
Genetika domácích zvířat:
komparativní přístupy

Genetika živočichů

1. Domestikace jako „evoluce v akci“
2. Model lidských znaků (nemocí)
3. Model aplikace základní vědy
4. Model pro SZZ

Domácí zvíře jako model

1. Domácí a hospodářské zvíře
2. Postavení domácích zvířat v systému 

klasifikace živých organismů

Domácí zvířata NiNižžšíší taxonytaxony

Horses Sheep Cattle Goats Pigs Chickens Turkey

Kingdom Animalia

Phylum Chordata

Class Mammalia Aves

Order Perissodactyla Artiodactyla Galliformes

Family Equidae Bovidae Suidae Phasianidae

Genus Equus Ovis Bos Capra Sus Gallus Meleagns

Species caballus aries taurus, indicus hircus scrofa domesticus gallopavo

1.1. Plemeno, linie, rPlemeno, linie, ráázz
2.2. RozdRozděělenleníí plemen domplemen domááccíích zvch zvíířřatat

Nižší taxony Rozdělení plemen

�Podle původu
�Podle morfologie (kraniologie)
�Podle geografického rozšíření
�Podle užitkového zaměření



Rozdělení plemen

��Podle pPodle půůvoduvodu
��Podle morfologie (Podle morfologie (kraniologie)kraniologie)
��Podle geografickPodle geografickéého rozho rozšíšířřeneníí
�Podle užitkového zaměření

http://www.ca.uky.edu/agripedia/Clashttp://www.ca.uky.edu/agripedia/Clas
ses/ASC106/CLASSZOO.aspses/ASC106/CLASSZOO.asp

Plemena

1.1. Plemeno, linie, rPlemeno, linie, ráázz
2.2. RozdRozděělenleníí plemen domplemen domááccíích zvch zvíířřatat

NiNižžšíší taxonytaxony Domestikace: Neolitická revoluce

The most important technological development ever to occur in human history was 

the domestication of plants (agriculture) and animals (pastoralism).Together these 

developments are called the Neolithic Revolution and they allowed the development 

of urban centers (towns and, later, cities), trade and most of the other things we 

consider to be components of "civilization." 

http://www.rivervalleycivilizations.com/neolithic.php

1. Nezávislost na fluktuaci prostředí
2. Soustředění na zdroje obživy
3. Změny v demografické distribuci
4. Předpoklady pro vzestup civilizace

Domestikace

1. Vzácná událost v omezeném počtu 
lokalit

2. mtDNA: nezávislost ohnisk 
domestikace

3. Zpětné křížení s divokými předky

Domestikace



� High phenotypic diversity and less extensive 

genetic heterogeneity than humans

� Related domesticated, captive and free-

ranging species living in different

environments

� Signatures of natural and artificial selection in 

the genomes

Evoluce v akci (Andersson 2011)
Domestikace a genetická variabilita 

jako základ šlechtění

- Fenotypová
- Genotypová

Příklad: domácí pes
SNPs in 79 dog breeds and their 

associations to morphology (in red)

Boyko et al PLOS Biol 2010

Functional variation: The genomic signature of dog domestication reveals adaptation to a starch-rich diet. 

Erik Axelsson et al.: Nature (2013) 495, 360–364

The cost of domestication: 

deleterious mutations in dogs

Cruz et al Mol Biol Evol 2008

Comparisons of domesticated wild species (left of 
each pair) and their never-domesticated close 

relatives (right)

Daimond Nature 2002Daimond Nature 2002



Domestikace a genetická variabilita 
jako základ šlechtění

- Fenotypová
- Genotypová

GENOTYPOVÁ SELEKCE

Zdrojem genotypové
selekce je

geneticky podmíněná
proměnlivost

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

Koeficient heritability

hh22

VVGG/V/VPP

Domestikace a genetická variabilita 
jako základ šlechtění

Od fenotypové ke genotypové
selekci



Art of Breeding

Soay sheep

Old Norway Sheep

Art, history and conservation
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��ZZáákon kon čč. 154/2000 Sb. 154/2000 Sb

��NavazujNavazujííccíí vyhlvyhlášáškyky
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��Vlastnosti zdravVlastnosti zdravíí

��Vlastnosti uVlastnosti užžitkovitkovéé

�Genetika normálních znaků

�Genetika zdraví

Znaky: kvalitativní a kvantitativní



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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ŠŠŠŠŠŠŠŠLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTĚĚĚĚĚĚĚĚNNNNNNNNÍÍÍÍÍÍÍÍ

��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

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

Korelace mezi znaky RELATIONSHIPS BETWEEN TRAITS



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

Selekční index

Selekční indexy SelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekceSelekce

�přírodní/umělá

�negativní/pozitivní

�na jeden znak/na více znaků

��fenotypovfenotypováá/genotypov/genotypováá

GenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypovGenotypováááááááá selekceselekceselekceselekceselekceselekceselekceselekce

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

plemennplemennplemennplemennplemennplemennplemennplemennéééééééé hodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnotyhodnoty

�Hybridologická analýza

�Molekulární analýza

�Analýza in silico

Identifikace genu



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

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

�� CCíílenlenáá analýzaanalýza

�� CelogenomovCelogenomováá analýzaanalýza

Identifikace molekulárního markeru



Identifikace genů - markerů

pro zdraví a užitkovost

�� RRedukcionismuedukcionismuss

vs.vs.

