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��Vlastnosti zdravVlastnosti zdravíí

��Vlastnosti uVlastnosti užžitkovitkovéé

GENETIKA VE ŠLECHTĚNÍ

�Genetika normálních znaků
(kvantitativních i kvalitativních)

�Genetika zdraví

GENETIKA VE ŠLECHTĚNÍ

�Genetika normálních 
znaků: exteriér, užitkovost

�Genetika zdraví: D0, VVV, 
resistence,  reakce na léčbu, 
environmentální mutageny, 
genovémanipulace

ZDRAVÍ

GENETIKA ZDRAVGENETIKA ZDRAVÍÍ VE VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT
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��SelekceSelekce

��PlemenitbaPlemenitba

ŠŠŠŠŠŠŠŠLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTĚĚĚĚĚĚĚĚNNNNNNNNÍÍÍÍÍÍÍÍ

��SelekceSelekce

�Plemenitba

SelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekce

��ppřříírodnrodníí/um/uměělláá

��negativnnegativníí/pozitivn/pozitivníí

��na jeden znak/na vna jeden znak/na vííce znakce znakůů

��fenotypovfenotypováá/genotypov/genotypováá

SelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekce

��ppřříírodnrodníí/um/uměělláá

�negativní/pozitivní

�na jeden znak/na více znaků

�fenotypová/genotypová

SelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekce

�přírodní/umělá

��negativnnegativníí/pozitivn/pozitivníí

�na jeden znak/na více znaků

�fenotypová/genotypová

SelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekce

�přírodní/umělá

�negativní/pozitivní

��na jeden znak/na vna jeden znak/na vííce znakce znakůů

�fenotypová/genotypová
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Selekce na jeden znakSelekce na jeden znakSelekce na jeden znakSelekce na jeden znakSelekce na jeden znakSelekce na jeden znakSelekce na jeden znakSelekce na jeden znak

��DirekcionDirekcionáálnlníí

��StabilizaStabilizaččnníí

��DisruptivnDisruptivníí

Selekce na vSelekce na vSelekce na vSelekce na vSelekce na vSelekce na vSelekce na vSelekce na vííííííííce znakce znakce znakce znakce znakce znakce znakce znakůůůůůůůů

��TandemovTandemováá

��NezNezáávislvisléé vyvyřřazovazováánníí

��SimultSimultáánnnníí –– selekselekččnníí

indexyindexy

SelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekce

�přírodní/umělá

�negativní/pozitivní

�na jeden znak/na více znaků

��fenotypovfenotypováá/genotypov/genotypováá

GENOTYPOVGENOTYPOVGENOTYPOVGENOTYPOVGENOTYPOVGENOTYPOVGENOTYPOVGENOTYPOVÁÁÁÁÁÁÁÁ SELEKCESELEKCESELEKCESELEKCESELEKCESELEKCESELEKCESELEKCE

Zdrojem genotypovZdrojem genotypovéé

selekce je selekce je 

geneticky podmgeneticky podmíínněěnnáá
promproměěnlivostnlivost

DĚDIČNOST KVANTITATIVNÍHO 
ZNAKU

Rozklad fenotypovRozklad fenotypovéé variance:variance:

VVPP = = VVGG + + VVEE

VVGG = = VVAA + V+ VD D + V+ VII

VVEE = V= VEpEp + V+ VEtEt

DĚDIČNOST KVANTITATIVNÍHO 
ZNAKU

GenetickGenetickáá variabilitavariabilita

VVGG == VVAA + + VVD D + V+ VII

neaditivnneaditivníí
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V širším smyslu

Koeficient heritability:Koeficient heritability:

hh22

VVGG/V/VPP

V užším smyslu

Koeficient heritability:Koeficient heritability:

hh22

VVAA/V/VPP

Možnost predikce

GenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypováááááááá selekceselekceselekceselekceselekceselekceselekceselekce

