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Od Mendelovych elementl k modernimu Slechténi zvirat

Tom4ds Urban
Ustav morfologie, fyziologie a genetiky zvitat, Agronomickd fakulta, Mendelova univerzita v Brné

V leto¥nim roce si pfipomindme dvousté vyroéi narozeni Johanna Mendela. Radové jméno Gregor ziskal po vstupu
do radu Augustinianu. Jeho Zivot neni pfrilis dobfe zdokumentovan a existuje fada interpretaci. Jednou z nich je
datum narozeni. V matriéni knize je uvedeno datum narozeni 20. 7. 1822 v Heizendorfu (dnes Hyncice). Mendel
sam i jeho rodina slavila jeho narozeniny 22. 7. Tento druhy termin Mendel uvadél na vsech oficialnich
dokumentech. Udélal chybu pan farar pfi zapisu do matri¢ni knihy, nebo si Mendelova rodina vice vazila datumu,
kdy byl patrné pokitén? Jestli ten dlvod byl Gplné jiny, to se asi nikdy nedovime. Z pohledu vyznamu Gregora
Mendela pro moderni biologii je to vSak méné dllezité.

Co Mendela nejvice ovlivnilo? Byla to zejména jeho inteligence a zajem se ucit nové véci, a nakonec i jeho
pedagogicka schopnost ucit ostatni. Tyto jeho prednosti rozpoznali a rozvijeli jeho ucitelé, od zakladni skolicky
v Hyncicich az po univerzitni studia ve Vidni. Nicméné podstatnd pro jeho rozhodnuti vstoupit do radu
augustiniand a stat se knézem byla i jeho problematicka materidlni situace. V Mendelové Zivoté hraly velkou roli
i jeho nedostatky a neuspéchy — , diky” své jakési psychosomatické chorobé byl nasmérovdn na pedagogickou
drahu a diky neudspéchu u zavérecnych zkousek na Videriské univerzité se nakonec nestal plnohodnotnym
ucitelem a jeho opat, Cyril Napp, jej povéfil vyzkumnou €innosti.

Zabyval se tvorbou hybrid(i po nékolika generaci a pozoroval pravidelné vzory alternativnich variant znakd mezi
generacemi. V jeho praci se nikde neobjevuje vyraz dédi¢nost (die Vererbung), pise jen o vyvoji hybrid(. Proto se
vyskytuji ndzory, Ze se Mendel dédi¢nosti nezabyval. KdyZ se ale zamyslime, o ¢em je kfiZzeni, a Ze navrhl model
prenosu element( (die Elementen) pomoci pohlavnich bunék mezi generacemi, tedy co a jak se dédi, pak se ve
své podstaté dédicnosti zabyval. Zakladem jeho teorie dédi¢nosti a variability je elementarni, diskrétni model,
ktery z pohledu soucasné genetiky plné vysvétluje teorie dédi¢nosti zaloZzend na prenosu gend, které jsou
vymezenymi Useky sekvenci nukleotid v molekule DNA.

Tato elementarita, diskrétnost genu se stala také vychozi pro matematické vyhodnocovani variability, coZ dalo
zaklady genetiky populaci a pak uz byl jen kriicek k matematickému hodnoceni komplexnich kvantitativnich znak,
odhadidm genetickych parametri a odhadim plemennych hodnot pomoci smiSenych linedrnich modeld. V ére
masivniho sekvenovani genomu se odhaluje velka geneticka variabilita SNP marker( v populacich a tyto informace
se ¢im dal vice vyuzivaji, napt. na zpresnény odhad genomické pribuznosti, genomické heritability, a nakonec
i genomické plemenné hodnoty.

At tradi¢ni nebo moderni Slechténi zalozené na genomickych informacich, se od poéatku pochopeni principd
genetiky v podstaté neméni. Pomoci pfibuzenskych vztaht, odhadi genetické variability a fenotypovych rozdila
je cilem urcit a vybrat geneticky ,nadfazené” jedince, ktefi budou predavat své geny do dalSich generaci
s o¢ekavanou zménou genetického zisku. Genomicky pfistup je jen presnéjsi a efektivnéjsi varianta. Soucasna
doba vsak ¢im dal vice musi fesit problematiku ztraty variability a udrZitelnosti Slechtitelskych procesu.

Jaka bude budoucnost Slechténi? Bude se posouvat od Slechténi populace pomoci selekce a hybridizace, ke
Slechténi jedince pomoci neustale se vylepsujici se metodé genetickych nlzek (CRISP Cas)? Budeme modifikovat
¢i ,opravovat” konkrétni geny, abychom ziskali upravené sloZeni tkani a organt zvitat pro zdravéjsi potraviny? Je
nutné vyresit etické problémy. Nesmime zapomenout na prostiedi. UZitkovosti jsou komplexni kvantitativni
vlastnosti, a tedy je vidy nutné pocitat s prostiedim (P = G + E). Tato cesta rozhodné nebude snadna a snad
i nemozna. At uz bude budoucnost slechténi jakakoliv, je stopa Mendelova objevu diskrétni dédi¢nosti, kdy se
nedédi znaky ale informace o nich, trvala.



Genetické vyhodnoceni skokové vykonnosti
a linearniho popisu ve sportovni populaci koni
v Ceske republice

Alexandra Novotn4, Alena Svitakova

Vyzkumny ustav Zivocisné vyroby, Praha — Uhtinéves
Podékovani

Realizovano za podpory ministerstva zemédélstvi Ceské republiky, institucionalni podpora MZERO0718.
Souhrn

Tato studie se zabyva genetickym vyhodnocenim sportovnich koni v Ceské republice. Jako podkladové tdaje byly
pouzity vysledky parkurovych soutézi za obdobi 1995 — 2021 a hodnoceni linearniho popisu teplokrevnych koni
za roky 1996 — 2021. Pro sestaveni matice piibuznosti byla pouZita rodokmenova databdze. Genetické
vyhodnoceni bylo vypoéteno nejprve pro skokovou vykonnost a poté zvlast pro linearni popis. U skokové
vykonnosti vysledky ukazuji, Ze plemenné hodnoty je vhodné predpovidat viceznakovym modelem. Bylo zjisténo,
Ze geneticka hodnota koné se zvysuje se vzrlstajici obtiznosti soutéze. U lineadrniho popisu bylo vyhodnoceno 22
znakl a 4 mérené znaky. Koeficienty dédivosti byly odhadnuty jednoznakovou analyzou, zatimco variance
a kovariance mezi vSemi znaky byly ziskany dvouznakovou analyzou. Odhadnuté genetické parametry naznacuji,
Ye linedrni popis je cennym ndstrojem pro hodnoceni stavby téla. Selekéni program sportovnich koni v Ceské
republice tak mlZe zahrnovat genetické hodnoceni skokové vykonnosti i linedrniho popisu.

Klicova slova: linearni popis koni, skokova vykonnost, genetické hodnoceni koni, genetické korelace
Summary

This study deals with the genetic evaluation of sport horses in the Czech Republic. As the underlying data
were used show jumping competitions results for the period 1995 — 2021 and linear profiling evaluation of
warmblood horses for the period 1996 — 2021. The pedigree database was used to create of the relationship
matrix. Genetic evaluation was calculated first for show jumping performance and then separately for linear
profiling. For show jumping performance the results show that it is appropriate to predict breeding values
with multitrait model. It has been found that the genetic value of a horse increases with increasing difficulty
of competition. For the linear profiling, 22 traits and 4 measured traits were evaluated. A single trait model
was used for the estimation of heritabilities while two trait animal model was applied for the estimation of
variances and covariances between all traits. The estimated genetic parameters suggest that a linear
profiling is a valuable tool for evaluation conformation. The selection program of sport horses in the Czech
Republic may include a genetic evaluation of show jumping performance and a linear profiling.

Klicova slova: horse, linear profiling, jumping competitions results, genetic evaluation, genetic correlations

Uvod

Chov koni méa v Ceské republice dlouhodobou tradici. V poslednich desetiletich je viak zaznamenan prudky
pokles zajmu vyuZiti koni k hospodarské cinnosti a naproti tomu se zvysSuje zajem o koné pro sportovni
jezdecké discipliny a rekreacni Ucely (Novotna, 2014). Tento trend urcuje také hlavni cile Slechténi
jednotlivych plemen koni zamérené na vykonnost a stavbu téla.

V soucasnosti jsou zdkladem Slechténi vSech hospodarskych zvifat pocitacové vedené databaze s Udaji
o plGvodech, vlastnostech a vSech ostatnich ekonomicky dllezitych vlastnostech. Selekéni program tak mlze
byt diky tomu zaloZen na genetickych principech, jako jsou pfedpovédi plemennych hodnot. Aby vsak
predpovédi plemennych hodnot byly presné a objektivni, musi jim nejprve predchazet systematicka testace
a objektivni ziskavani informaci.



Provérit vlastni vykonnost nebo vykonnost potomstva u sportovnich koni Ize nékolika zpUlsoby. Vykonnostni
zkousky byvaji prvotni informaci o sportovnim potencidlu koné. Vysledky ze sportovnich soutézi nebo specidlni
soutéZe pro mladé koné jsou dalsi dulezitou formou testace. Pfi hodnoceni kvality genetického zaloZeni koni vak
nelze vychazet jen z namérené uzitkovosti zvifat, protoZe vSechna zvifata nemusi mit evidované sportovni
vysledky. Tyto informace je potfeba spojit s informacemi o pfibuznych jedincich a s informacemi o rodokmenu.
Dobré vysledky konkrétniho koné v soutézi nemusi byt jen odrazem jeho vyjimecného genetického zaloZeni, ale
mohou byt vyrazem optimalniho chovatelského prostredi a pfipravy koné. Vykonnost zvifat je totiz podminéna
jak genetickymi faktory, tak vnéjSimi efekty prostredi, které maji na vykonnost velky vliv.

Rovnéz stavba téla hraje duleZitou roli ve Slechtitelském programu nebot cilem je slechtit koné uslechtilé,
lehce jezditelné, s dobrou mechanikou pohybu a pevnym zdravim, vhodné pro vSechny druhy jezdeckého
sportu. Linearni popis u koni se zacal pouzivat v 80. - 90. letech nejprve u shetlandského ponyho (van Bergen
and van Arendonk, 1993), holandského teplokrevného jezdeckého koné (Koenen et al., 1995) nebo haflinga
(Miglior et al., 1998).

Cilem této studie bylo odhadnout genetické parametry skokové vykonnosti a linedrniho popisu populace
sportovnich koni v Ceské republice. Ziskané vysledky byly pfedany sportovnim chovatelskym organizacim,
aby bylo mozné predpovédi plemennych hodnot vyuzivat rutinné.

Materidl a metody

Podkladové soubory pro vyhodnoceni skokové vykonnosti byly ziskany od Ceské jezdecké federace a od
Usttedni evidence koni. Pro genetické vyhodnoceni stavby téla byly pouZity databdze linearniho popisu
od Usttedni evidence koni.

Genetické hodnoceni skokovych koni vychazi z databaze vysledkd skokovych soutézi za obdobi 1995 — 2021.
Celkem bylo zaznamenano 1008976 skokovych vysledk( od 26926 koni.

Databdze linedrniho popisu obsahovala zaznamy od 16927 koni z obdobi 1996 - 2021. Nékteti koné mély
opakovany zaznam linedrniho popisu. Pro vypocet genetickych parametri i predpovédi plemennych hodnot byly
opakované zaznamy vyfazeny a u kazdého koné byl ponechan pouze prvni pofizeny zaznam linedrniho popisu.

K pripravé datovych soubori a vyhodnoceni vysledk( jak u skokové vykonnosti, tak i u linedrniho popisu byl
pouzit program SAS (SAS, 2004). Pro vypocet genetickych parametri byl vyuzit program AIREMLf90 (Misztal
et al., 2002) a pro vlastni pfedpovédi plemennych hodnot program BLUPf90 (Misztal et al., 2002). P¥i
zpracovavani databdzi a sestavovani matice pribuznosti byl kazdému koni ptifazen jedinecny kod, diky
némuz se vyloucily pfipadné chyby zdménou shodnych jmen koni. Pro stanoveni komponent rozptylu byly
podkladové databdze upraveny tak, aby v kazdé skupiné byl dostatecny pocet ptipadd a vlivy jednotlivych
Cinitel, které ovliviuji vysledek, byly odhadnutelné.

Vstupni Udaje sportovni vykonnosti vyjadfené trestnymi body nemély normalni rozdéleni ¢etnosti. Proto byla
pouzita Blomova normalizacni transformace (Blom, 1958), ktera zachycuje dosazené poradi v soutéZi, obtiznost
i vysku soutézZe jako relativni jednotku vykonnosti a po transformaci ma jiz normalni rozloZeni ¢etnosti.

Pro stanoveni genetickych parametr(i a predpovédi plemennych hodnot skokové vykonnosti byl pouzit
dvouznakovy model. Soutéze byly rozdéleny do dvou skupin podle obtiZznosti soutéZze a kazda skupina byla
povaZovana za jinou vlastnost. Prvni skupina (SK1) zahrnovala skokové vysledky od 90 cm do 130 cm, druha
skupina (SK2) od 135 cm do 155 cm. Modelova rovnice byla nasledujici:

y = i + pohlavi+ stdri koné + stafi koné? + souté? + jezdec + TP + GH + e

kde y je vyhodnocovana veli¢ina pro SK1 a SK2, u je populacni priimér, pohlavi je pevny efekt, stari koné je
linearni a kvadraticka regrese na vék koné v letech, soutéz je nahodny efekt pro skupinu vrstevnik(, jezdec
je ndhodny efekt, TP je ndhodny efekt trvalého prostfedi koné, GH je ndhodny efekt aditivni genetické
hodnoty koné a e je ndhodny rezidualni efekt.

U linedrniho popisu bylo celkem vyhodnoceno 22 znakd, pficemzZ bodové hodnoceni bylo v rozmezi 1 — 9
jako vyjadreni biologickych extrém( daného znaku. RovnéZ byly vyhodnoceny c¢tyfi znaky méreni koni



vyjadrené v centimetrech, dohromady tedy 26 znak(. U linedrniho popisu byl pro odhad dédivosti,
genetickych varianci pouzit jednoznakovy animal model a pro odhad varianci a kovarianci mezi vdemi znaky
byl pouzit dvouznakovy animal model:

y = u + pohlavi+ stdfi koné +stdfi koné? + hodnotitel*rok*misto + GH + e

kde y jsou vyhodnocované vlastnosti, i je populacni primér, pohlavi je pevny efekt, stafi koné je linedrni
a kvadraticka regrese na vék koné vletech, hodnotitel*rok*misto je kombinace pevnych efektl
hodnotitel*rok*misto, GH je ndhodny efekt aditivni genetické hodnoty koné a e je ndhodny rezidualni efekt.
Aby byly ziskany u linedrniho popisu pozitivné definitni varianéné kovarianéni matice, byly genotypové
variancné kovarian¢ni matice z dvouznakové analyzy upraveny metodou , bending” podle Jorjani et al.,
2003.