�� HHolisolismusmus

„OMIKY“

Holismus v biologii a genetice

Relative Perspective (Field of Corn)

Slide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington

Relative Perspective (Field of Corn)

Slide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington

Relative Perspective (Equine Genome)

Targeted DNA 
SequencingSlide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington, KY

Relative Perspective (Equine Genome)

Targeted Region

PCR Amplification

Genomic DNA Southern Blot

Slide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington, KY



Relative Perspective (Equine Genome)

Chromosome Analysis

Images courtesy of Dr. Teri 
LearSlide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington, KY

Relative Perspective (Equine Genome)

Whole Genome Analysis

Slide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington, KY

Relative Perspective (Equine Genome)

Whole Genome Analysis

Slide courtesy of Prof. Jamie McLeod, UK Lexington, KY

Lloyd et al. Curr Opin Genet Develop 2013

Genome-wide approaches

� Simple traits (coat color, disease…)
� Complex traits (production, disease, 

predisposition to disease…..)
�� Cílená analýza

�� Celogenomová analýza

Identifikace molekulárního markeru



Frequency of variants and their effects in the 
framework of genome-wide association studies based 

on genotyping by NGS

Manry and QuintanaManry and Quintana--Murci, Murci, Cold Spring Harb Perspect Med Cold Spring Harb Perspect Med 2013;2013;

Simple traits: search for causative mutations

High throughput methods – next generation sequencing

Charlier et al. Science 2008

Durkin et al. Nature 2012

Simple traits are not always simple

Old Kladruber horse

� the same mutation

� markers associated with melanoma 
(greying, IR gene SNPs, msats)

explain additional variation

Greying and melanoma

Futas et al., Tissue Antigen 2013

�� Cílená analýza

�� Celogenomová analýza

Identifikace molekulárního markeru

SystematickSystematickáá a a 
komplexnkomplexníí analýza analýza 
genomu a proteomugenomu a proteomu

GENOMIKA A PROTEOMIKAGENOMIKA A PROTEOMIKA



Genomika a Genomika a 
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/

Genom domácích zvířat

�Struktura
�Variabilita
�Funkce
�Využití

METODICKÝ POTENCIMETODICKÝ POTENCIÁÁLL

GenomGenom
Sekvenace Sekvenace 
PCRPCR
SNPSNP
ESTEST

RTRT--PCRPCR
MicroarraysMicroarrays
SAGESAGE

2D, MS2D, MS
3D3D
ArraysArrays

TranskriptomTranskriptom

ProteomProteom

StrukturnStrukturníí genomikagenomika

�Celogenomové sekvence

http://www.ensembl.org/

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 

Strukturní a funkční anotace genomu



Genom domácích zvířat

�Struktura
�Variabilita
�Funkce
�Využití

Příklad:
variabilita koňského genomu

The September 2007 Equus caballus draft assembly EquCab2 (UCSC version 
equCab2) produced by The Broad Institute: http://genome.ucsc.edu/cgi-
bin/hgGateway?hgsid=141394813&clade=mammal&org=Horse&db=0

� Coverage: 6.8x (7.3x)
� Genome size: 2.67 GB (2.40 GB)
� SNP rate:  ~1/1500 (~1/1700)
� Anchored: 96% (98%)
� 46% repetitive (SINEs, LINEs), but not duplicated
� Current gene set: 20,322 protein coding genes
� 15,027 one-to-one orthologous to human
� 87% of the 18,039 human overlapping genes predicted by 
ENSEMBL were confirmed Wade et al. Science 2009

Variabilita genomuVariabilita genomu

�SNP

�Repetice: msats 

�CNV

Single nucleotide polymorphisms (SNPs)

http://www.humgen.nl/SNP_databases.html

CNV – copy number variation

Wain et al., Lancet, 2009

Využití znalosti kompletní sekvence 

genomů

1. Identifikace genů a genových drah „in 

silico“

2. Komparativní genomika, význam 

modelů



�� Hybridologická analýza

� Molekulární analýza

� Analýza in silico

Identifikace genu
Využití znalosti kompletní sekvence 

genomů

1. Identifikace genů a genových drah „in 

silico“

2. Komparativní genomika, význam 

modelů

KOMPARATIVNÍ GENOMIKA

� Evoluce: fylogeneze, speciace
� Strukturní: sekvenční podobnost,
homologie, ortologie
� Geny pro nemoci: biomodely
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Myš jako model lidských onemocnění