Nutnost odhadu Nutnost odhadu Nutnost odhadu Nutnost odhadu Nutnost odhadu Nutnost odhadu Nutnost odhadu Nutnost odhadu 

plemennplemennplemennplemennplemennplemennplemennplemennéééééééé hodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnoty

ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉ HODNOTYHODNOTY

��Podle pPodle přřííbuzenstvabuzenstva

��Podle markerPodle markerůů

��Podle pPodle přřííbuzenstvabuzenstva

�Podle markerů

ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉ HODNOTYHODNOTY PH podle pPH podle pPH podle pPH podle pPH podle pPH podle pPH podle pPH podle přřřřřřřřííííííííbuzenstvabuzenstvabuzenstvabuzenstvabuzenstvabuzenstvabuzenstvabuzenstva

��VlastnVlastníí uužžitkovostitkovost

��PPřředkovedkovéé a kolatera kolateráálnlníí

ppřřííbuznbuzníí

��PotomciPotomci
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PH podle potomkPH podle potomkPH podle potomkPH podle potomkPH podle potomkPH podle potomkPH podle potomkPH podle potomkůůůůůůůů

��Metoda vrstevnicMetoda vrstevnic

��Skupiny potomstvaSkupiny potomstva
Integrovanémetody

•BLUP
•Animal model

ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉÉÉÉÉÉÉ HODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTY

�Podle potomků

��Podle markerPodle markerůů

ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉÉÉÉÉÉÉ HODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTYHODNOTY

Genomická selekce:

�SNPs

�Haplotypové bloky

Identifikace genIdentifikace genIdentifikace genIdentifikace genIdentifikace genIdentifikace genIdentifikace genIdentifikace genůůůůůůůů -------- markermarkermarkermarkermarkermarkermarkermarkerůůůůůůůů
pro zdravpro zdravpro zdravpro zdravpro zdravpro zdravpro zdravpro zdravíííííííí a ua ua ua ua ua ua ua užžžžžžžžitkovostitkovostitkovostitkovostitkovostitkovostitkovostitkovost

��ObdobObdobíí redukcionismuredukcionismu

��ObdobObdobíí holistickholistickéé

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT

GENOMIKAGENOMIKA
A PROTEOMIKAA PROTEOMIKA

HledHledáánníí markermarkerůů

SystematickSystematickáá a a 
komplexnkomplexníí analýza analýza 

genomu a proteomugenomu a proteomu

GENOMIKA A PROTEOMIKAGENOMIKA A PROTEOMIKA
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SystematickSystematickáá a a 
komplexnkomplexníí analýza analýza 

genomu a proteomugenomu a proteomu

GENOMIKA A PROTEOMIKAGENOMIKA A PROTEOMIKA GENOMIKA DOMGENOMIKA DOMÁÁCCÍÍCH ZVCH ZVÍÍŘŘATAT

�Markery
�Parentita
�Dohledatelnost

GENOMIKA DOMGENOMIKA DOMÁÁCCÍÍCH ZVCH ZVÍÍŘŘATAT

�Markery
�Parentita
�Dohledatelnost

GENOMIKA A PROTEOMIKA VE GENOMIKA A PROTEOMIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ

�Systematické hledání markerů

�Analýza komplexních znaků
užitkovosti a zdraví

„Animal genomics“

METODICKÝ POTENCIMETODICKÝ POTENCIÁÁLL

GenomGenom
PCRPCR
SekvenaceSekvenace
SNPSNP
ESTEST

RTRT--PCRPCR
MicroarraysMicroarrays
SAGESAGE

2D, MS2D, MS
3D3D
ArraysArrays

TranskriptomTranskriptom

ProteomProteom

StrukturStrukturáálnlníí genomika domgenomika domááccíích zvch zvíířřatat

�Kompletní sekvence genomů

�Ekonomicky významné znaky,
kandidátní geny

�Genomový screen: GWAS
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StrukturStrukturáálnlníí genomika domgenomika domááccíích zvch zvíířřatat

�Kompletní sekvence genomů

��Ekonomicky významnEkonomicky významnéé znaky,znaky,
kandidkandidáátntníí genygeny

��GenomovýGenomový screenscreen: WHS: WHS

Genomika nebo Genomika nebo 
postgenomikapostgenomika? ? 