Podle vzoru jinych sportovnich plemennych knih v zahraniéi a pro lepsi interpretaci chovatelské vefejnosti
jsou plemenné hodnoty pro skokovou vykonnost nazyvany skokovymi indexy (SI). Tyto indexy jsou
standardizovany k priméru 100, se smérodatnou odchylkou 20 bodud. Vynasobenim -1 je hodnota
SI=-1*[(PH/SDpy) * 20] + 100

Relativni plemenna hodnota (RPH) linedrniho popisu byla vypoctena pro vsechny sledované znaky a pro
vSechny koné v rodokmenu:

RPH= 1 + ((PH/SDp1)*SDp)

kde RPH je vypocltena relativni plemennd hodnota na relativnim méfitku, pu je pfedpovézend PH v populaci
s primérem 100, PH je predpovézend plemenna hodnota, SDp je geneticka standardni odchylka PH, SDp je
stanovena standardni odchylka na 20 bodd.

Spolehlivosti plemennych hodnot skokového indexu i linedrniho popisu jsou stanoveny iteracné, podle vyse

uvedenych modelovych rovnic. Do vypoctll je zahrnut soubor s uZitkovostmi a rodokmen. Pro vlastni
predpovédi spolehlivosti plemennych hodnot byl pouZit program accf90 (Misztal et al., 2002).

Vysledky a diskuze

SKOKOVA VYKONNOST

Dvouznakovy model vykazoval vyssi koeficient dédivosti (Tabulka 1) s rostouci obtiznosti soutéze. Genetické
korelace mezi SK1 a SK2 byly 0,975. Viklund et al. (2011) a Quinn (2005) poutZili pro vyhodnoceni skokové
vykonnosti viceznakovy model a rovnéz shledali, Ze s rostouci obtiZnosti soutéze se zvysuje i koeficient dédivosti.
Ve viceznakovém modelu byva lépe zohlednéna genetickd hodnota zvifete v jednotlivych obtiZznostnich
skupinach, coZ dokazuje vy3si podil genetické proménlivosti na celkové fenotypové proménlivosti. U SK1 se
genetické schopnosti koni na dosazeném vysledku v soutézi podileji z 6 % a u SK2 z 11 %. SniZuje se také nahodna
rezidudlni chyba. Ducro (2011) k tomu dodava, Ze vyhody viceznakového modelu jsou jednoznacéné a doporucuje
ho aplikovat na vysledky z jezdeckych soutéZi pro genetické vyhodnoceni koni. Dalsi vyhodou viceznakového
modelu mUZe byt pfitazeni urcité vahy u jednotlivych obtiznostnich skupin. To pak mohou Iépe vyuZit chovatelské
organizace pro stanoveni slechtitelskych cilG.

Vliv ostatnich nahodnych efektli na ziskany pocet trestnych bodl koné v soutéZi je rlzny. Efekt soutéze,
ktery zahrnuje jednak skupinu vrstevnikd, ale i technickou naroénost parkuru, misto konani, povrch kolbisté
(trava, pisek), pocet koni v soutéZi a vlivy pocasi, vysvétluje zhruba 11 % proménlivosti u SK1 i SK2.

Jako velmi dlleZity se jevi efekt jezdce, jez ma daleko vyssi vliv u SK2 (8,4 %) nez u SK1 (4,4 %). Nizké prekazky
mZe prekonat i jezdec zacatecnik bez vétSich potiZi ¢i kolizi, ale vysoké prekazky muize prekonat se svym
koném pouze dostatecné zkuseny jezdec. Ten svym jezdeckym umem a znalosti pfivede koné podle vysky
prekazky na optimalni misto odskoku a v optimalnim tempu. Tim je vétSinou zajisténo bezchybné prekonani
prekazky, pokud kin dostatecné skrci nohy, aby prekazku neshodil.



Trvalé prostfedi koné, které v sobé zahrnuje zejména trénink, vyzivu a péci o koné, vysvétluje 5 % u SK1
a necelych 6 % u SK2.

Skokové indexy i spolehlivosti byly vypocteny pro vSechny koné z rodokmenu. Na zakladé skokovych index
byl sestaven Zebfi¢ek nejlepsich plemenik(l (Tabulka 2). Cim vy33i SI plemenik ziska, tim na vy3si pozici
v Zebfi¢ku bude. Primérna spolehlivost Sl u plemenikd je 0,67 se smérodatnou odchylkou 0,17. Plemenici,
ktefi byli intenzivné vyuzivani v plemenitbé i ve sportu, maji spolehlivost Sl vyssi nez 0,75.

Geneticky trend u sledované populace koni byl vypocten z priaméra skokovych index( podle roku narozeni koni.
Roky narozeni sportovnich koni konci rokem 2017, protoZe do genetického trendu jsou zahrnuti koné od véku
4 let, coz je povoleny vék pro start v jezdeckych soutézich. Na grafu 1 je vidét u celé populace i ¢eského
teplokrevnika pozitivni stoupajici tendence krivek. Plemeno ceského teplokrevnika zaujima z celé populace
sportovnich koni necelych 53 %. Zajimavé vysledky genetického trendu byly ziskany u zahraniénich sportovnich
plemen, kterd vyrazné ovliviiuji chov a sport v Ceské republice. Jednalo se o plemena: hannoversky kar,
oldenbursky kin, holstynsky kan, holandsky teplokrevnik, trakénsky kin a belgicky teplokrevnik. Tyto zahrani¢ni
plemena tvofi 16 % z celé populace sportujicich koni. V roce 1998 jsou kfivky zahrani¢nich plemen posazeny
o témér 1,5 smérodatné odchylky vysSe nez krivky ¢eského teplokrevnika, ktery se za poslednich 20 let posunul
z priméru 80 bodl na primér 122 bodl, coz jsou 2 smérodatné odchylky za obdobi 20 let. V roce 2017 je rozdil
mezi celou populaci, ¢eskym teplokrevnikem a zahraniénimi plemeny jen 9 bod.

LINEARNI POPIS

Zakladni popisna statistika hodnocenych 26 znakd je uvedena v tabulce 3. Pouze u 11 znakl lineadrniho
popisu byla pouZita celd skala bodového hodnoceni 1 — 9. Nejc¢astéji udélované bodové hodnoceni bylo 5 (u
16 znak), ackoliv priimérné bodové hodnoceni bylo v rozmezi 4,8 (tvar hibetu) + 0,6 bodu a 6,5 + 1,1 bodu
(prostornost chodu). PoufZiti celého rozsahu bodové stupnice je velmi daleZité, protoZe zachycuje rozdily
mezi zvitaty v celé populaci. Davod(, proc neni pouzit cely rozsah stupnice mizZe byt nékolik. Jednak data
mohou byt ¢asto ovlivnéna preselekci zvifat, nebot zvitata, kterd maji rizné morfologické defekty casto
nejsou k zapisu predvedena (Vostry et al. 2009). Také kvalita dat zavisi do znacné miry na zkusenostech
a kvalité hodnotitelll, nebot hodnotitelé musi byt schopni rozlisSit biologické extrémy vyskytujici se
v populaci. V zahraniéi kladou velky ddraz na vzdélavani hodnotitell, nebot pravé nedostateéné vzdélani
mUiZe zpUsobovat rozdilné pouziti stupnice hodnoceni. Vétsi uniformita hodnoceni ze strany hodnotitel(i
muze zvysit koeficienty dédivosti jednotlivych hodnocenych znaki (Koenen et al. 1995).

U znakd linedrniho popisu se odhady dédivosti liSi v zavislosti na skupiné znak( linearniho popisu. Odhady
dédivosti pro celkovy dojem se pohybuji v rozmezi 0,14 (Vincente et al., 2014; Sanchez et al., 2013) a 0,34 (Rustin
et al., 2009). V této studii byl koeficient dédivosti pro typ a uslechtilost 0,21 a 0,32. Odhadnuté koeficienty pro
0,17 (Sitka téla), coz je ale pofad v souladu s jinymi pracemi. Rustin et al. (2009) zjistil u belgického teplokrevného
koné, Ze skupina znakl linedrniho popisu charakterizujici predek koné, télo a koncetiny jsou nizce az stfedné
dédivé, podobné hodnoty uvadi i Koenen et al. (1995) u holandského teplokrevného koné. Odhady koeficientl
dédivosti pro chody se lisi. Néktefi autofi uvadéji nizsi odhady dédivosti pro krok a klus (Koenen et al., 1995;
GOmez et al., 2016), jini zase uvadéji chody jako stredné dédivé znaky (Rustin et al., 2009). V nasi studii byly
odhady dédivosti pro prostornost v kroku a prostornost v klusu 0,18 a 0,20.

U mérenych znakld je v zahraniénich studiich nejéastéji vyhodnocovany znak vyska v kohoutku, obvod
hrudniku a obvod holené. Hodnoty ziskanych koeficient(l dédivosti v nasi studii (0,64; 0,58; 0,42) jsou
obdobné jako nalezli Jonsson et al. (2014) u Svédského teplokrevného koné pro vysku v kohoutku a obvod
holené (0,67; 0,55). Podstatné nizsi odhady koeficientld dédivosti u mérenych znakd uvedli ve svych studiich
Stock and Distl (2006) nebo Rustin et al. (2009), vétsSinou v rozmezi 0,21 — 0,49.

Genetické korelace znak( lineadrniho popisu se pohybovaly od -0,43 do 0,91 (Tabulka 4) a pro mnoho znak byly
nizké nebo se bliZily k nule, cozZ znaci vlastné nezavislost znakUd. Koenen et al. (1995) ve své studii vysvétluje nizké
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korelace jejich nelinedarnim charakterem. Zarovern vysvétluje, Ze velmi vysoké nebo naopak velmi nizké korelace
mezi nékterymi znaky (napfiklad koncetiny) mohou mit nepfiznivy vliv na vykonnost koni v soutézich.

U nékterych znakUl byly ale ziskany stfedni a vysoké genetické korelace. Nejvyssi genetické korelace byly nalezeny
mezi délkou beder a délkou hibetu (0,91), délkou hibetu a rdmcem (0,74) a délkou beder a rdmcem (0,74). Vyse
téchto genetickych korelaci je logicka, nebot délka hibetu a beder utvafi ramec koné, cozZ je dano pomérem
kohoutkové vysky k délce téla koné. Dalsi vysoké genetické korelace byly nalezeny mezi pfednim a zadnim
kopytem (0,82) a mezi prostornosti v kroku a klusu (0,76). Stfedné vysoké pozitivni genetické korelace byly
nalezeny napftiklad mezi typem a chody. Stfedni télesny ramec je spojen s prostornéjsimi a delsimi chody, coz
znamena, Zze hodnocena populace spise odpovida konim se stfednim télesnym ramcem. Jak uvadi Rustin et al.
(2009), nalezené korelace jsou logické, nebot jednotlivé hodnocené znaky se navzajem prekryvaiji. Diky korelacim
tak mUzZe selekce na jeden znak vyvolat nepfimou genetickou odezvu na znak jiny, a tim maze byt selekce
napfiklad na jezditelnost pomérné efektivni.

U mérenych znak( byly nalezeny velmi silné genetické korelace (0,77 — 0,99), zejména mezi vyskou
v kohoutku hililkovou a vyskou v kohoutku paskovou (0,99). Paskova mira je relativni vyska, a priloZzenim
miry na télo pres plec se méri kohoutkova vyska, pficemz rozdil mezi kohoutkovou vyskou hilkovou a
paskovou dosahuje u teplokrevnikd 8-13 cm, zavisi na osvaleni lopatky a Sifce hrudniku. V zahraniéi je bézné
uvadéna pouze vyska halkova a vypoctené, velmi vysoké genetické korelace ukazuji, Ze mérenim
kohoutkové vysky paskové neni pridana Zadnd nova informace. Na to upozornuji i Koenen et al. (1995) nebo
Sanchez et al. (2013). Je tedy na zvaZeni chovatelskymi svazy, zda je nutné i nadale kohoutkovou vysku
paskovou méfit, nebot Sitka hrudniku a osvaleni lopatky, které paskova mira v sobé do urcité miry zahrnuje,
jsou zohlednény v jiném samostatném znaku — obvod hrudi.

Zaver

Genetické vyhodnoceni sportovnich koni je v poslednim desetileti zacleriovano do slechtitelskych programf,
a to zejména z dlvodu vzajemnych vztah(, které existuji mezi stavbou téla a funkénimi znaky. Zahrnuti
vybranych znakd linearniho popisu do selekéniho programu miizZe do jisté miry predurcovat vykonnost koné.
Definice slechtitelskych cill tak neni jednoduchym ukolem.