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



Genom domácích zvířat

�Struktura
�Variabilita
�Funkce
�Využití

METODICKÝ POTENCIMETODICKÝ POTENCIÁÁLL

GenomGenom
Sekvenace Sekvenace 
PCRPCR
SNPSNP
ESTEST

RTRT--PCRPCR
MicroarraysMicroarrays
SAGESAGE

2D, MS2D, MS
3D3D
ArraysArrays

TranskriptomTranskriptom

ProteomProteom

cDNA microarrayscDNA microarrays

(Perou et al., 2000)(Perou et al., 2000)

METODICKÝ POTENCIMETODICKÝ POTENCIÁÁLL

GenomGenom
Sekvenace Sekvenace 
PCRPCR
SNPSNP
ESTEST

RTRT--PCRPCR
MicroarraysMicroarrays
SAGESAGE

2D, MS2D, MS
3D3D
ArraysArrays

TranskriptomTranskriptom

ProteomProteom

PROTEOMIKAPROTEOMIKA
Studium proteinStudium proteinůů exprimovaných v exprimovaných v 

bubuňňcece

Genom domácích zvířat

�Struktura
�Variabilita
�Funkce
�Využití



VyuVyužžititíí genomikygenomiky

�Celogenomový přístup

�Kandidátní geny

Molekulární disekce komplexních 
znaků

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)

� Princip: markery ve vazbě k dosud neznámým 
významným genům

� Markery: SNP,mikrosatelity, 

� Postup: srovnání skupin extrémních fenotypů

� Výsledky: kandidátní chromosomální oblasti

� Další postup: mapování oblasti, kandidátní geny

GWAS

Analýza funkce identifikovaných genů

Molekulární disekce komplexních znaků

Fenotyp

cDNA microarray
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Kandidátní geny

Genové dráhy
(custom arrays)

Mechanismus 
vzniku nemoci

Genové dráhy 
(regulační, signální metabolické etc.)

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



Genové dráhy

a mechanismus nemoci (patogeneze)

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

Genes associated with both atherosclerosis/hypercholesterolaemia and Alzheimer's 

Family
Gene

Cholesterol and lipoprotein-related

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

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

LRP1, LRP6, LPA, LPL, OLR1, SREBF1

Cytokines CCL2, CCR2, IL1B, IL1RN, IL6,IL18, TGFB1, TNF

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

PON2

Nuclear receptor and related CYP19A1, ESR1, PPARA

Proteases ACE, CST3, MMP1, MMP3, SERPINE1

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

ICAM1, MEF2A, MTHFR, PTGS2, TLR4

Genomika v chovu zvířat

�Molecular breeding value (MBV)
�Parentita, dohledatelnost
�Monogenní dědičná onemocnění
�Komplexní nemoci a genetická
predispozice

VyuVyužžititíí genomikygenomiky

�Celogenomový přístup

�Kandidátní geny

� Mapy fyzické
� Mapy genetické
� Mapy cytologické

Mapy integrované

STRUKTURNÍ GENOMIKA

� FISH
� RH panel
� Mikrodisekce
� BACs, YACs

Mapy cytologické
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GenovGenovGenovGenovGenovGenovGenovGenovéééééééé mapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvmapy zvíííííííířřřřřřřřatatatatatatatat

http://locus.jouy.inra.frhttp://locus.jouy.inra.fr

http://www.rihttp://www.ri--bbsrc.ac.ukbbsrc.ac.uk

http://www.genome.iastate.eduhttp://www.genome.iastate.edu

http://www.sol.marc.usda.govhttp://www.sol.marc.usda.gov

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)

Kandidátní geny ovlivňující

užitkovost - příklady

•skot: kappa-kasein

•prase: ESR, RN, myostatin

•ovce: Boorola

Candidate genes for meat productionCandidate genes for meat production:

Feed conversion                               CCKFeed conversion                               CCK

% IMF                                               H% IMF                                               H--FABPFABP

Fat percentage                                LEPFat percentage                                LEP

Weight gain                                     GHWeight gain                                     GH

Birth weight                                     POU1F1Birth weight                                     POU1F1

Muscle mass                                    MYOSTMuscle mass                                    MYOST

Muscle building capacity                MYOD family, MYF4Muscle building capacity                MYOD family, MYF4

stress                                                RYR + HSP7stress                                                RYR + HSP70 + Triad0 + Triad

MHS                      QTG                       CRCMHS                      QTG                       CRC

% of lean meat, PSE meat      HAL, RYR1, CRC, c% of lean meat, PSE meat      HAL, 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
APLIKACE VE ŠLECHTĚNÍ

� MAS: Zpřesnění odhadu plemenné
hodnoty, MBV, EBV

� Genomická selekce: Odhad plemenné
hodnoty na základě SNP chipů

ŠŠŠŠŠŠŠŠLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTLECHTĚĚĚĚĚĚĚĚNNNNNNNNÍÍÍÍÍÍÍÍ

�Selekce

��PlemenitbaPlemenitba

��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

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