Geny zdraví a nemoci

Postgenomická éra

Období, kdy jsou známy kompletní
sekvence genomů významných 
organismů (lidský genom 2001)

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genomes/

Období strukturální a funkční anotace genomu
„High-throughput“ techniques

Kompletní sekvence genomů

1atgtgcccgc cgcgcggcct cctccttgtg gccatcctgg tcctcctaaa ccacctggac

61 cacctcagtt tggccaggaa cctccccaca gccacaccag gcccaggaat

gttccagtgc 121 ctcaaccact cccaaaacct gctgaggacc gtcagcaaca

cgcttcagaa ggccaggcaa 181 accctagaat tctactcctg cacttctgaa

gagatcgatc atgaggatat cacaaaagac 241 aagagcagca ccgtggcggc

ctgcctcccc ctggaactcg ccccgaacga gagttgcctg 301 gcttccagag

agatctcttt cataactaat gggagttgcc tgacccccgg aaaggcctct 361 

tctatgatga cgctgtgcct tagcagcatc tatgaggact tgaagatgta ccaggtggag

421 ttcaaggcca tgaatgccaa gctgttgata gatcctcaga ggcagatctt

tctggatgag 481 aacatgctga cagccattga caagctgatg caggccctga

acttcaacag tgagactgtg 541 ccacaaaagc cctcccttga aggactggat

ttttataaaa ctaaagtcaa gctctgcatc 601 cttcttcatg ccttcagaat

ccgcgcagtg accatcaaca ggatgatggg ctatctgaat 661 gcttcctaa

Variation of the horse genome

� SNP rate:  ~1/1500
� 1.162 753 SNPs
� 746 073 genic SNPs
� 9 803 multi-breed SNPs
� 355 620 breed SNPs

Využití znalosti kompletní sekvence 

genomů

1. Identifikace genů a genových drah „in 

silico“

2. Komparativní genomika, význam modelů

3. Analýza genetické variability: SNP

4. Analýza genové exprese: EST, RNA, 

proteomika
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AHT048

TCRG

GCK

ASB03

HGF

LAMB1

HMS19

HTG09

CFTR

AKR1B1

CLCN1

SG23

NV029

AHT043
PTPN12
SEMA3C

AHT084

TCRG
HMS06

GCK

UMNe063

ASB03
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EN2
OPN1SW

4

TCRG

GCK

HGF

LAMB1

CFTR

EN2

OPN1SW

PTPN12

SEMA3C

COL1A2

LEP
MEST

75.7

78.9 5
37.8 13 18.7

43.8 11 71.1

92.5 6 4.2

79.8 5 14.9

106.0 12 25.3

115.5 6 18.1

AKR1B1 132.4 6 34.4

126.3 6 29.0
128.6 6 30.7*

CLCN1 141.3 6 42.4*
153.4 5 26.6

7

5 19.4

16.0

6 29.3126.8

UMNe54
COR089
ASB22

LEX033
HTG07

AHT013
LEX050

LEX061

ASB29
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0
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0
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0
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HMS19

HMS22

HTG07

HTG09

LEX33

LEX50

LEX61

SG23

COL1A2

CSF2

EN2

LEP

MEST

TCRG

Komparativní genomika
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21.3

23

17
CCND2

NOS1
LIF

HPD

ASB38

LAMA3
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PAI2

AHT005

COR097

UBE2L3

AHT025
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SART3
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150
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NPC1