Celosvétové je vyvijen velky tlak na prisnou selekci u hrebcl, zejména téch sportovnich. Tato studie
poskytuje kompletni genetické vyhodnoceni jak skokové vykonnosti, tak i linearniho popisu. Selekce hrebcl
v CR tak mGze byt postavena vicelGcelové, tj. kromé stavby téla a chod( také na vykonnostni znaky.
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Tabulka 1: Relativni proménlivost ndhodnych efekt(, koeficient dédivosti a opakovatelnosti

Nahodna proménna SK1v% |SK2v %
Soutéz 11,7 11,3
Jezdec 4,4 8,4
Trvalé prostredi 5,0 5,8
Genetickd hodnota 6,0 11,0
Nahodna chyba 72,9 63,5
Koeficient dédivosti h? 0,06 0,11
Koeficient opakovatelnosti w? 0,11 0,17

Graf 1: Geneticky trend skokovych koni dle skokovych index( 1, 2

135,0
130,0
125,0
120,0
115,0
110,0
105,0
100,0
95,0
90,0
85,0
80,0

ZAHR.PLEMENA

SI'1 POPULACE
@i S| 2 POPULACE

% -SI1CT

Skokové indexy

POPULACE

=52 CT
SI 1 ZAHRANICNI PLEMENA

el S| 2 ZAHRANICNI PLEMENA
1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017

Roky narozeni sportovnich koni

12



Tabulka 2: Zeb¥itek nejlepsich plemenikd za rok 2021

. , " Rok Skokovy | Spol. | Skokovy |Spol. | Pocet
Pofadi | Jméno koné nar. Plemeno index 1y Slpl index 2V SIpZ pot.
1 Manillon Rouge |2000 |francouzsky jezdecky kln 167,0 94% | 165,1 92% |99
2 Aristo Z 2001 |Zangersheide 166,4 98% |166,1 97% | 221
3 Quick Lauro Z 1994 | Zangersheide 164,3 95% | 165,0 93% |97
4 Cannavaro 2010 | holstynsky kin 164,1 86% | 165,7 84% |31
5 Heartbreak ZH 2005 | belgicky teplokrevnik (BWP) 162,8 91% |163,0 90% |40
6 Cachas 2004 | holstynsky kin 160,5 76% |161,3 76% |14

I'm Special de
7 Muze 2008 | belgicky teplokrevnik (BWP) 160,0 73% | 159,4 72% |12
8 Crux 2007 | holstynsky kn 158,6 88% |155,5 87% |24
9 Catoki 1998 | holstynsky kin 158,4 85% |154,1 85% |29
10 Zirocco Blue VDL |2004 |francouzsky jezdecky kan 157,7 84% | 155,4 83% |29
11 Mylord Carthago | 2000 |francouzsky jezdecky kun 156,4 72% | 157,0 72% | 8
12 Lantino 2006 | holstynsky kin 156,0 79% | 153,5 77% |24
13 Arezzo VDL 2005 | holandsky teplokrevnik (KWPN) | 155,6 67% | 153,8 67% |10
14 Heartbreaker 1989 | holandsky teplokrevnik (KWPN) | 155,5 88% | 158,0 88% |90
15 Christon 2008 | holstynsky kin 155,4 80% | 154,2 78% |17
16 Carthago Z 1987 | holstynsky kn 155,3 94% | 153,9 94% | 163
17 Stakkato Gold 2001 | hannoversky kan 155,1 72% | 155,9 71% | 16
18 Pandrhola 2010 |slovensky teplokrevnik (CS) 154,6 83% |150,9 84% |7
19 Stakkato 1993 | hannoversky kin 154,5 90% |154,4 90% |68
20 Lord Weingard 2001 | oldenbursky kan 154,0 81% |152,8 78% |33
Pozn. V Zebricku je uvedeno pouze prvnich 20 nejlepsich plemenika.
Tabulka 3: Popisna statistika a koeficienty dédivosti (h?)
Znak Primér + SD Min-max Modus h?
1. Typ 6,3+1,2 1-9 7 0,21
2. Ramec 56+1,0 1-9 5 0,09
3. Uslechtilost 6,0£1,2 1-9 6 0,32
4, Délka krku 5,4+0,9 1-9 5 0,11
5. Nasazeni krku 49+0,9 2-9 5 0,10
6. Délka kohoutku 5,7+0,9 2-9 6 0,10
7. Délka hrbetu 5,5+0,8 2-8 5 0,13
8. Tvar hrbetu 4,8+0,6 1-8 5 0,07
9. Délka beder 5,6+0,7 2-9 6 0,10
10. Tvar beder 5,0+0,7 1-9 5 0,07
11. Délka zadé 5,1+0,9 2-8 5 0,13
12. Sklon zadé 5,5+0,8 1-8 5 0,16
13. Lopatka 53+1,0 2-9 5 0,08
14. Predni spénka 5,0+0,6 1-9 5 0,08
15. Predni kopyto 49+0,6 1-9 5 0,06
16. Postoj zadnich koncetin 51+0,8 1-9 5 0,19
17. Zadni spénka 5,0+0,5 1-8 5 0,13
18. Zadni kopyto 49+0,4 3-8 5 0,07
19. Sifka téla 53+1,0 1-8 5 0,17
20. Tvar zadé 53+1,0 1-9 5 0,06
21. Prostornost kroku 6,5+1,1 1-9 7 0,18
22. Prostornost klusu 6,5+1,1 1-9 7 0,20
23. Vyska v kohoutku hllkova (cm) 164 +5 82-190 165 0,64
24, Vyska v kohoutku paskova (cm) 1735 92 -201 170 0,65
25. Obvod hrudi (cm) 192+8 110-235 190 0,58
26. Obvod holené (cm) 21+1 12 - 26,5 21 0,42
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Tabulka 4: Odhadnuté genetické korelace ziskané dvouznakovou analyzou pro linedrni popis a méfené znaky

2 3 Ja 5 6 [7 [8 Jo Jwo [11 [12 |13 [14 [15 [16 [17 [18 [19 J20 [21 [22 [23 [24 [25 |26
1 -0,07]0,27 0,44 |0,39 |0,09 [-0,19(0,29 [-0,13]-0,07[0,3 |-0,08/0,38 |0,04 [0,28 |-0,13[0,09 [0,31 [0,3 [0,32 |0,52 0,62 |0,57 |0,57 |0,39 0,47
2 1 |-017]0o1 [-004]/0,19 [0,74 [-0,12]0,74 |-0,19|0,26 |-0,3 |0,56 |0,05 |-0,02]0,06 [0,05 |0,18 [0,23 [0,29 |-0,09]0  |-0,07[-0,04]0,23 |0,19
3 1 |o041[-0,03]0,22 |-0,15[-0,14|-0,13[-0,2 0,09 |0,15 [0,23 |-0,04|0,25 |-0,29]0,12 0,06 |-0,24|-0,14]0,23 [0,24 [-0,41|-0,43|-06 |-0,5
4 1 [029 0,23 [0,16 |-0,09|0,06 [-0,28]0,24 [-0,25[0,28 [0,1 [0,15 [-0,11|0,11 {0,211 [0,05 [0  [0,17 [0,27 |0,26 |0,27 [0,03 0,08
5 1 |-037|0,11 [-0,28]0,14 [-0,11|0,03 |-0,29(-0,23|0,03 |0,23 0,07 [0,09 |0,34 [0,08 0,32 |-0,06]0,09 [0,29 [0,33 [0,2 0,29
6 1 |-005[0,23 [0,13 0,24 [0,1 0,28 [0,43 [-0,01|-0,01]-0,02[-0,07-0,17|-0,13]-0,2 [0,36 [0,43 |0,26 [0,22 [0,06 [-0,03
7 1 |-03 |091 [-0,07|-0,09]-0,14|-0,01]0,01 [-0,1 |0,03 |-0,03]0,28 |-0,04|-0,11]-0,1 |-0,18|0,03 [0,01 [0,2 [-0,08
8 1 |-012|0,62]-02 [0,17 |0,26 [0,02 [0,02 |-0,08]-0,11]-0,2 |-0,18]-0,16|0,18 [0,2 [0,34 [0,28 [0,2 [0,00
9 1 |o18[-0,09]-0,16/02 [0,02 [0,03 [0,06 [0,07 |031 |-0,01]-0,17]-0,14|-0,1 |0,26 [0,24 |0,36 [0

10 1 |-0,07|0,04 [0,07 |0,17 |-0,08]-0,020,07 |-0,23]-0,06]-0,03|0,12 [0,11 |0,32 [0,28 [0,25 |0,17
11 1 |-047|04 [-0,07]0,07 [003 |-013]-001]043 |05 0,39 0,39 {0,07 |0,09 0,23 0,29
12 1 |-0,01|-0,28]-0,14]0,11 [-0,26|-0,18[-0,2 [-0,32]-0,03]-0,09-0,1 [-0,16|-0,12]-0,24
13 1 |-017[-0,11]0,07 |-0,19]-0,16[0,23 [0,23 [0,4 0,39 0,15 [0,17 [0,15 [0,27
14 1 031 |-0,04]0,63 |0,28 [-0,25|0,07 [-0,21]-0,16/0,17 |0,19 |0,01 [0,07
15 1 |-0,02(0,6 [0,82 |-0,11|-0,04[0,2 [-0,04|0,14 |0,15 |-0,04]-0,09
16 1 |-0,09]-01 [-0,16]-0,05/0,03 [0,03 [0,06 [0,04 [0,1 [-0,03
17 1 |039]007]0 [-043]-02 [001]008 [0 [005
18 1 |-0,07|0,09 [-0,09(-0,02|0,11 [0,09 [0,04 [0,08
19 1 06303 [023]003 (01204 [063
20 1 |o26(0,2 [-004]/001 019|035
21 1 |076 0,26 [0,29 [0,24 [0,22
2 1 |035 (036 (0,21 |0,25
23 1 |099 077 [0,77
24 1 o8 [083
25 1 o077
26 1
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Odhad genetickych parametru pro vék prvniho oteleni
a prvni mezidob{ v populaci masného skotu v CR

Brzakova Michaela, Svitakova Alena, Vesela Zdenka

Vyzkumny ustav zivocisné vyroby, Praha — Uhrinéves
Podékovani
Vysledek vznikl za podpory Ministerstva zemédélstvi CR, projekt NAZV QK1910059 a instituciondini podpora
MZE-ROO0718.

Souhrn

Cilem studie bylo odhadnout genetické parametry pro vék prvniho oteleni (VPO) a prvni mezidobi (MEZ).
Genetické parametry byly stanoveny jak pro celou populaci, tak samostatné pro dvé nejpocetnéjsi plemena
— charolais a aberdeen angus. Pro odhad genetickych parametrd byla pouzZita databaze kontroly uZitkovosti
za roky 1991 a 2019, kterd obsahovala 83.788 jedincll 11-ti plemen. Po Upravé databaze obsahovala 33.533
krav, z nichZ bylo 9.321 plemene charolais a 4.419 plemene aberdeen angus. Matice pfibuznosti obsahovala
85.842 jedinc( pro soubor zahrnujici celou populaci, 24.248 jedinct pro plemeno charolais a 11.406 jedinct
pro plemeno aberdeen angus. Odhad genetickych parametrii byl proveden pomoci viceznakového-
viceplemenného modelu jedince (BLUP-AM). Stanovené koeficienty dédivosti byly nizké azZ stfedni. Genetické
korelace mezi vlastnostmi se liSily od kladnych po zaporné. Rozdily mezi genetickymi parametry jednotlivych
plemen by mély byt brany v Uvahu pred zahdjenim selekce na vySe uvedené vlastnosti.

Klicova slova: reprodukce; koeficient dédivosti; aberdeen angus; charolais; genetické korelace

Abstract

The objective of this study was to estimate genetic parameters for age at first calving (AFC) and first calving
interval (FCI) for the entire beef cattle population and separately for the Charolais (CH) and Aberdeen Angus
(AA) breeds in the Czech Republic. The database of performance testing between the years 1991 and 2019
was used. The total number of cows was 83,788 from 11 breeds. After editing, the data set contained 33,533
cows, including 9,321 and 4,419 CH and AA cows, respectively. The relationship matrix included 85,842
animals for the entire beef population and 24,248 and 11,406 animals for the CH and AA breeds, respectively.
A multibreed multitrait animal model was applied. The estimated heritability was low to moderate. Genetic
correlations between AFC and FCl varied depending on the breeds from positive to negative. Differences
between variance components suggest that differences between breeds should be considered before
selection and breeding strategy should be developed within a breed.

Key words: reproduction; heritability; Aberdeen Angus, Charolais; genetic correlation

Uvod

V soucasné dobé je celosvétové pozorovana rostouci tendence jednotlivych zemi zahrnout reprodukéni
ukazatele do svych selekcénich programu. Ackoli znaky reprodukce ovliviiuji vdechny produkéni systémy, jejich
ekonomicky vyznam byl dlouho opomijen (Krupova et al. 2020; Espinoza et al. 2016). Jednim z divod, proc
tomu tak bylo, mohl byt nizky koeficient dédivosti téchto vlastnosti, nebo obtizny sbér dat v systému chovu
krav bez TPM (Buzanskas et al. 2017). Jednou z moZnosti, jak zvysit produkéni potencidl masného skotu, je
zkraceni neproduktivniho obdobi plemenic, a to napf. snizenim véku prvniho oteleni nebo casnym
zapusténim plemenice po oteleni (Burns et al. 2010). Vék prvniho oteleni (VPO) je nejcastéji hodnocenou
vlastnosti. Jedna se o lehce dostupny zaznam, nebot datum narozeni telat se zaznamenava ve vsech
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produkénich systémech. Navic VPO je pomérné komplexni vlastnosti, kterd v sobé zahrnuje informaci o tom,
Ze krava musela projit pohlavnim dospivanim (pubertou), byla schopna zabfeznout, odnosit a porodit tele
(Bormann a Wilson, 2010). Vlastnost je ovlivnéna mnoha faktory, nejvétsi vliv ma plemeno a zamér chovatele
(upfednostnéni raného nebo pozdniho teleni). Druhym vyznamnym reprodukénim ukazatelem je délka
mezidobi (Roughsedge et al. 2005; Gutiérrez et al. 2002). Jedna se o ¢asovy interval mezi dvéma po sobé
nasledujicimi otelenimi. Jako idedlni délka mezidobi se udava 365 dni, nicméné cilem selekce by mélo byt
ziskat od kazdé plemenice alespon jedno tele rocné (Lopez-Paredes et al. 2018). Délka prvniho mezidobi je
vétsinou delsi nez mezidobi nasledujici. Divodem je skutecnost, Ze prvotelky vétsinou jesté nemaji ukonceny
vlastni rlist a regenerace po oteleni je pomalejsi z dlivodu probihajicich zmén v tomto obdobi (vyZiva plodu
v pribéhu brezosti, nastupujici laktace, obtizné teleni, atd.). Délka prvniho mezidobi tak odrazi i geneticky
potencial krav vyporadat se s probéhlym otelenim, vlastnim deficitem Zivin a opétovnym nastupem fije.
Uvadi se, Ze plemenice by i tak mély byt schopné zabreznout béhem 80-85 dn(i po oteleni (Werth et al. 1996).
Z toho dlvodu, jsou obecné uprednostriovany kravy s kratsim mezidobim, nebot se u nich predpokladaji lepsi
hodnoty reprodukénich ukazatell. Mnoho autor(l uvadi, Ze mezi vlastnostmi existuje genetickd korelace
(Cammack et al. 2009; Gutiérrez et al. 2002), a proto jsou zahrnuty do genetického hodnoceni spole¢né. Cilem
této studie bylo odhadnout genetické parametry pro celou populaci masného skotu (samostatné pro rana
a pozdni plemena) a posoudit rozdily mezi nimi.

