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Genetické zlepSovani kvantitativnich vlastnosti se provadi pomoci
selekce

Polygenni model

Geny na mnoho lokusech, kazdy s malym (aditivnim) u€inkem
Mira kumulativniho efektu
Analyzy smiSenymi modely

Lokusy kvantitativnich vlastnosti (QTL) UVOd

Geny na malo lokusech s velkym efektem
Je dulezita lokalizace

Markery
Poskytuji informaci o toku alel QTL v populaci
Selekce s podporou markert

Zaclenéni markerové informace o alelach QTL do predpovédi
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Kovariancni matice:
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- Variance prostredi
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Jeden lokus A

-Aditivné geneticka hodnota pro zvire
i

U = Ut + U
u) aditivni genotypova hodnota j-
té alely u jedince i
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Molekularni genetika ve slechténi

MAS — marker assisted selection (vazba s QTL)

GAS - gene assisted selection (QTN — quantitative trait nucleotide — pouZiti
kandidatnich gen)

Genomicka selekce (GS) — Genomic selection (SNP rovhomérné po celém
genomu)

Vyuzivani znalosti skute¢né genetické variability (mutace v genech nebo v jejich
blizkosti) detekovatelné metodami molekularni genetiky

Jejich aplikace ve Slechténi v systémech selekce

GS - zaclenéni matice genomickych SNP marker( do rovnic BLUP-AM (rGizné
varianty) a odhadnuti GEBV (genomicka OPH)

Selection using single nucleotide polymorphism (SNP) markers scattered throughout
the genome or genomic selection (GS) is considered. This approach permits
simultaneous selection of most quantitative trait loci (QTLs) determining the
selected trait. According to expert assessment, GS makes it possible to save
92% of the funds spent on traditional selection and is twice as efficient as

the latte.
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Typy molekularné genetickych dat
(z hlediska aplikace)

Kandidatni geny
Funkéni markery (Funkcional marker)
Primé markery (Direct marker)

Lokusy kvantitativnich znaka, QTL

LD markery (Linkage Disequilibrum markers)
LE markery (Linkage Equilibrum markers)
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Lokusy kvantitativnich znaku (QTL)

LE markery

*VVypovidaci schopnost pouze v
populaci, ve které byly zjistény
*\Vztah LE a QTL muze byt odliSny v
jednotlivych rodinach, a generacich.
Proto je nutné stanovovat vliv téchto
markeru
—u jedincl vybiranych do plemenitby
—u jejich pfibuznych (z ddvodu odhadu
efektu QTL).
*\Vyuziti téchto markeru je limitovano
cenou molekularnich metod.

LD markery

«Jejich vyuziti se pfilis nelisi od KG
*Pfi dlouhodobéjSim vyuzivani je nutné
sledovat zda nedojde ke snizeni
vypovidaci hodnoty markeru z davodu
rekombinaci.

*V kazdé populaci mize byt jina
vazbova faze s QTL nebo jiny vliv na
zakladé rozdilného genetického
pozadi.

*Dulezité je zjistit vliv v kazdé populaci.
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Genetické markery

I. typ - kddujici geny

Il. typ - mikrosatelity (MS), kratkodobé tandemove
sekvence bazi (STR,)

lll typ - bi-alelicky jednonukleotidovy
polymorfismus (SNP) v kédujicich nebo Castéji v
nekodujicich intronovych Ci intergenovych
regionech
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QTL

-lokus, ktery si zasluhuje specialni pozornosti
- rozdil v alelach QTL muze mit signifikantni vliv na uzitkovost potomku
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Zname-li, ktera QTL alela je pfenasena
- je zde 2x pocet QTL efektu zvirat

XR'X XR'Z XR'W b XRy
ZR'X ZR'Z+A'0,> ZR'W ui =| ZR'y
WR'X WR'Z WR'W+1'5,° v WR'y

Nezname vsak, které alely byly pfreneseny na potomky!
Marker poskytuje jen ¢asteCnou informaci

otec matka
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X
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Mapovani QTL

Pomoci kandidatnich gent, kdy se vychazi ze znalosti o
fyziologickych vlastnosti uZitkového znaku a znalost o genech je
vyuzita k detekci QTL. Vybira se pak gen, u kterého se ocekava,
Ze se podili na projevu vlastnosti. Studuji se efekty polymorfizmu
takovychto kandidatnich gent. Kandidatni geny mohou byt
pfimo QTL.

Skenovani celého genomu, kdy jsou otypovany velké pocty
nahodnych markeru (markery 2. typu - MS, SNP) umisténych po
celém genomu. Markerovy lokus nemusi byt QTL sam o sobé, ale
muze byt vazan ke QTL.
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Estimating Effects and Making
Predictions from Genome-Wide Marker
Data

Michael E. Goddard, Naomi R. Wray, Klara Verbyla and Peter M. Visscher

Abstract. In genome-wide association studies (GWAS), hundreds of
thousands of genetic markers (SNPs) are tested for association with a
trait or phenotype. Reported effects tend to be larger in magnitude than
the true effects of these markers, the so-called “winner’s curse.” We
argue that the classical definition of unbiasedness is not useful in this
context and propose to use a different definition of unbiasedness that
is a property of the estimator we advocate. We suggest an integrated
approach to the estimation of the SNP effects and to the prediction
of trait values, treating SNP effects as random instead of fixed effects.
Statistical methods traditionally used in the prediction of trait values
in the genetics of livestock, which predates the availability of SNP data,
can be applied to analysis of GWAS, giving better estimates of the SNP
effects and predictions of phenotypic and genetic values in individuals.

Key words and phrases: Genome-wide association study, prediction,

estimation.
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Genomicka selekce - proces

Referencni data: 1000+ zvirat se znamymi genotypy
(SNP) a OPH

-> ziskat OPH pro SNP
-> presnéjsi GEBV mladych vybranych kandidatu

(soustava linearnich rovnic...)

<- mladi vybrani kandidati se znamymi genotypy (SNP),
ale bez znalosti uzitkovosti

Training " Genotyping &~
|| Population ~Phenotyping " »
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