PAI2

DSG2

CDH2

SART3

FLJ11021

TYMS

BCR

CCND2

HSPC039

18.6 16 16.6
20.2 10 75.4*

28.3 1
LIF 27.3 11 4.1

4.1 6 128.0
120.2 5 112.9
116.6 5 115.8
108.0 5
121.1 5
121.6 5

10.0 17
0.9 5 28.5

21.0 18 12.2

21.3 18 12.3

25.4 18 16.6

29.1 18 20.1

44.9 18
55.6 18

61.3 1 108.1*8

22

12

18

3.2

111.6
121.2
121.8*

64.6

77.3*

64.8*

VAPA

TYMS

LAMA3

COR012

CDH2

DSC2

SG32

GALR1

COR003

HSPC039

NARS

COR056

0

50

100

150

200

250

300

350

400
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UM033

GALR1 74.5 18 82.9

TCF1

TYMS

AHT05

ASB14

COR003
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SG32

UCD046

UM033

UM070

DSC2 29.1 18 20.1

11
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14

17

16

15

14

16

17
18

CD2
NFIA

ATP1A1
VCAM1

TSHB

NRAS

UOX

LEX014

DIA1

VDUP1 

S100A6

L16464

PTGS2 

LAMB3 

HMS76

AHT024

LAMC2
TKY041

IGL@

5

CD2
NFIA
ATP1A1

VCAM1

TSHB
NRAS

UOX

DIA1

VDUP1

LAMB3

LAMC2

IL10

AT3
LAMC1

PTGS2 

PKLR
GBA

S100A6
L16464

GJA5

CTSK

NGFB

PRG4 

205.6 1 131.8

180.6 1 154.0
171.4 1 162.1
180.5 1 154.1
183.7
184.1 1 150.9
208.4 1 194.8
153.1 3 89.9
153.0 3 90.0
148.6 3 95.7
143.9
145.4 3 97.3

146.47 3 91.4

117.8 3 101.3
61.4 4 95.5

116.2 3 102.5
117.4 3 101.6

101.9 3 116.4

115.9 3 102.8
115.6 3 103.1

39.6 15 83.922

1

1 151.3

3 96.8

3 147.1

154.9

SH3GLB1 87.7 3 45.2

TKY041

IL10

AHT024
LEX004

AT3

LAMC1
PRG4

PTGS2
VHL66

0

50

100

150
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CTSK
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0

50
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COR023
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HMS05
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SH3GLB1

LEX034
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0

50

100

150

200
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300

GBA
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HTG15
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LAMC1

NGFB

VCAM1

IGL@ 19.2 16 18.5

Myš jako model lidských onemocnění

�http://www.cmhd.ca/databases/index.html
�http://www.informatics.jax.org/
�http://www.mouseclinic.de/

Využití znalosti kompletní sekvence 

genomů

1.1. Identifikace genIdentifikace genůů a genových drah a genových drah „„in in 

silicosilico““

2.2. KomparativnKomparativníí genomika, význam modelgenomika, význam modelůů

3. Analýza genetické variability: SNP, CNV

4.4. Analýza genovAnalýza genovéé exprese: exprese: EST, RNA, EST, RNA, 

proteomikaproteomika

Geny zdraví a nemoci

��MonogennMonogenníí dděědidiččnnáá onemocnonemocněěnníí//znAKYznAKY

�Komplexní nemoci a genetická
predispozice/užitkové znaky
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DĚDIČNÁ ONEMOCNĚNÍ
ZVÍŘAT