Material a metodika
DATABAZE

Pro odhad genetickych parametr( byla pouZita databaze kontroly uZitkovosti s Udaji za roky 1991 a7 2019.
Databaze obsahovala 463.269 zaznamu jedincl 23 plemen vcetné jejich kfizencl. Vék prvniho oteleni byl
definovdn jako pocet dnl od narozeni kravy do jejiho prvniho oteleni. Povolené rozmezi hodnot VPO bylo
definovano v zavislosti na jeho rozlozeni v rdmci populace konkrétnich plemen: pro rana plemena (aberdeen
angus, masny simental a hereford) bylo pouZito rozmezi 600 az 950 dni; pro plemena galloway, highland a
piemontese bylo pouZito rozmezi 750 az 1200 dni a pro pozdni plemena (charolais, limousine, blonde
d’aquitaine, gascone a salers) byl pouzit VPO vyssi nez 880 dni. Hodnota prvniho mezidobi byla definovana
jako interval od 290 do 500 dni. Ostatni hodnoty nebyly pro odhad genetickych parametri poufZity.
Odstranény byly rovnéz nevérohodné hodnoty, chybéjici datumy narozeni a embryotransfery. Vyloucena byla
i malopocetna plemena (n < 400 plemenic za plemeno), a to zejména kvlli slabé propojenosti mezi plemeny.
Po prvotni Upravé se v databazi nachazelo 83.788 plemenic 11ti plemen a jejich kfizencd (tab. 1). Databaze
obsahujici jen Cistokrevné jedince obsahovala 16.532 jedincl plemene charolais a 7.444 jedinct plemene
aberdeen angus. Tato dvé plemena reprezentuji dvé nejéetnéjsi plemena v CR, a zaroveri rané a pozdné se
telici plemeno. Heterozni efekt byl definovan dle Hickey et al. (2007):

Heterozni efekt = Pd(1-Ps) + Ps(1-Pd),

kde Ps a Pd jsou podily genti hlavniho plemene plemenika a plemenice. Pokud byl jedinec
Cistokrevny, byla mu pfifazena 0, pokud byl 100% kiiZenec, jeho heterozni efekt mél hodnotu 1.

PROPOJENOST

K zajisténi propojenosti byl pouzit sdruzeny efekt stado-rok-obdobi (SRO), a to konkrétné sdruzeny efekt
stado-rok-obdobi narozeni (SROnar) a stado-rok-obdobi prvniho oteleni (SROotel). Efekt sdruzuje spolecné
vlivy prostredi, které na dané jedince v dany cas plsobily. Obdobi byla vytvofena slou¢enim vzdy 3 mésic(, a
to nasledovné: prosinec az uUnor, bfezen aZz kvéten, Cerven aZ srpen, zafi aZ listopad. V kazdém SRO se
nachazelo min. 5 plemenic, min. po 3 rliznych otcich. Pro AA a CH byly podminky mirnéjsi (z dGvodu nizsiho
poctu), a to min. 5 plemenic po min. 2 rliznych otcich. Tyto podminky sniZily pocet jedinc( v databazi na
33.533 jedincl v ramci celé populace (Tab.1), 9.321 jedincl pro plemeno charolais a 4.419 jedincd pro
plemeno aberdeen angus. Pro vSechny tfi pfipravené databaze byly vytvoreny 4generacni rodokmeny
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predk(. Pokud byl predek jedince neznamy, byl nahrazen tzv. skupinou neznamych predk( podle plemene
posledniho zndmého jedince (Quaas, 1988). Matice pribuznosti obsahovala nasledujici pocty jedinc(:
N=85.842 (celad populace), N=24.248 (charolais) a N=11.406 (aberdeen angus).

STATISTICKY MODEL

Vliv faktor prostredi byl posouzen pomoci zobecnéného linedrniho modelu (procedura GLM) v softwaru SAS 9.4
(Cary, NC, USA) (20). Jako fixni efekty byly zvoleny sdruzené efekty stado-rok-obdobi narozeni a prvniho oteleni,
stado prvniho oteleni, obtiZznost prvniho teleni a heterdzni efekt plemenice. Zvolené efekty byly testovany na
hladiné prikaznosti (p < 0.05). Efekt plemene byl zohlednén za pouZiti skupin neznamych predkd.

Genetické parametry pro vék prvniho oteleni byly odhadovany pomoci nasledujici modelové rovnice:
Yiw = SRONar; + StadoPO; + bHet + Jed + eji

Yi = VEk prvniho oteleni ve dnech

SROnar; = Stado-rok-oteleni narozeni (sdruzeny efekt), fixni efekt ve tridach

StadoPO; = Stado prvniho oteleni, fixni efekt ve tfidach

Hety = heterdzni efekt kravy, linearni regrese, fixni efekt (pouze pro celou populaci)

Jed, = ndhodny aditivné geneticky efekt jedince (4 generace predki)

ejix = ndhodné reziduum

Pro vlastnost prvni mezidobi byla pouZita tato modelova rovnice:

Yix = SROotel; + bjHet + obty + Jed, + eji

Yi = Prvni mezidobi ve dnech

SROotel; = Stado-rok-oteleni prvniho teleni (sdruzeny efekt), fixni efekt ve tfidach
Het; = heterdzni efekt kravy, linearni regrese, fixni efekt (pouze pro celou populaci)
obty = obtiZnost prvniho teleni, fixni efekt ve tfidach

Jed, = nahodny aditivné geneticky efekt jedince (4 generace predki)

ejjx = nahodné reziduum

Samotny odhad genetickych parametr( byl proveden pomoci softwaru AIREMLF90 (Misztal et al. 2002).

Vysledky a diskuze

V tabulce €. 2 jsou znazornény popisné statistiky hodnocenych vlastnosti. Nejnizsich prGmérnych hodnot
dosahuje rané plemeno AA, hodnota VPO pro plemeno CH prevysuje primér populace. Vétsina masnych
plemen, véetné plemene CH, se poprvé teli ve véku tfi let, plemeno AA je definovano jako rané, je u néj tedy
uprednostiovano teleni ve dvou letech. Vék prvniho oteleni je znacné ovlivnén sezénnim telenim. K nejvyssi
frekvenci teleni dochazi na jare, a to konkrétné v obdobi od ledna do dubna (tab. 3). K zajisténi kontinuity
sezonniho teleni je potfeba, aby se plemenice kazdy rok otelila (Werth et al. 1996). Pokud by mezidobi bylo
del$i nez 365 dni, k nasledujicimu teleni by mohlo dojit mimo telici sezdénu. V takovém ptipadé vétsina
chovatelll radéji preferuje presunuti teleni do nasledujici telici sezény, i za cenu jedné sezdny bez telete,
doprovazené vyznamnou ekonomickou ztratou. Primeérné mezidobi bylo 381 dni. Delsi mezidobi u
charolskych plemenic mohlo byt zplGsobeno delsi regeneraci po prvnim teleni z divodu vyssiho vyskytu
obtiznych porod(. Plemeno AA je obecné zndmo pro svou dobrou uroven reprodukce, kterou potvrzuje i
nejkratSim mezidobim ze vSech zohlednénych plemen.
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GENETICKE PARAMETRY

Odhadnuté genetické parametry jsou zndzornény v tabulce €. 4. Stanovené koeficienty dédivosti byly nizké
az stfedni (h2 = 0,18-0,27). K podobnych hodnotam dospélo mnoho autor(. Martinez-Vélazquez et al. 2003
a Lopez et al. 2019 publikovali koeficienty dédivosti pod hodnotu 0,1. Nase vysledky byly nejblize tém, které
zvefejnili nasledujici autofi: Vesela et al. (2013) h? =0,23; Buzanskas et al. (2017) h? =0,25 nebo Berry a Evans
(2014) h?=0,31. Bormann a Wilson (2010) odhadnuli koeficient dédivosti h? =0,28 pro plemeno AA a h? =0.17
pro plemeno masny simentdl. Vyssi koeficienty dédivosti publikovali Martinez-Velazquez el al. (2003),
Bernades et al. (2015) nebo Ulhoa et al. (2016).

Koeficient dédivosti pro prvni mezidobi byl 0,08. Tato hodnota je srovnatelnd s hodnotou 0,085 uvedenou
Yagiie et al. (2009). Koeficient dédivosti h? =0,02 byl publikovén autory Berry a Evans (2014) a Grossi et al.
(2016). Lopez et al.(2018) a Van der Westhuizen et al. (2001) uvadi niz$i hodnotu h? = 0,01. Vy3$i koeficient
dédivosti h? = 0, 227 publikoval Cortes et al. (2015) a Veseld et al (2013) (h? = 0,39). Gutierréz et al. (2007)
publikoval hodnotu h? = 0,12. Rozmezi h? = 0,04 a? 0,13 odhadl Roughsedge et al. (2005) pro ¢tyfi rdzna
plemena (aberdeen angus, limousine, masny simental a south devon), pficemz koeficient dédivosti pro AA
byl témér shodny s nasimi vysledky.

Rozdily mezi odhadnutymi koeficienty dédivosti mohou byt zplsobeny rozdilnou aditivné genetickou varianci
mezi plemeny a rozdilnou interakci genotypu s prostfedim. Nizky koeficient dédivosti mlzZe byt zpUsoben i
nevysvétlenym mnozstvim reziduaini variance, které mize byt zplsobeno jak nezndmymi faktory prostredi,
tak i nevysvétlenou aditivni nebo neaditivni genetickou slozkou (Veerkamp et al. 2007). Vzhledem k nizkému
koeficientu dédivosti mlze byt zlepseni vyZivy nebo managementu stdda mnohem efektivnéjsim nastrojem
neZ selekce (Grossi et al. 2016), nicméné pfi podchyceni vSech dlleZitych aspektl je praveé selekce na zakladé
plemennych hodnot jedinou efektivni moznosti.

KORELACE MEZI VEKEM PRVNIHO OTELEN] A PRVNIM MEZIDOBIM

Fenotypové korelace mezi VPO a MEZ byly nizké. Genetické korelace se liSily v zavislosti na plemeni. Pro celou
populaci, ve které byla zohlednéna rand i pozdni plemena spolecné, byly genetické korelace témér nulové.
Pro plemeno charolais, byly zaporné, tzn. nizsi VPO ma za pricinu vyssi MEZ. Tato negativni korelace mize
byt zplsobena nedostate¢nou télesnou hmotnosti a kondici mladych charolskych plemenic, coz ma za
nasledek delsi mezidobi, nebot télesna kondice zvifat se odrazi v nastupu fije (Buzanskas et al. 2017). Naopak,
vyssi VPO je spojovan s adekvatni télesnou hmotnosti a nasledujici obdobi poporodni regenerace mize byt
kratsi z dvodu nizsiho deficitu energie a Zivin. Negativni korelaci publikoval také Roughsedge et al. (2005),
nicméné vsechna zohlednénd plemena byla definovdna jako rand. Pro rané plemeno AA byla genetickd
korelace mezi vlastnostmi 0,357, coZ znamenad, Ze vyssi VPO prodluZzuje MEZ. Plemenice, které se oteli
pozdéji, maji pravdépodobné horsi reprodukéni ukazatele neZz plemenice otelené v nizsim VPO. Vysoka
korelace mezi VPO a MEZ byla publikovana také Gutiérrezem et al. (2002). Kladnou genetickou korelaci
publikoval Berry a Evans (2014) a Lopez et al (2018), nicméné negativni korelace (-0,25) byla nalezena mezi
VPO a MEZ v pribéhu prvnich 42 dni telici sezény.

Zaveér

Vék prvniho oteleni a prvni mezidobi jsou casto pouZivanymi indikdtory plodnosti u masného skotu.
Koeficienty dédivosti téchto vlastnosti jsou nizké az stfedni. Aditivné geneticka variance se lisila v zavislosti
na jednotlivych plemenech. Velka ¢ast vysvétlené proménlivosti byla zplsobena faktory prostifedi, zejména
sdruzenymi efekty stado-rok-obdobi. Pro vék prvniho oteleni byla geneticka variance vyssi. Byly nalezeny
rozdilné genetické korelace mezi vékem prvniho oteleni a prvnim mezidobim pro pozdni plemeno charolais
a rané plemeno aberdeen angus. Rozdily mezi plemeny jsou zplsobeny rliznymi selekénimi zdméry plemen.
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Tabulka 1. Pocetni a procentualni (%) zastoupeni jednotlivych plemen v databazi pfed (n) a po Upravé
propojenosti (nepir) a pocet pouZitych uZitkovosti pro odhad genetickych parametru

Plemeno n % nEDIT % VPO MEZ
Charolais 24878 29.69 10254 30.58 9278 7156
Beef Simmental 14671 17.51 5313 15.84 5061 3499
Aberdeen Angus 13977 16.68 5671 1691 3932 4536
Hereford 10483 12.51 5683 16.95 4957 3734
Limousine 8990 10.73 3318 9.89 2977 2335
Blonde d’Aquitaine 3250 3.88 1076 3.21 943 655
Piemontese 2740 3.27 737 2.20 666 500
Gasconne 1695 2.02 584 1.74 438 400
Galloway 1439 1.72 462 1.38 430 312
Highland 1152 1.37 284 0.85 222 190
Salers 513 0.61 151 0.45 143 100
Soucet 83788 100% 33533 100% 29047 23417

VPO —vék prvniho oteleni, MEZ — prvni mezidobi

Tabulka 2. Popisna statistika pro vék prvniho oteleni a prvni mezidobi ve dnech

Vék prvniho oteleni ve Prvni mezidobi ve dnech
dnech
N Primér SD Min Max N Primér SD Min Max
P 29047 996,70 148,267600 1300 23417 380,96 38,729 290 500
CH 9321  1077,7761,064 880 1300 6204 392,18 36,725 290 500
AA 4419 756,13 53,653 602 950 3232 370,42 36,539 291 499

P—cela populace, CH—charolais, AA—aberdeen angus.
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Tabulka 3. Frekvence prvniho teleni dle mésicli v roce v pribéhu let 1991-2019.

- Cela populace charolais aberdeen angus
Meslc Frekvence % Frekvence % Frekvence %
Leden 5802 17.30 2560 27.46 361 8.17
Unor 6661 19.86 1906 20.45 798 18.06
Bfezen 8468 25.25 1725 18.51 1343 30.39
Duben 4785 14.27 799 8.57 861 19.48
Kvéten 1995 5.95 253 2,71 421 9.53
Cerven 1194 3.56 145 1.56 269 6.09
Cervenec 574 1.71 75 0.80 128 2.90
Srpen 507 1.51 57 0.61 75 1.70
Zari 319 0.95 49 0.53 52 1.18
Rijen 329 0.98 119 1.28 16 0.36
Listopad 924 2.76 451 4.84 27 0.61
Prosinec 1975 5.89 1182 12.68 68 1.54
Celkem 33533 100.00 9321 100.00 4419 100.00

Tabulka 4. Genetické parametry pro vék prvniho oteleni a prvni mezidobi pro celou populaci a populaci charolais
a aberdeen angus.