OMIAOMIA
OnOn--line Mendelian Inheritance in line Mendelian Inheritance in 

AnimalsAnimals

http://www.http://www.angisangis..orgorg.au/.au/DatabDatab

asesases/BIRX//BIRX/omiaomia//

Diagnostika

Testy DNA u psů a koček

http://www.genome.gov/11008069

http://www.cbi.pku.edu.cn/mirror/GenomeWeb/vert-gen-db.html

http://www.vetgen.com

http://www.doggenetichealth.org/faq.php

http://members.ozemail.com.au/~gentest/

Geny zdraví a nemoci

��MonogennMonogenníí dděědidiččnnáá onemocnonemocněěnníí//znAKYznAKY

�Komplexní nemoci a genetická
predispozice/užitkové znaky

GENOMICKGENOMICKÉÉ PPŘŘÍÍSTUPY:STUPY:
komplexnkomplexníí analýzaanalýza

DNADNADNADNADNADNADNADNA

Protein Protein Protein Protein Protein Protein Protein Protein TRANSLACEN

RNARNARNARNA

OD GENOTYPU K FENOTYPUOD GENOTYPU K FENOTYPU

Fenotypový 
projev

OD FENOTYPU KE GENOTYPUOD FENOTYPU KE GENOTYPU

Transkripce
Transkripce

Reversní transkripce

Molekulární disekce komplexních znaků

1. Fenotypizace

2. Genome-wide association study (GWAS)

3. Analýza genové exprese: RNA, proteiny

4. Analýza drah (pathway analysis)

Molekulární disekce komplexních znaků

1. Fenotypizace

2.2. GenomeGenome--widewide associationassociation study (GWAS)study (GWAS)

3.3. Analýza genovAnalýza genovéé exprese: exprese: RNA, proteinyRNA, proteiny

4.4. Analýza drah (Analýza drah (pathwaypathway analysisanalysis))
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Molekulární disekce komplexních znaků

1.1. FenotypizaceFenotypizace

2. Genome-wide association study (GWAS)

3.3. Analýza genovAnalýza genovéé exprese: exprese: RNA, proteinyRNA, proteiny

4.4. Analýza drah (Analýza drah (pathwaypathway analysisanalysis))

�� PrincipPrincip: : markery markery veve vazbvazběě k k dosuddosud neznneznáámýmmým
významnýmvýznamným gengenůůmm

�� Markery: Markery: mikrosatelitymikrosatelity, SNP, SNP

�� PostupPostup: : srovnsrovnáánníí skupinskupin extrextréémnmnííchch fenotypfenotypůů

�� VýsledkyVýsledky: : kandidkandidáátntníí chromosomchromosomáálnlníí oblastioblasti

�� DalDalšíší postuppostup: : mapovmapováánníí oblastioblasti, , kandidkandidáátntníí genygeny

Genomový screen, GWAS

Analýza funkce identifikovaných genů

Molekulární disekce komplexních znaků

1.1. FenotypizaceFenotypizace

2.2. GenomeGenome--widewide associationassociation study (GWAS)study (GWAS)

3. Analýza genové exprese: RNA, proteiny

4.4. Analýza drah (Analýza drah (pathwaypathway analysisanalysis))

Genová exprese

1. Validace GWAS

2. Identifikace kandidátních genů

3. Identifikace funkčně významných drah

Molekulární disekce komplexních znaků

1.1. FenotypizaceFenotypizace

2.2. GenomeGenome--widewide associationassociation study (GWAS)study (GWAS)

3.3. Analýza genovAnalýza genovéé exprese: exprese: RNA, proteinyRNA, proteiny

4. Analýza drah (pathway analysis)

Genové dráhy 
(regulační, signální metabolické etc.)

http://www.polygenicpathways.co.uk/
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Molekulární disekce komplexních znaků

Fenotyp

cDNA microarray

21
3

4 5

GWASKandidátní geny

Kandidátní geny

Kandidátní geny

Genové dráhy
(custom arrays)

Mechanismus 
vzniku nemoci

Genové dráhy

a mechanismus nemoci (patogeneze)