Databaze Vlastnost 02, (SE) COVgen re 02 (SE) COVrez Frez h2

1337,9 -25,911 -0,074  3567,2 -297,76  -0,155

Cela VPO (92,396) (30,654) (0,067) (74,266) (28,540) 0,273
populace MEZ 90,484 1036,4 0,080
(16,920) (17,118)
569,57 -70,369 -0,314 1862,1 -357,72 -0,258
charolais VPO (64,287) (24,851) (0,098) (55,380) (31,140) 0,234
MEZ 85,909 1035,6 0,077
(24,851) (28,597)
347,34 64,297 0,357 1632,7 -437,48 -0,336
aberdeen VPO (77,675) (39,235) (0,162) (69,907) (40,725) 0,175
angus MEZ 93,225 1039,6 0,082
(36,979) (41,590)

VPO - vék prvniho oteleni, MEZ — prvni mezidobi, 0%, = aditivné geneticka variance; cova. = aditivné geneticka kovariance; rc = geneticka korelace; 02
= rezidualni variance; covre; = rezidudlni kovariance; rr. = reziduélni korelace; h? = koeficient dédivosti (h?= 0%/0% +0%).
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Vztah exteriéru, vyskytu klinické mastitidy a
somatickych bunék u holstynského skotu

Jan Vareka, Ludmila Zavadilova, Eva Kasna, Miloslava §tipkové,
Lubos Vostry

Vyzkumny Ustav ZivociSné vyroby, v. v. i., Praha Uhtinéves
Podékovadni

Tato prace byla zpracovavdna s podporou ministerstva zemédé&lstvi CR, projektu NAZV QK1910320
a instituciondlni podpory MZE-RO0718.

Abstrakt

Mastitida je vyznamné onemocnéni v chovu skotu. Mastitidy se déli na klinické a subklinické. Typickymi
pfiznaky klinické mastitidy (KM) je otok, zarudnuti a bolestivost mlécné Zlazy, pfitomnost vio¢ek v mléce nebo
mléku nepodobny sekret. Vyhodnocen byl fenotypovy vliv hloubky vemene jako znaku exteriéru na vyskyt
KM a pocet somatickych bunék u holstynského skotu. KM byla definovana jako binarni znak, pficemz 1
znamenala vyskyt onemocnéni a 0 bez vyskytu KM béhem laktace. Pocet somatickych bunék (SCC) byl
preveden na skére somatickych bunék (SCS) v zdjmu normalniho rozloZeni dat. Korelace namérenych Gdaju
mezi sledovanymi znaky se pohybovaly od -0,13 do 0,69. Tyto korelace byly oznadovany jako fenotypové.
Byla navrZzena vhodna selekcni kritéria vybéru prvotelek. Optimalni bodové hodnoceni exteriéru z hlediska
nizkého vyskytu KM se vétsinou shodovalo s optimdlnim bodovych hodnocenim z hlediska nizkého SCS.

Klicova slova: exteriér skotu, linedrni popis, mastitida, somatické buriky, holStynsky skot
Summary

Mastitis is a significant disease in cattle breeding. Mastitis is divided into clinical and subclinical mastitis. Typical
symptoms of clinical mastitis (KM) are swelling, redness, and soreness of the mammary gland, flakes in the milk,
or milk-not-like secretion. The phenotypic relationships among Udder Depth as a conformation trait, the incidence
of clinical mastitis, and somatic cells were analyzed in Czech Holstein cattle. The KM was considered an all-or-one
trait with 0 (no KM case) and 1 (at least 1 KM case). The somatic cell count (SCC) was transformed into a somatic
cell score (SCS) for normal data distribution. The phenotypic correlation of observed data for the characteristics
ranged from -0.13 to 0.69. These correlations were referred to as phenotypic. There were proposed appropriate
selection criteria for the selection of heifers. The optimal score of the conformation traits considering low
incidence of KM mostly coincided with the optimal score of low SCS.

Keywords: exterior of cattle, linear evaluation of type traits, mastitis, somatic cell count, Holstein cows

Uvod

Plvodci KM, mezi které se radi predevsim bakterie, mohou zpUsobovat klinické onemocnéni doprovazené
smyslovymi zménami mléka a vzestupem SCC (Heringstad et al., 2000). Typickymi predstaviteli jsou
Escherichia Coli, Klebsiella, Enterobacter, Streptoccocus dysgalactiae, Streptoccocus agalactiae,
Streptococcus uberis a Staphylococcus aureus. Mezi faktory ovliviujici vznik KM se Fadi technika a technologie
dojeni, krmeni, ustajeni, management, sezdna, poradi laktace, stadium laktace, plemeno, exteriérové znaky
vemene, velikost nadoje ¢&i rychlost spousténi mléka. Slechténi proti vyskytu KM Ize provadét piimou cestou,
ktera je ucinnéjsi. Vyhodnoceni se vétSinou provadi pomoci viceznakového linedrniho BLUP animal nebo sire
modelu, ktery kombinuje data ze zdznamui o SCS, KM a nékolika znak( exteriéru vemene (napt.: Negussie et
al., 2010; Johansson et al., 2006; Negussie et al., 2008). Soucasna selekce zvifat proti vyskytu KM vyZaduje
pouziti informaci o molekularnich markerech (Sender et al., 2013), coZ plné koresponduje s vyuZitim
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genomické selekce (Georges et al., 2019). Se vzrUstajici mlécnou uZitkovosti, jezZ je geneticky podminéna, Ize
ocekavat mirny narlst poctu mastitid. Déje se tak v dlsledku vztahu mlécné produkce a vyskytu mastitidy,
kde se geneticka korelace pohybuje okolo 0,2. Selekce a realizace Slechténi podporujici zdravotni stav mlécné
Zlazy je do znacné miry ztizena nizkou dédivosti. Vyse dédivosti mastitidy se pohybuje od 0,01 az 0,09 (Martin
et al., 2018). Lund et al. (1994) odhadli koeficient dédivosti pro SCS ve vysi 0,18. U znak( exteriéru mlécné
Zlazy odhadli koeficient dédivosti 0,12 — 0,37 (Lund et al.,, 1994). Mastitida a léceni této nemoci ma
celospolecensky vyznam. SniZzeni vyskytu mastitid by mohl mit v koneéném dusledku pozitivni vliv na
snizovani spotfeby antibiotik a eliminaci jejich rezidui v potravinovém retézci.

Cilem prace bylo vyhodnotit fenotypovy vliv hloubky vemene jako znaku exteriéru u holstynského skotu na
pocet somatickych bunék v mléce a vyskyt klinické mastitidy.

Material a metodika

Databazi pro analyzu poskytlo oddéleni chovu skotu a oddéleni genetiky a Slechténi hospodarskych zvirat
Vyzkumného Ustavu Zivoci§né vyroby, v. v. i., Praha UhFinéves a Ceskomoravskd spole¢nost chovateld a.s.
Vyskyt KM byl sledovan v sedmi obdobich laktace rozdélenych po 50 dnech a za celou laktaci (0 — 500 dn
laktace). Kazdy zaznam byl vénovan jednotlivému pfipadu onemocnéni KM, charakterizované datem pocatku
a konce prodélané mastitidy, véetné Udajl o kravé a laktaci, ve které se KM vyskytla. SCS bylo sledovano v 10
obdobich po 30 dnech a v priiméru za celou laktaci. SCC bylo prevedeno na SCS podle nasledujiciho vzorce:
SCS=L0OG2 (SCC/ 100) + 3, kde hodnota SCC byla uvadéna v tis./1 ml mléka. Data pochazela od 17 622 dojnic
na prvni laktaci. Data byla sbirdna od roku 1997 do 2020 v 6 podnicich v rdmci monitoringu zdravi mlécné
Zl3azy. Byla vybrana zvifata holstynského plemene a jejich kfiZzenci s podilem nad 75 %. Shromazdovani dat o
exteriéru krav se Fidilo metodikou vydanou Svazem chovatelt holétynského skotu CR, z.s. Jednalo se o kravy
na prvni laktaci hodnocené ve dnech od 30 do 210 dn( po oteleni. Linedrni popis probihal mezi lety 1993 a
2020 pracovniky Svazu chovateld holstynského skotu CR, z.s. a pracovniky Ceskomoravské spoleénosti
chovatel( a.s. Vzhledem k nizkému poctu jedincl ve stupnich biologickych extrému byly provedeny nékteré
Upravy. PakliZe se stupen urcitého znaku vyskytoval u méné nez 1 % jedinci, doslo ke sjednoceni se stupném
nasledujicim nebo predeslym. Do modelové rovnice byly zahrnuty pevné efekty stada-roku-obdobi, pevné
efekty véku pfi prvnim oteleni a pevné efekty jednotlivych znakl exteriéru. Poméry Sanci vyskytu KM byly
odhadnuty pomoci animal modelu (AM) s logistickou regresi. Byly odhadnuty vlivy pevnych efekt( pro SCS
pomoci linearniho AM. Dale byly odhadnuty priméry nejmensich ¢tvercl a fenotypové korelace pro vyskyt
KM a SCS v programu SAS 9.4® pomoci procedury GLM a CORR.

MODELOVE ROVNICE BYLY SESTAVENY NASLOVNE:

Klinickd mastitida:
LSMEANS (metoda nejmensich ¢tverca):
Yik = SRO; + TRIDAVEK; + EXTERIER + ejj

Kde:

Yiik — vyskyt KM

SRO; — pevny efekt stada-roku-obdobi (pevny efekt vytvoreny sloucenim stada, roku oteleni (1993 — 2020) a
obdobi oteleni, které bylo rozdéleno do 4 kategorii dle mésic(, tj. leden — bfezen, duben — ¢erven, cervenec
— zafi, fijen — prosinec)

TRIDAVEK;— pevny efekt véku pfi prvnim oteleni (rozdélen do 6 kategoriich po sto dnech od 550 do 1250 dn()
EXTERIER«— HLVEM = hloubka vemene

ejjk — nahodna zbytkova chyba

V této rovnici spusténo 72 analyz.

Logisticky AM:

23



Tjkl
1-Tj5k1

Log = SRO; + TRIDAVEK; + EXTERIER, + jedinec + eju

Kde:

ik — pravdépodobnost vyskytu KM

SRO; TRIDAVEK; EXTERIER— viz modelovd rovnice pro LSMEANS a KM
jedineci— nahodny efekt jedince se zohlednénim rodokmenu

ek — viz modelova rovnice pro LSMEANS a KM

Skore somatickych bunék:
LSMEANS (metoda nejmensich ¢tvercl):
Yk = SRO; + TRIDAVEK; +EXTERIER + e

Kde:
Yiix — SCS
SRO; TRIDAVEK; EXTERIER, ejx— viz modelové rovnice pro LSMEANS a KM

V této rovnici bylo spusténo 99 analyz.
BLUP AM:
Yjx= SRO; + TRIDAVEK; +EXTERIER + jedinec; + eju

Kde:
Yii — SCS
SRO; TRIDAVEK; EXTERIER jedineci, ejx— viz modelova rovnice pro logisticky AM

Vysledky a diskuze

Fenotypové korelace pro vlastnosti vyskytu KM za celou laktaci a mezi jednotlivymi obdobimi se pohybovaly
od -0,01 do 0,59 (tabulka 1). Tyto korelace znamenaji, Ze pokud dojnice mély zvySené SCS v kterékoliv fazi
prvni laktace, mély pravdépodobné zvySené SCS souhrnné za laktaci. Zaroven pokud dojnice mély zvysené
SCS v kterékoliv kontrole mlééné uZitkovosti (KMU), mély nejspiSe zvySené SCS v kontrole nasledujici. Pro
znaky SCS se fenotypové korelace pohybovaly od 0,18 do 0,69 (tabulka 2). U znak( exteriéru se fenotypové
korelace pohybovaly od -0,09 do 0,38 (obrazek 1). Znatelné vyssi hodnoty fenotypovych korelaci byly
zaznamenany pro ukazatele vyskytu KM za celou laktaci a skdre priimérného poctu somatickych bunék za
prvni laktaci. Fenotypové korelace vyskytu KM a SCS se pohybovaly od 0,01 do 0,29 (obrazek 2). Nejvyssi
hodnota korelacniho koeficientu byla zaznamenana mezi vyskytem KM za celou laktaci a skérem priimérného
poctu somatickych bunék za prvni laktaci. Z uvedeného vztahu 3Slo vyvodit, Ze KM mohla byt doprovazena
zvySenym SCC, ale nebylo to pravidlem. Fenotypové korelace vyskytu KM a vybranych znak( exteriéru
poukazovaly na to, Ze kravy s vemeny pod Urovni hlezen mély predpoklady k vyskytu KM (obrazek 3). Zde
byla nejvyssi korelace zaznamenana pro vyskyt KM v prvnim obdobi laktace. Byly odhadnuty primeéry
nejmensich ¢tvercd pro ukazatele vyskytu KM a hloubku vemene, které jsou uvedeny v tabulce 3. Vyskyt KM
byl nejvyssi na zacatku laktace, od 51 — 100 dne laktace klesal, a poté byl stabilni nebo mirné vzrostl. Nejvétsi
hodnoty vyskytu KM jsou pro spojené bodové hodnoceni 1 — 2 (spodina vemene pod Urovni hlezen). Nejvyssi
hodnoty priméru nejmensich ctvercd byly zaznamenany u vyskytu KM za celou laktaci, a to 0,44.
S pfibyvajicimi stupni bodového hodnoceni hodnoty vyskytu KM klesaly pro vSechny obdobi laktace a za celou

evvs

evvs

zaznamenana hodnota vyskytu KM byla 0,02 pro bodové hodnoceni 7 a vyskyt KM mezi 201 — 250 dny laktace.
V tabulce 4 jsou uvedeny odhadnuté poméry Sanci pro vyskyt KM. Pomér Sanci byl vysoky na pocatku laktace
a od 51 — 150 dne laktace klesal. Mezi 150 — 250 dnem laktace doslo k narlistu poméru Sanci vyskytu KM,
poté mezi 251 — 300 dnem laktace doslo k vyraznému poklesu a v poslednim hodnoceném useku byl
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zaznamenan opét vysoky vyskyt KM, zejména pro spojené bodové hodnoceni 1 — 2. S pribyvajicimi stupni
bodového hodnoceni dochazelo k poklesu poméru Sanci, to znamena, Ze s klesajici hloubkou vemene klesala
incidence KM. K vzestupu poméru Sanci pro vyskyt KM doslo v pfipadé vyskytu KM mezi 301 — 350 dny laktace
zaznamenan pro bodové hodnoceni 7 a vyskyt KM mezi 201 — 250 dny laktace (0,83). Byly odhadnuty priméry
nejmensich ¢tvercl pro ukazatele SCS a hloubku vemene, které jsou uvedeny v tabulce 5. Odhadnuty prdmér
SCS byl vysoky na zacatku laktace a poté klesal do KMU 90. den laktace. Poté priimer SCS stoupal do KMU
270. den laktace, kde doslo k vyraznéjsimu poklesu. V zavéru laktace (KMU 300. den) byl zaznamenan vysoky
cm nad uUrovni hlezen) a KMU 90. den laktace. Nejvyssi zaznamenanda hodnota vyskytu SCS jako prlimeér
nejmensich ¢tvercl byla 4,07 (skére primérného poctu somatickych bunék za prvni laktaci). S pribyvajicimi
stupni bodového hodnoceni dochazelo k poklesu priméru nejmensich ¢tvercl pro ukazatele SCS pro vsechny
kontrolni dny i skére primérného poctu somatickych bunék za prvni laktaci. V tabulce 6 jsou uvedeny
hodnoty vlivu pevnych efekt( (hodnoty) pro ukazatele SCS. Na zacatku laktace byly hodnoty nizké, poté do
240. dne laktace stoupaly. Doslo k mirnému poklesu hodnot pro KMU 180. a 210. dne laktace. K vyraznému
poklesu hodnot doslo 270. a 300. den laktace, pficemz hodnoty byly nizsi, nebo porovnatelné s pocatkem
laktace. S pribyvajicimi stupni bodového hodnoceni dochazelo k poklesu hodnot. Nejvyssi zaznamenana
hodnota byla 0,718 pro spojené bodové hodnoceni 1 —2 a SCS 30. den laktace. Nejnizsi zaznamenana hodnot
byla 0,029 pro bodové hodnoceni 7 a SCS 180. den laktace. Tato hodnota nebyla statisticky vyznamna.