http://www.polygenicpathways.co.uk/

Genes associated with both atherosclerosis/hypercholesterolaemia and Alzheimer's 

BCHE, CBS, CD14, CRP, GNB3, HLA-A2, HTR6, 

ICAM1, MEF2A, MTHFR, PTGS2, TLR4
Miscellaneous

ACE, CST3, MMP1, MMP3, SERPINE1Proteases

CYP19A1, ESR1, PPARANuclear receptor and related

ALDH2, GSTM1, GSTT1, HFE, MPO, NOS3, PON1, 

PON2
Oxidative stress

CCL2, CCR2, IL1B, IL1RN, IL6,IL18, TGFB1, TNFCytokines

A2M, ABCA1, APOA1, APOA4, APOC1, APOC2, 

APOC3, APOE, CD36, CETP, HMGCR, LDLR, LIPA, 

LRP1, LRP6, LPA, LPL, OLR1, SREBF1

Cholesterol and lipoprotein-related

Gene
Family

Komplikace při analýze komplexních nemocí

1. Analýza dat: bioinformatika

2. Příliš složité interakce

3. Regulace na úrovni DNA, RNA, proteinu

4. Individuální a epigenetická variabilita 

genové exprese

METODY GENOVMETODY GENOVMETODY GENOVMETODY GENOVÉÉÉÉHO MAPOVHO MAPOVHO MAPOVHO MAPOVÁÁÁÁNNNNÍÍÍÍ ZVZVZVZVÍÍÍÍŘŘŘŘATATATAT

�Mapy genetické
�Mapy cytologické

Mapy integrované

STRUKTURSTRUKTURSTRUKTURSTRUKTURÁÁÁÁLNLNLNLNÍÍÍÍ GENOMIKAGENOMIKAGENOMIKAGENOMIKA

�GenetickGenetickGenetickGenetickéééé mapovmapovmapovmapováááánnnníííí

�FyzickFyzickFyzickFyzickéééé mapovmapovmapovmapováááánnnníííí

Metody mapování genů u domácích zvířat

�Vazebná analýza

�Single sperm typing

Mapy genetické
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�FISH
�RH panel
�Mikrodisekce
�BACs, YACs

Mapy cytologické

11
11

13

12

15

12

13

14

27

23

22

14

16

21.1

21.2

21.3

24
26

AHT048

TCRG

GCK

ASB03

HGF

LAMB1

HMS19

HTG09

CFTR

AKR1B1

CLCN1

SG23

NV029

AHT043
PTPN12
SEMA3C

AHT084

TCRG
HMS06

GCK

UMNe063

ASB03

0

50

100

150

200

250

EN2
OPN1SW

4

TCRG

GCK

HGF

LAMB1

CFTR

EN2

OPN1SW

PTPN12

SEMA3C

COL1A2

LEP
MEST

75.7

78.9 5
37.8 13 18.7

43.8 11 71.1

92.5 6 4.2

79.8 5 14.9

106.0 12 25.3

115.5 6 18.1

AKR1B1 132.4 6 34.4

126.3 6 29.0
128.6 6 30.7*

CLCN1 141.3 6 42.4*
153.4 5 26.6

7

5 19.4

16.0

6 29.3126.8

UMNe54
COR089
ASB22

LEX033
HTG07

AHT013
LEX050

LEX061

ASB29

HMB6

COL1A2

0

50

100

150

200

HMS19

HTG09

CFTR

0

LEP
HMS09

MEST

0

COR047

CLCN1

HTG22

AHT061

0

50

AHT042
EN2

SG23

0

ASB22

HMS62

COR047

COR089

HMS06

HMS09

HMS19

HMS22

HTG07

HTG09

LEX33

LEX50

LEX61

SG23

COL1A2

CSF2

EN2

LEP

MEST

TCRG

GenovGenovGenovGenovGenovGenovGenovGenovéééééééé mapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvíííííííířřřřřřřřatatatatatatatat

http://http://locuslocus..jouyjouy..inrainra..frfr

http://www.http://www.riri--bbsrcbbsrc..acac..ukuk

http://www.genome.http://www.genome.iastateiastate..eduedu

http://www.sol.marc.http://www.sol.marc.usdausda..govgov

Institut National de Recherche Agronomique

Laboratoire de génétique biochimique - Jouy-en-Josas

Welcome to Horsemap Database

World Wide Web Version 2.00 
Last code change : 20 Feb2003 

Main Menu

SUMMARYSUMMARYSUMMARYSUMMARY REQUST ON LOCIREQUST ON LOCIREQUST ON LOCIREQUST ON LOCI GENE LISTGENE LISTGENE LISTGENE LIST