Negussie et al. (2010) odhadli fenotypové korelace pro vyskyt KM, SCS a dva znaky exteriéru mlécné
Zlazy — predni upnuti vemene a hloubku vemene. K odhadu pouZili model s ndhodnou regresi. Fenotypové
korelace pro ukazatele SCS a KM se pohybovaly od 0,04 do 0,21 v zavislosti na fazich laktace (Negussie et al.,
2010). Korelace byly obecné silnéjsi v pocatecnich fazich laktace ve srovnani s korelaci v pozdé;jsich fazich
(Negussie et al., 2010). Stejny trend byl potvrzen v této praci. Fenotypové korelace mezi SCS a znaky exteriéru
byly o néco nizsi nez korelace s ukazateli vyskytu KM (Negussie et al., 2010). Hloubka vemene méla vyznamny
vliv na vyskyt KM i SCS. Se vzrustajici hloubkou vemene se zvySovalo riziko onemocnéni KM a vysokého SCS.
Odhady vlivu tfid exteriérovych znak( hloubky vemene poukazovaly na nejvyssi vyskyt KM a nejvyssi SCS u
bodového hodnoceni 1 — 2 (spodina vemene pod Urovni hlezen) pro vSechny obdobi laktace. Bodové
hodnoceni 1 — 2 mélo 4,27krat vyssi pravdépodobnost vyskytu KM mezi 301 — 350 dny laktace oproti
referencni hladiné (spodni linie vice nez 21 cm nad Urovni hlezen). Ve vSech sledovanych obdobich laktace
mélo bodové hodnoceni 1 — 2 nejvyssi hodnoty vyskytu KM a SCS. U dojnic s vemeny pod Urovni hlezen byl
zaznamenan nejvyssi vyskyt KM a nejvyssi SCS. Prilis mélka vemena nejsou vhodnym selekénim kritériem,
protoZe tyto dojnice maji sklon k nizké uZitkovosti. Na misté jsou metody negativni selekce a vyfazovani krav
vyskyt KM byla vhodna mélka a dobfe pfichycend vemena. Rupp & Boichard (1999) na zakladé odhadu
genetické korelace uvedli, Ze kravy s hlubokymi vemeny a slabym pfednim upnutim vemene maiji vyssi SCS a
vysoké riziko vzniku KM. Stavajici vySetfovani potvrzuji, Zze mezi vyskytem KM a vybranymi znaky exteriéru
krav existuji genetické korelace. Navic tyto vlastnosti maji vysokou dédivost, takze se zda rozumné zahrnout
tyto vlastnosti jako dalsi informacni zdroj v indexu odolnosti proti mastitidam (Sgrensen et al., 2010).

Zaveér

Cilem Slechténi a uplatrieni Slechtitelského cile je optimalizace s ohledem na dalsi vlastnosti, mezi které patfi
na mléénd uZitkovost a funkénost dojeni. Neni vhodné uprednostiiovat bodovd hodnoceni, kde byl
zaznamenan nejniz$i vyskyt KM a nejniz$i SCS. Ceskd republika je pfipravena na zavedeni selekce proti vyskytu
KM. PFi slechténi nepfimou cestou se uplatriuji informace z KMU (zej. SCC) a udaje o hodnoceni exteriéru
prvotelek, jeZz vykazuji svyskytem KM zvySenou korelaci. Pfimé cesté predchazi plosné sledovani
onemocnéni, konkrétné v CR vyuZiti dat o vyskytu KM z webové aplikace Deniku nemoci a Ié&eni.
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Tabulky 1, 2 a obrazky 1, 2 a 3 obsahuji hodnoty fenotypovych korelaci odhadnutych v této praci. Hodnoty

nad 0,5 jsou zvyraznény tucné. Hodnoty vztahujici se k celé laktaci jsou zvyraznény Cervené. Tabulky 3,4, 5 a

6 obsahuji priméry nejmensich ¢tvercl vyskytu KM a SCS, poméry Sanci vyskytu KM a hodnoty vlivu pevnych

efektl pro ukazatele SCS odhadnutych v této praci.

Tabulka 1: Fenotypové korelace vyskytu klinické mastitidy (uvedené hodnoty jsou prikazné na hladiné 0,01;
*P<0,05;nsP>0,05)

Vi V2 V3 v4 V5 V6 V7 KML
Vi = 0,10 0,06 0,05 0,03 0,02 -0,01ns 0,59
V2 - 0,14 0,10 0,04 0,03 0,02ns 0,38
V3 = 0,14 0,08 0,09 0,03* 0,36
v4 - 0,15 0,08 0,05 0,35
V5 = 0,13 0,07 0,35
V6 - 0,13 0,34
V7 = 0,35

KML -

V1 = vyskyt mastitidy v prvnich 50 dnech laktace, V2 = vyskyt mastitidy mezi 51 — 100 dny laktace, V3 = vyskyt
mastitidy mezi 101 — 150 dny laktace, V4 = vyskyt mastitidy mezi 151 — 200 dny laktace, V5 = vyskyt mastitidy
mezi 201 — 250 dny laktace, V6 = vyskyt mastitidy mezi 251 — 300 dny laktace, V7 = vyskyt mastitidy mezi 301
— 350 dny laktace, KML = vyskyt mastitidy mezi 0 — 500 dnem laktace

VSechny korelace byly v tabulce 1 statisticky vyznamné odlisné od 0 na hladiné vyznamnosti P < 0,01, kromé

hodnot oznacenych * a ns.

Tabulka 2: Fenotypové korelace pro SCS (uvedené hodnoty jsou priikazné na hladiné 0,01)

scsl scs2 scs3 scs4 scs5 scsb scs7 scs8 scs9 scs10 scsl
scsl - 0,45 0,35 0,29 0,27 0,25 0,24 0,22 0,20 0,18 0,48
scs2 - 0,49 0,43 0,38 0,35 0,32 0,30 0,28 0,24 0,61
scs3 - 0,53 0,49 0,44 0,42 0,37 0,36 0,31 0,66
scs4 - 0,59 0,53 0,49 0,44 0,42 0,37 0,65
scs5 - 0,56 0,52 0,48 0,44 0,39 0,68
scsb - 0,58 0,55 0,49 0,45 0,69
scs7 - 0,58 0,54 0,48 0,69
scs8 - 0,58 0,52 0,66
scs9 - 0,56 0,66
scs10 - 0,57
scsl -

SCS = logaritmicky pfepocet SCC, ktery byl naméfen za jednotlivé KMU (SCS1 = 1. KMU,
SCS2 = 2. KMU atd.), SCSL = skore prdmérného poétu somatickych bunék za prvni laktaci

VSechny korelace byly v tabulce 2 statisticky vyznamné odlisné od 0 na hladiné vyznamnosti P < 0,01.
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Obrazek 1: Fenotypové korelace vybranych znaku exteriéru dojnic s hloubkou vemene

mPUV mROZPS DELS mVZUV mZAVV ROZZS mSIRVE mKON

0,4 0,38

0,3

0,22 0,23
0.2 0,19
’ 0,16
0,1
° ]

-0,06 .

0,1 -0,07  -0,09

PUV = predni upnuti vemene, ROZPS = rozmisténi prednich strukd, DELS = délka strukd, HLVEM = hloubka
vemene, VZUV = vyska zadniho upnuti vemene, ZAVV = zavésny vaz, ROZZS = rozmisténi zadnich strukd,
SIRVE = Sitka vemene, KON = télesnd kondice

Vsechny korelace byly v obrdzku 1 statisticky vyznamné odlisné od 0 na hladiné vyznamnosti P < 0,01.

Obrazek 2: Fenotypové korelace mezi vyskytem KM a SCS

BSCS1 mSCS2 mSCS3 mSCS4 mSCS5 mSCS6 mSCS7 mSCS8 mSCS9 mSCS10 mSCSL

0,35
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0,25
0,20

0,15
0,05
oo sl IE M AT AR A

do 50 51-100 101 -150 151-200 201-250 251-300 301-350 0-500
Vyskyt mastitidy ve fazich laktace (ve dnech)

SCS = logaritmicky prepocet SCC, ktery byl naméren za jednotlivé KMU (SCS1 = 1. KMU,
SCS2 = 2. KMU atd.), SCSL = skoére primérného poctu somatickych bunék za prvni laktaci

VSechny korelace na obrdzku 1 a na obrdzku 2 byly statisticky vyznamné odlisné od 0 na hladiné vyznamnosti
P <0,01; nebo P < 0,05; kromé vétsiny hodnot niZsich neZ 0,02, které byly statisticky nevyznamné (respektive
vyznamné na hladiné P 2 0,05).
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Obrazek 3: Fenotypové korelace mezi hloubkou vemene dojnic a vyskytem KM do 350 dnii laktace

H HLVEM
0,00 I . . I -
-0,01 I
-0,02
-0,03
-0,04
-0,05

do50 51-100 101-150 151-200 201 -250 251 -300 301-350 0-500
Vyskyt mastitidy ve fazich laktace (ve dnech)

HLVEM = hloubka vemene

Tabulka 3: Priiméry nejmensich ¢tverct pro ukazatele KM a hloubku vemene
(uvedené hodnoty jsou prtikazné na hladiné 0,01)

Vyskyt mastitidy ve fazich laktace (ve dnech)

do 50 51-100 101-150 151-200 201-250 251-300 301-350 0-500

Hloubka LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE
vemene

2 0,210,014 0,110,010 0,08 0,010 0,06 0,010 0,07 0,010 0,07 0,011 0,12 0,017 0,44 0,210

3 0,14 0,010 0,07 0,007 0,04 0,007 0,06 0,007 0,06 0,007 0,050,008 0,08 0,013 0,32 0,015

c

g 4 0,12 0,007 0,05 0,005 0,050,005 0,050,005 0,04 0,005 0,04 0,005 0,050,008 0,28 0,010

E 5 0,10 0,005 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,006 0,24 0,007

é 6 0,09 0,005 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,004 0,04 0,006 0,23 0,007

3 7 0,08 0,006 0,03 0,004 0,03 0,004 0,03 0,004 0,020,004 0,030,005 0,050,007 0,20 0,008
8 0,06 0,008 0,03 0,006 0,03 0,006 0,04 0,006 0,03 0,006 0,04 0,007 0,04 0,011 0,18 0,012

Bodové hodnoceni 2: spodina vemene pod Urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 1 a 2), bodové
hodnoceni 3: spodni linie 3 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 4: spodni linie 6 cm nad Urovni hlezen,
bodové hodnoceni 5: spodni linie 9 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 6: spodni linie 11,5 cm nad
urovni hlezen, bodové hodnoceni 7: spodni linie 15 cm nad drovni hlezen a bodové hodnoceni 8: spodni
linie vice nez 21 cm nad urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 8 a 9), SE: standardni chyba, LSM primér
nejmensich ¢tvercl
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Tabulka 4: Odhad pomoci logistického AM (ODDS ratio) pro vyskyt KM a hloubku vemene (uvedené
hodnoty nejsou priikazné, kromé hodnot oznacenych: * P < 0,05), odhady jsou vztaZeny
k referencni hladiné 8, tj. hodnoceni 8 a 9

Vyskyt mastitidy ve fazich laktace (ve dnech)

do 50 51-100 101 -150 151-200 201-250 251-300 301-350 O0-500
Hloubka ODDS SE ODDS SE ODDS SE ODDS SE ODDS SE ODDS SE ODDS SE ODDS SE
vemene ratio ratio ratio ratio ratio ratio ratio ratio

1,72 0,200 1,71 0,223 1,33 0,231 1,47 0,349 2,67 0,345 1,54 0,390 4,27 0,455 2,56* 0,167
1,47 0,158 1,26 0,175 1,04 0,176 1,41 0,272 2,05 0,270 1,16 0,310 2,13 0,389 1,73* 0,129
1,50 0,123 1,16 0,138 1,13 0,135 1,20 0,222 1,45 0,225 1,05 0,250 1,50 0,331 1,65* 0,100
1,43 0,110 1,05 0,123 1,07 0,120 1,18 0,194 1,28 0,199 1,09 0,218 0,98 0,306 1,40 0,088
1,36 0,109 1,04 0,120 1,05 0,117 1,18 0,190 1,32 0,194 0,95 0,216 1,13 0,298 1,34 0,086
1,30 0,110 1,02 0,122 1,04 0,117 0,94 0,197 0,83 0,204 0,84 0,222 1,18 0,304 1,17 0,087

Bodové hodnoceni
~ (o)} wu H w N

Bodové hodnoceni 2: spodina vemene pod urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 1 a 2), bodové
hodnoceni 3: spodni linie 3 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 4: spodni linie 6 cm nad Urovni hlezen,
bodové hodnoceni 5: spodni linie 9 cm nad urovni hlezen, bodové hodnoceni 6: spodni linie 11,5 cm nad
urovni hlezen, bodové hodnoceni 7: spodni linie 15 cm nad drovni hlezen a bodové hodnoceni 8: spodni
linie vice nez 21 cm nad urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 8 a 9), SE: standardni chyba, ODDS ratio:
pomér Sanci vyskytu KM

Tabulka 5: Priiméry nejmensich ¢tverch pro SCS a hloubku vemene (uvedené hodnoty jsou prlikazné na
hladiné 0,01)
Den KMU

30.den 60.den 90.den 120.den 150.den 180.den 210.den 240.den 270.den 300.den X za laktaci

Hloubka LSM SE LSM SE LSM SE LSMSE LSMSE LSMSE LSMSE LSMSE LSMSE LSMSE LSM SE

vemene
2 3,66 0,12 3,41 0,11 3,30 0,11 3,53 0,12 3,57 0,11 3,57 0,10 3,68 0,10 3,70 0,10 3,47 0,10 3,72 0,10 4,07 0,09
3 3,26 0,09 3,04 0,08 2,97 0,08 3,16 0,09 3,26 0,08 3,13 0,08 3,42 0,08 3,34 0,07 3,41 0,07 3,52 0,07 3,71 0,06