LOCI LISTLOCI LISTLOCI LISTLOCI LIST MAPPING LOCI LISTMAPPING LOCI LISTMAPPING LOCI LISTMAPPING LOCI LIST REQUEST ON POLYMORPHISMREQUEST ON POLYMORPHISMREQUEST ON POLYMORPHISMREQUEST ON POLYMORPHISM

REQUEST ON BREED POLYMORPHISMREQUEST ON BREED POLYMORPHISMREQUEST ON BREED POLYMORPHISMREQUEST ON BREED POLYMORPHISM HOMOLOGY QUERYHOMOLOGY QUERYHOMOLOGY QUERYHOMOLOGY QUERY SEQUENCESSEQUENCESSEQUENCESSEQUENCES

PHENES LISTPHENES LISTPHENES LISTPHENES LIST CARTOGRAPHYCARTOGRAPHYCARTOGRAPHYCARTOGRAPHY

The WWW version of Horsemap was developped by Delphine & Franck Samson, and the last one, 
Bernard Weiss

For bugs reporting and feedback : G. Guerin , B. Weiss

INSTITUT NATIONAL DE LA RECHERCHE AGRONOMIQUE

Laboratoire de Génétique Biochimique et de Cytogénétique de Jouy-en-Josas

Mapping the Equine Genome

Entry of the Horsemap database - click here

SUBMIT DATA FOR HORSEMAP 

ART FOR ANIMAL GENOME MAPPING

Around HORSEMAP database
external databases referenced in Horsemap ( hyperlinks )

Other Equine Genome Ressources
Horse Genome Workshop

Codon usage frequency in Equus caballus ( Japan )
Catalog of equine genes of interest in endocrinology and reproduction ( ISAS, USA )

Equine mitochondrion (NCBI)
Horse genetics

Laboratory for Genomics and Bioinformatics (UGA - US ; Horse ESTs)

Geny ovlivGeny ovlivňňujujííccíí uužžitkovost itkovost --

ppřřííkladyklady
QTLsQTLs

�� prase: prase: chrchr. 4, 6, 7,. 4, 6, 7,

�� skot: skot: chrchr. 6, 14, 20. 6, 14, 20

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT

MajorgenyMajorgeny
••skot: kappaskot: kappa--kaseinkasein

••prase: ESR, RN, prase: ESR, RN, myostatinmyostatin
••ovce: ovce: boorolaboorola
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QTLsQTLs andand CGsCGs for for meatmeat
productionproduction in in pigspigs

QTLsQTLs identifiedidentified for:for:

growthgrowth

chrom.: 3, 4, 7, 8, 9, 12, 13, 14, 15, 16, Xchrom.: 3, 4, 7, 8, 9, 12, 13, 14, 15, 16, X

meatmeat qualityquality

chrom.: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 17, chrom.: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 17, 
18, 18, 

fatfat

chrom.: 1, 5, 6, 7, 13, 14, 18, X chrom.: 1, 5, 6, 7, 13, 14, 18, X 

CandidateCandidate genesgenes for for meatmeat productionproduction:

FeedFeed conversionconversion CCKCCK

% IMF                                             H% IMF                                             H--FABPFABP

FatFat percentagepercentage LEPLEP

WeightWeight gaingain GHGH

BirthBirth weightweight POU1F1POU1F1

MuscleMuscle massmass MYOSTMYOST

MuscleMuscle buildingbuilding capacitycapacity MYOD MYOD familyfamily, MYF4, MYF4

stress                                                RYR + HSP7stress                                                RYR + HSP70 + 0 + TriadTriad

MHS                      QTG                       CRCMHS                      QTG                       CRC

% of % of leanlean meatmeat, PSE , PSE meatmeat HAL, RYR1, CRC, cHAL, RYR1, CRC, c--mycmyc

Quantitative traits Candidate genes

QTLs and candidate genes for 
reproduction traits in pigs

8Litter sizeOPN

16Litter sizePRLR

15reproductionStAR

9Length of pregnancyQTL

8Number of embryos
Ovulation ratio
uterus size

QTL

4, 3Ovulation rateQTL

2Litter sizeFSHB

1Age in first heatQTL

1Litter sizeESR

chromosometraitlocus/ gene

Effect of CRC genotypes

Praktické aplikace

�Negativní selekce

�Pozitivní selekce (MAS) 