4 3,06 0,06 2,83 0,05 2,82 0,05 3,00 0,05 3,03 0,05 3,06 0,05 3,06 0,05 3,15 0,05 3,24 0,05 3,42 0,05 3,57 0,04

2,97 0,04 2,66 0,04 2,71 0,04 2,85 0,04 2,93 0,04 2,96 0,03 3,07 0,03 3,07 0,03 3,17 0,03 3,30 0,03 3,42 0,03

Bodové hodnoceni
(9]

6 2,87 0,04 2,55 0,04 2,64 0,04 2,74 0,04 2,81 0,04 2,89 0,03 2,96 0,03 2,99 0,03 3,09 0,03 3,21 0,04 3,31 0,03
7 2,85 0,04 2,56 0,04 2,59 0,04 2,67 0,04 2,72 0,04 2,79 0,04 2,88 0,04 2,92 0,04 3,05 0,04 3,16 0,04 3,27 0,03
8 2,78 0,06 2,51 0,06 2,47 0,06 2,59 0,06 2,64 0,05 2,77 0,05 2,83 0,05 2,84 0,05 2,97 0,05 3,10 0,05 3,19 0,04

Bodové hodnoceni 2: spodina vemene pod urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 1 a 2), bodové
hodnoceni 3: spodni linie 3 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 4: spodni linie 6 cm nad Urovni hlezen,
bodové hodnoceni 5: spodni linie 9 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 6: spodni linie 11,5 cm nad
urovni hlezen, bodové hodnoceni 7: spodni linie 15 cm nad drovni hlezen a bodové hodnoceni 8: spodni
linie vice nez 21 cm nad Urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 8 a 9), SE: standardni chyba, LSM primér
nejmensich ¢tverct
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Tabulka 6: Odhad linearnim AM pro SCS a hloubku vemene (uvedené hodnoty jsou prikazné na hladiné
0,01; * P < 0,05; ns P 2 0,05), odhady jsou vztazeny k referencni hladiné 8, tj. hodnoceni 8 a 9

Bodové hodnoceni
Den KMU 2 3 4 5 6 7
ODHAD SE ODHAD SE ODHAD SE ODHAD SE ODHAD SE ODHAD SE

30.den 0,432 0,154 0,238* 0,110 0,214 0,081 0,149* 0,068 0,080ns 0,066 0,053ns 0,067
60.den 0,457 0,140 0,288 0,101 0,243 0,074 0,107* 0,063 0,024ns 0,061 0,052ns 0,061
90.den 0,501 0,135 0,310 0,098 0,284 0,072 0,196 0,061 0,147 0,059 0,111* 0,059
120.den 0,623 0,148 0,381 0,107 0,357 0,077 0,220 0,064 0,132* 0,063 0,078ns 0,063
150.den 0,718 0,134 0,505 0,096 0,360 0,070 0,253 0,060 0,146* 0,058 0,065ns 0,058
180.den 0,681 0,131 0,301 0,094 0,318 0,069 0,192 0,059 0,121* 0,057 0,029ns 0,057
210.den 0,657 0,130 0,478 0,095 0,233 0,069 0,226 0,058 0,116* 0,057 0,048ns 0,057
240.den 0,750 0,129 0,442 0,092 0,310 0,067 0,217 0,057 0,154 0,055 0,078ns 0,055
270.den 0,347 0,127 0,357 0,092 0,269 0,067 0,196 0,057 0,112* 0,055 0,078ns 0,055
300.den 0,458 0,131 0,329 0,095 0,300 0,071 0,178 0,061 0,099* 0,060 0,051ns 0,060

X za laktaci 0,624 0,109 0,345 0,078 0,326 0,058 0,182 0,049 0,098* 0,047 0,076ns 0,047

Bodové hodnoceni 2: spodina vemene pod urovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 1 a 2), bodové
hodnoceni 3: spodni linie 3 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 4: spodni linie 6 cm nad Urovni hlezen,
bodové hodnoceni 5: spodni linie 9 cm nad Urovni hlezen, bodové hodnoceni 6: spodni linie 11,5 cm nad
Urovni hlezen, bodové hodnoceni 7: spodni linie 15 cm nad uUrovni hlezen a bodové hodnoceni 8: spodni
linie vice nez 21 cm nad uUrovni hlezen (spojené bodové hodnoceni 8 a 9), SE: standardni chyba
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Genetické hodnoceni poruch reprodukce u ceského
strakateho skotu
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Podékovani
Pfispévek vznikl s podporou Mze CR, projektu NAZV QK1910320 a institucionalni podpory MZE-RO0718.
Souhrn

Analyzovali jsme data o vyskytu vybranych poruch reprodukce u dojnic ceského strakatého skotu zadana
chovateli do Deniku nemociv letech 2017-2021. U dojnic jsme v tomto obdobi zjistili podil laktaci postizenych
danou diagndzou ze viech hodnocenych laktaci, tj. laktacni incidenci 4 % u RP a EMET, 8 % u MET, 9 % u CYS
a 10 % u souhrnného souboru pro MET a EMET. Koeficienty dédivosti se pohybovaly mezi 0,01 (RP a EMET)
a 0,03 (MET), opakovatelnosti mezi 0,04 az 0,10. Odhadnuté plemenné hodnoty mély normalni rozdéleni,
jejich spolehlivosti viak byly nizké s maximy do 30 % u krav s vlastnim fenotypem a do 90 % u byk{ s dcerami.
Poradové korelace mezi PH byk{ naznacily genetickou korelaci mezi RP a MET, RP a EMET ¢i MET a EMET. PH
pro CYS s ostatnimi vlastnostmi nebyly ve vazbé.

Klicova slova: holStynsky skot; zadrZzeni 1Gzka; metritida; syndrom ovaridlnich cyst
Abstract

We analysed the data on reproductive disorders incidence in Czech Fleckvieh recorded by breeders in web
application Diary of Diseases and Medication in 2017-2021. We found a lactation incidence LI of 4% for
retained placenta and endometritis, 8% for metritis, 9% for cystic ovarian disease and 10% for merged
metritis-endometritis. The heritabilities ranged between 0.01 (retained placenta and endometritis) and 0.03
(metritis), while repeatability ranged from 0.04 to 0.10. Estimated breeding values had normal distribution;
however, their mean reliabilities were low with maximum 30% for cows with phenotype and 90% for sires
with daughters. Rank correlations between sires based on breeding values indicated a genetic correlation
between retained placenta and metritis, metritis and endometritis, and retained placenta and endometritis.
We found no association between cystic ovarian disease and other disorders.

Key words: Holstein cattle; retained placenta; metritis; cystic ovaries syndrom
Uvod

V soucasnych podminkach feSeni otdzek dopadl klimatické zmény, zajisténi dostatecného mnozstvi
kvalitnich a bezpecnych potravin pti sou¢asném demografickém rlstu, dostupnosti zdroji ¢i druhové
diverzity je prvofadym cilem udrZitelnost zemédélstvi. Rozvoj intenzivnich systému chovu dojnic, zamérenych
na vysokou produkci mléka jako zdroje kvalitnich bilkovin, byl umoznén kromé rozvoje v oblasti technologii
a vyZivy zejména vyvojem a vyuZitim modernich metod Slechténi a genetické selekce, které vedly k narlstu
zvitat, jejich efektivitu ve vztahu k podminkam prostfedi (U¢innost vyuziti krmiva na jednotku produkce,
produkce sklenikovych plyni na jednotku produkce), klimatickou pfizplsobivost a dalsi znaky, které by
napomohly sniZzovat ekologickou stopu Zivocisné vyroby (Brito a kol. 2021).
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Také v Ceské republice byly selekéni indexy dojeného skotu postupné rozsifovany o znaky fitness, jako je
plodnost, dlouhovékost ¢i obsah somatickych bunék. Plemenarské vyuziti znak( zdravi vsak nebylo dosud
mozné z divodu nedostupnosti ploSnych udajd o vyskytu nemoci a zdravotnich poruch v populaci. Jako feseni
byla ve spolupraci odbornikd z Ceskomoravské spoleénosti chovatell, a. s., v Hradistku (CMSCH),
Vyzkumného Ustavu veterinarniho Iékafstvi, v. v. i., v Brné (VUVel) a Vyzkumného ustavu Zivoci$né vyroby,
V. V. i., v Praze Uhfinévsi (VUZV), navriena webova aplikace nazvana ,Denik nemoci a Ié¢eni“ (dale Denik).
Aplikace umoznuje mj. pfenos dat od chovatelll do centralni databaze, jejich ukladani, spravu a pribézné
vyhodnocovani. Cely systém vznikal pfedevsim v letech 2015-2018 v ramci feSeni vyzkumného projektu
Ministerstva zemédélstvi CR NAZV QJ1510217 ,N&vrh a uplatnéni plo§ného systému sbéru dat o nemocech
skotu a jeho vyuZiti v managementu stad, Slechténi a pro racionalni uzivani antimikrobik”.

Pro zadavani ¢i importovani zdravotnich dat do Deniku je velmi dlleZité sjednoceni diagndz. To se odviji
od hierarchicky tfidéného ¢&iselniku — Klice diagndz, ktery byl kolektivem VUVel vytvoren na zakladé
doporucéeni Mezindrodniho vyboru pro kontrolu uzitkovosti ICAR (certifikovand metodika Zdravotni kli¢
strukturovany k vedeni databize nemoci dojeného skotu, Slosarkovd a kol. 2016). Denik byl otevien
v testovacim provozu v pribéhu roku 2017. Dnes je dostupny po registraci viem chovatelim na strankach
CMSCH (https://www.cmsch.cz/) v ramci Pfihldgeni k aplikacim — konkrétné v rdmci P¥istupu k datdim z KU
(MPD + denik nemoci). Na sbér dat navazuje v soucasné dobé pravidelny odhad plemennych hodnot (PH) pro
klinickou mastitidu a nemoci paznehtl u holstynského skotu.

Nasim cilem bylo vyhodnotit vyuZitelnost dat z Deniku pro odhad genetickych parametr( a PH pro poruchy
reprodukce u druhého nejpocetnéjiiho plemene chovaného pro produkci mléka v CR, éeského strakatého skotu.

Material a metodika

VSTUPNI DATA A JEJICH UPRAVA

Do hodnoceni byly zafazeny Udaje o zadrzeni lGzka (RP), metritidé (MET), endometritidé (EMET) a syndromu
ovarialnich cyst (CYS). Kli¢ diagndz definuje zadrZeni I0zka jako nevypuzeni plodovych oball do 24 hodin od
vypuzeni plodu. Tato zdravotni porucha muZe nastat pouze jedenkrat za laktaci a vétSinou by také jen
jedenkrat za laktaci méla byt zaddna. Metritida (poporodni zanét délohy) je zanét délohy do 20 dnl po
porodu; odistky vykazuji hnisavy nebo hnilobny charakter. | tato porucha reprodukce muiZe nastat pouze
jedenkrat za laktaci. Endometritida (zanét jen sliznice délohy) je charakterizovana patologickym vytokem
z délohy (obvykle s obsahem hnisu) po 20. dnu od porodu. Je mozné specifikovat, o jaky typ endometritidy
se jednd (kataralni, mukopurulentni, hnisavda endometritida, pyometra). Syndrom ovaridlnich cyst se
vyznacuje hladkym, kulovitym Gtvarem na vajec¢niku/vajecnicich o priméru nad 25 mm, ktery perzistuje vice

jak 10 dni bez pfitomnosti Zlutého téliska.

Tabulka 1: Charakteristiky needitovanych zaznam( poruch reprodukce v Deniku nemoci a IéCeni

Diagnodza Pocet zaznam( | Pocet krav DIM prlmér DIM median DIM modus
RP 2 506 1759 129 3 1

MET 4777 2786 61 13 11

EMET 2134 1294 57 28 21
MET+EMET 6 895 3555 60 16 11

CYS 5115 3069 147 96 75

RP — zadrZené lUzko; MET — metritida; EMET — endometritida; CYS — syndrom ovaridlnich cyst; DIM — den laktace,

ke kterému byla diagndza zapsana; median — stfedni hodnota; modus — nejcastéjsi hodnota
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ProtoZe ne vSechny chovy zadavaji soubézné vsechny ¢tyri uvedené poruchy, byly pro hodnoceni kazdé z nich
vytvofeny samostatné soubory. Pocty vsech jejich zaznamU zadanych v Deniku u dojnic ¢eského strakatého
plemene v letech 2017-2021 a charakteristiky dn( laktace (DIM), ke kterym byly zapsany, uvadi v prehledu
Tab. 1. Denik umozZiiuje v téZe laktaci zadat vice zaznam s toutéZ diagndzou, napt. v souvislosti s pokracujici
¢i doplnénou lécebnou klirou.

Z Tab. 1. je patrné, Ze primarni vstupni data v nékterych ptipadech nesplfiovala podminky dané definici v Klici,
zejména pokud se jednad o dobu jejich vyskytu a opakovani v pribéhu laktace. Do hodnoceni zakladnich
diagndz/znakl byly proto zatazeny jen zaznamy RP zadané mezi 0. — 10. dnem laktace, MET mezi 0. — 20.
dnem laktace, EMET mezi 21. — 305. dnem laktace a CYS mezi 30. — 305. DIM. ProtoZe pfiblizné Ctvrtina
zaznamu zadanych jako MET se vyskytovala po 20. DIM a pfiblizné ¢tvrtina udajd pro EMET spadala do 0. —
20. DIM, byly z hodnoceni samostatnych diagndz vyrazeny. Pro oba znaky byl proto vytvoren spolecny soubor
MET + EMET, ktery pfedstavoval zanét délohy zaznamenany mezi 0. — 305. DIM. Ke kravdm se zaznamy byly
z kontroly uzitkovosti doplnény jejich vrstevnice. Pro vSechny znaky byl dale uvazovan pouze prvni vyskyt
v laktaci, a nasledné vyjadren jejich vyskyt prostfednictvim laktaéni incidence (LI = podil postizenych laktaci
ze vsech hodnocenych laktaci, v %). Do hodnoceni byl zafazen kazdy chov s ¢eskymi strakatymi dojnicemi
(podil C genotypu nejméné 75 %), ktery splrioval podminku minimalniho vyskytu znaku na tdrovni 1 % LI za
rok a chov. Pro odhad genetickych parametrl bylo dale poZzadovano alespon 5 vrstevnic na stado-rok-obdobi
a 10 dcer na byka. Popis upravenych soubort véetné LI poruch reprodukce uvadi Tab. 2.