�AI, ET, klonování, transgenoze

�Produkce léčiv a vakcín

�Rekombinantní technologie

ZmatenZmateníí pojmpojmůů

��FarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakogenomikagenomikagenomikagenomikagenomikagenomikagenomikagenomika

��FarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakoFarmakogenetika genetika genetika genetika genetika genetika genetika genetika 
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Farmakogenomika v produkci lFarmakogenomika v produkci lééččiviv

Grenet, 2002

Farmakogenomika v produkci lFarmakogenomika v produkci lééččiviv

Noble 2003

Genomika patogenGenomika patogenůů: antimikrobi: antimikrobiáálnlníí
llééččivaiva

Miesel et al. 2003

FARMAKOGENETIKAFARMAKOGENETIKA

Pirmohamed, Park, 2001

CCííle personalizovanle personalizovanéé medicmedicíínyny
((RossRoss, , GinsburgGinsburg, 2002), 2002)

�� VýbVýběěr optimr optimáálnlníích cch cííllůů terapieterapie
�� Optimalizace dOptimalizace dáávkovvkováánníí
��Selekce a monitoring pacientSelekce a monitoring pacientůů propro

efektivnefektivněějjšíší klinickklinickéé zkouzkoušškyky
��Predikce individuPredikce individuáálnlníí odpovodpovíídavostidavosti

a reakce na la reakce na lééččivaiva
��Redukce nRedukce náákladkladůů na výrobu lna výrobu lééččiviv
��CelkovCelkovéé zlepzlepššeneníí lléékakařřskskéé ppééččee

ŠŠŠŠŠŠŠŠLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTĚĚĚĚĚĚĚĚNNNNNNNNÍÍÍÍÍÍÍÍ

�Selekce

��PlemenitbaPlemenitba
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��Podle podobnosti Podle podobnosti 

rodirodičůčů a potomka potomkůů

��HeterHeteróózaza

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby

��Podle podobnosti Podle podobnosti 

rodirodičůčů a potomka potomkůů

�Heteróza

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby

Podle podobnosti rodiPodle podobnosti rodičůčů a a 

potomkpotomkůů::

-- ČČistokrevnistokrevnáá plemenitbaplemenitba

-- PozmPozměňěňovacovacíí kkřříížženeníí

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby

��ČČistokrevnistokrevnáá plemenitba s.s.plemenitba s.s.

��OsvOsvěžěženeníí krvekrve

��LiniovLiniováá plemenitbaplemenitba

��PPřřííbuzenskbuzenskáá plemenitbaplemenitba

ČČistokrevnistokrevnáá plemenitbaplemenitba

��ZuZuššlechlechťťovacovacíí kkřříížženeníí

��PPřřevodnevodnéé kkřříížženeníí

��KombinaKombinaččnníí kkřříížženeníí

PozmPozměňěňovacovacíí kkřříížženeníí

�Podle podobnosti 
rodičů a potomků

��HeterHeteróózaza

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby
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HeterHeteróóza:za:

-- SpecifickSpecifickáá kombinakombinaččnníí nnáávaznostvaznost

-- NNááhodnhodnáá kombinace kombinace –– uužžitkovitkováá

kkřříížženeníí

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby

��Selekce liniSelekce liniíí

��RekurentnRekurentníí selekceselekce

��ReciprokReciprokáá rekurentnrekurentníí

selekceselekce

SpecifickSpecifickáá kombinakombinaččnníí nnáávaznostvaznost

��JednoduchJednoduchéé

��VVíícencenáásobnsobnéé

��MezidruhovMezidruhovéé

UUžžitkovitkováá kkřříížženeníí ŠŠŠŠŠŠŠŠLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTĚĚĚĚĚĚĚĚNNNNNNNNÍÍÍÍÍÍÍÍ

�Šlechtitelské programy

�Hybridizační programy