Tabulka 2: Charakteristiky editovanych zaznam( poruch reprodukce pouZitych v genetickém hodnoceni

Diagnéza Pocet Pocet Ll (%) DIM prémér | DIM median | DIM modus
zaznamuU laktaci

RP 1339 30381 4,41 2£2 2 1

MET 1983 26 082 7,60 10+5 10 7

EMET 806 20 155 4,00 52+ 44 35 21

MET+EMET | 3 257 33540 9,70 24+37 13 8

Cvs 2887 33794 8,54 96 £ 51 81 57

RP —zadrzené lGzko; MET — metritida; EMET — endometritida; CYS — syndrom ovaridlnich cyst; LI — laktacni incidence
znaku; DIM — den laktace, ke kterému byla diagndza zapsana; median — stfedni hodnota; modus — nejcastéjsi hodnota

ODHAD GENETICKYCH PARAMETRU A PLEMENNYCH HODNOT

Znaky zdravi byly definovany jako binarni s hodnotami 0-absence a 1-alespon jeden vyskyt dané poruchy na
laktaci. Pro hodnoceni byl zvolen jednoznakovy animal model s opakovatelnosti a popsany rovnici ve tvaru:

y=XB+Z,a+Zy,pe+e,

kde y je vektor pozorovani zdravotniho znaku; B je vektor pevnych efektd (spolecny vliv stada-roku-obdobi
HYS, poradi laktace kravy, pohlavi telete pro RP a MET); a je vektor nahodného vlivu jedince; pe je vektor
trvalého prostfedi dojnice; e je vektor nahodnych rezidui; X, Z. a Z,. jsou odpovidajici matice vyskytu. Pro
nahodné efekty predpokladame nahodné rozdéleni dané jako

a. [Ac2 0 0
Var [pe] =0 Iof, 0|
e 0 0 Io?

kde 02, 053 a 62 jsou variance podminéné aditivné genetickym plisobenim a, vlivem trvalého prostfedi pe a
rezidualni proménlivosti e, A je matice pribuznosti a I je jednotkova matice.

Slozky rozptylu byly odhadnuty s vyuZitim restringované metody maximalni vérohodnosti, jak je implementovana
v programu AIREMLF90. Ze slozek rozptylu byly dopotteny dédivosti jako h? = aF / (0Z + 0fe + 07 )
a opakovatelnosti jako rop = 62 + age / (62 + age +02 ). Plemenné hodnoty byly odhadovény metodou nejlepsi

linedrni nestranné predpovédi, jak je implementovana v programu BLUPF90. Spolehlivosti R? plemennych hodnot
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byly dopocteny aproximaci diagonalnich prvk( levé strany soustavy rovnic po absorbovani negenetickych efekt(
pomoci programu ACCF90. VSechny jmenované programy jsou soucasti programového baliku BLUPF90 (Misztal
a kol. 2018). Pro Upravu a statistické hodnoceni dat byl vyuZit programovy balik SAS v. 9.4.

Vysledky a diskuze

HODNOCENI PEVNYCH EFEKTU

Hodnoceni pevnych efektl ukazalo (s vyjimkou CYS) na sezdnnost poruch reprodukce, a to s vySsim vyskytem
v zimnich mésicich (Tab. 3). Vyskyt se také zvySoval s poradim laktace kravy, s vyjimkou metritidy, ktera byla
Castéjsi u prvotelek (podobné Hossein-Zadeh a Ardalan M. 2011, Gernand a Konig 2017). Podle Jamrozika a
kol. (2016), je rozdil mezi prvni a ostatnimi laktacemi natolik vyznamny, Ze by vyskyt zdravotnich poruch u
prvotelek mél byt hodnocen jako samostatny, geneticky korelovany znak. Vzhledem ke struktufe naseho
souboru, dané relativné kratkym obdobim pozorovani, kdy jen maly podil dojnic ma zaznam z prvni a dalsich
laktaci, jsme vSak pro hodnoceni zvolili model s opakovatelnosti. Pro zadrzeni lGzka a metritidy byl dale
vyznamny vliv pohlavi telete s nejvyssim vyskytem obou poruch po porodu dvojéat, zmetani a porodu
mrtvého telete (podobné Hossein-Zadeh a Ardalan, 2011).

Tabulka 3: Popis pevnych efektl: vyskyt poruch reprodukce podle hladin pevnych efekt(l a pocet hladin pro
stdda-roky-obdobi a chovy v modelové rovnici

efekt RP MET | EMET | MET+EMET CYs
Sezéna'l

=1V 0,04 0,07 0,04 0,09 0,09

V-Vl 0,07 0,03 0,09

X=Xl 0,05 0,09 0,05 0,11 0,09
Poradi laktace

1. 0,02 0,08 0,03 0,10 0,06

2. 0,04 0,07 0,03 0,09 0,09

3. a dalsi 0,06 0,07 0,05 0,10 0,10
Pohlavi telete?

Bycek 0,03 0,06 X 0,09 X

Jalovicka 0,02 0,05 X 0,07 X

Dvojcata 0,22 0,22 X 0,25 X

Mrtvé narozené 0,10 0,11 X 0,14 X

Zmetani 0,21 0,22 X 0,16 X

Neznamé 0,05 0,11 X 0,11 X

Pocty Urovni
HYS3 147 222 129 283 169
Chowy? 39 40 24 47 39

RP — zadrZené lGzko; MET — metritida; EMET — endometritida; CYS — syndrom ovaridlnich cyst; HYS — stada-roky-
obdobi laktace.

1 — pro efekty CYS a RP jsou vytvofeny pouze dvé sezény: | — VI a VIl = XII;

2 — pro EMET a CYS nebyl vliv pohlavi telete hodnocen;

3 — v tabulce jsou uvedeny poéty Urovni pro dany efekt.

Tabulka 4: Pocty zvitat v genetickém hodnoceni poruch reprodukce

RP MET EMET MET+EMET CYS
Byci 494 431 341 498 522
Kravy s fenotypem 20 841 16 969 12 663 21278 20811
Zvirata v rodokmenu 49 467 41736 31371 50983 48 693

RP — zadrZené lGzko; MET — metritida; EMET — endometritida; CYS — syndrom ovarialnich cyst
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ODHAD GENETICKYCH PARAMETRU

Pocty zvirat vstupujicich do genetického hodnoceni znak(l uvadi Tab. 4. Dédivosti a opakovatelnosti
dopoctené z odhadnutych slozek rozptylu jsou uvedeny v Tab. 5. VSechny dédivosti jsou nizké a srovnatelné
s odhady ziskanymi stejnou metodou pro tyto znaky v jinych populacich dojeného skotu, napf. u rakouského
Fleckvieh (Koeck a kol. 2010) nebo némeckého holstynského skotu (Gernand a Konig, 2017). Odhady
dédivosti z prahového modelu byvaji vyssi, ale také zpravidla nepresahnou hranici 10 % (Heringstad a kol.
2010). U vSech hodnocenych znakli proménlivost dand plUsobenim trvalého prostfedi dojnice prevysila
aditivni proménlivost (podobné Vukasinovic a kol. 2017).

PLEMENNE HODNOTY PRO ZNAKY ZDRAVI

Zakladni charakteristiky odhadovanych plemennych hodnot uvadi Tab. 6. Plemenné hodnoty mély normalni
rozdéleni s vyssi genetickou variabilitou u CYS a MET, coz koresponduje s jejich vyssi dédivosti ve srovnani
s EMET a RP. Spolehlivosti odhadl byly v priméru nizké, coz je dano vétsim podilem zvifat bez vlastniho
fenotypu v rodokmenu. U krav s vlastnim fenotypem dosahovaly maximalni spolehlivosti 30 %, u byku
s vétsim poctem dcer az 90 % pro souhrnny znak MET + EMET. Zarover viak jen u pfiblizné 5 % bykd dosahly
spolehlivosti hodnoty > 30 %, ktera byva podminkou jejich zvefejnéni.

Tabulka 6: Odhadované heritability (h2), opakovatelnosti (rop), plemenné hodnoty (PH) a jejich primérné a
maximalni spolehlivosti (r?)

Znak h?* Fop PH pramér PH min PH max r2

RP 0,01 0,03 0,00 + 0,004 -0,02 0,03 0,02 /0,75
MET 0,03 0,04 0,00+0,014 -0,06 0,14 0,03/0,80
EMET 0,01 0,03 0,00 + 0,004 -0,02 0,04 0,01/0,79
MET+EMET 0,02 0,06 0,00 £ 0,013 -0,06 0,16 0,04 /0,90
CYS 0,02 0,06 0,00 0,012 -0,07 0,07 0,04 /0,79

RP — zadrZené |Gzko; MET — metritida; EMET — endometritida; CYS — syndrom ovaridlnich cyst “standardni chyby
odhadu heritability se pohybovaly na trovni 1,6-2,9x10®

Spearmanuyv korelaéni koeficient poradi byk( podle PH pro MET a souhrnny znak MET + EMET dosahl 80 %,
mezi EMET a souhrnnym znakem 55 %. Tyto korelace odraZeji rozloZeni dat ve prospéch MET, ktera pocet
EMET témér dvojnasobné prekracuje, a je tedy souhrnnym znakem lépe reprezentovana. Korelace poradi
mezi EMET a MET dosahla 20 % a indikuje genetickou korelaci mezi obéma poruchami, stejné jako korelace
37 % mezi RP a MET. To odpovida dfivéjsSim zjisténim: napt. Gernand a Konig (2017) uvadéji genetické
korelace mezi RP a MET na Urovni 44,5 %, Jamrozik a kol. (2016) 55 %, Heringtstad (2010) 64 %. Oproti tomu
korelace mezi CYS a ostatni znaky se blizi 0 (Gernand a Konig, 2017, Koeck a kol. 2010, Heringstad, 2010).

Graf 1: Vyskyt poruch reprodukce u dcer ve skupinach podle plemennych hodnot otcl
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LOW 25 % = laktacni incidence poruch reprodukce u dcer 25 % nejhlre hodnocenych otc; TOP 25 % =
laktacni incidence poruch reprodukce u dcer 25 % nejlépe hodnocenych otc(; primér = laktaéni incidence
poruch reprodukce v hodnocené populaci.

Pokud byky sefadime podle plemennych hodnot, podivame se na vyskyt poruch reprodukce u jejich dcer a
srovhame priméry hornich a dolnich kvartilli (nejlépe a nejhlife hodnocenych byk), zjistime, Ze i pfi relativné
nizké dédivosti a genetické variabilité se v populaci nachazi Siroky prostor pro selekci. Nejhorsi a nejlepsi
skupiny se lisily ve vyskytu v priiméru o 7 % u endometritidy, 0 9 % u metritidy a syndromu ovarialnich cyst a
0 6 % u zadrzeni l(zka (viz Graf 1).

Zaver

Data o vyskytu poruch reprodukce, vklddana chovateli do Deniku nemoci a Ié¢eni, jsou po Upravach vyuzitelna
pro odhad genetickych parametr( a plemennych hodnot. Zjisténé podily postizenych laktaci a heritability
byly srovnatelné s vysledky zahranicnich studii. Korelace bykl podle poradi zalozeném na jejich PH indikuji
genetické korelace mezi zadrZzenim lGzka, metritidou a endometritidou, zatimco syndrom ovarialnich cyst byl

na ostatnich znacich nezdvisly. V populaci byla zaznamenana dostatecna variabilita vyuZitelna pro Slechténi
zamérené na nizsi vyskyt poruch reprodukce u dojnic.
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Abstrakt

Medzi kazeinové frakcie, ma beta kazein (CSN2) najhojnejsie zastUpenie, ¢o predstavuje aZ 50-55%
z celkového obsahu kazeinu. Kappa kazein (CSN3) predstavuje okolo 15% z celkového mnoZstva kazeinov
v mlieku. Obidve kazeinové frakcie su kédované génmi CSN2 a CSN3, ktoré su velmi polymorfné, a ich
variabilita ma vyznamny efekt na senzorické a technologické vlastnosti mlieka. Ciefom tejto Studie bolo
vyvinut efektivnu a presni metddu na detekciu genetickych variant pre CSN2 lokus (exon 7 a9); zistit
distribuciu variant pre CSN2 a CSN3 lokus u mlieénych plemien kéz chovanych v CR. Do §tudie pre analyzu
CSN2 lokusu bolo zaradenych 408 vzorkov a pre CSN3 bolo zaradenych 790 vzorkov. SNaPshot analyza sa
pouZila na stanovenie genetickych variant. U CSN2, prevladajucou alelou bola C1 (0,41), nasledujuc alela A
(0,35). Pre lokus CSN3 v sledovanych rokoch, alela B bola dominantna (0,50-0,65), oproti alele A (0,22-0,40).
Alely C, D, F a G, mali nizku frekvenciu vyskytu (pod 8%). Ziskané informacie o distribucii alel pre CSN2 a CSN3
by mohli byt uZito¢né v Slachtitel'skych programoch na udrZanie biodiverzity ale aj na zlepsenie produkénych
vlastnosti mlie¢nych plemien k6z zaradené do genetickych zdrojov chované v CR.

Klicova slova: kozy, SNP, CSN2, CSN3, SNaPshot

Abstract

Beta casein (CSN2) is the most abundant protein among the casein fractions, representing up to 50-55% of the
total casein content. Kappa casein (CSN3) represents about 15% of the whole casein in milk. Both casein fractions
are encoded by the CSN2 and CSN3 genes, which are highly polymorphic, and their variability has a significant
effect on milk's sensory and technological properties. This study aimed to develop an efficient and accurate
method for detecting genetic variants for the CSN2 locus (exon 7 and 9); to find out the distribution of variants for
CSN2 and CSN3 locus in dairy breeds of goats bred in the Czech Republic. Four hundred eight samples were
included in the study for CSN2 locus analysis and had 790 samples for CSN3. SNaPshot analysis was used to
determine genetic variants. In CSN2, the predominant allele was C1 (0.41), followed by allele A (0.35). For the
CSN3 locus in the monitored years, allele B was more dominant (0.50-0.65) than allele A (0.22-0.40). Alleles C, D,
F, and G, had a low frequency of occurrence (below 8%). The obtained information on the distribution of alleles
for CSN2 and CSN3 could be helpful in breeding programs to maintain biodiversity and improve the production
characteristics of dairy breeds of goats included in genetic resources bred in the Czech Republic.

Keyword: goat, SNP, CSN2, CSN3, SNaPshot
Uvod

Kazein je hlavnym proteinom obsiahnutym v mlieku. Jeho podiel ¢ini v mlieku hospodarskych zvierat okolo
80% zo vietkych bielkovin. Kazeinové lokusy su kédované styrmi génmi: aS1 (CSN1S1), aS2 (CSN1S2), 8 (CSN2)
a k (CSN3), ktoré tvoria tzv. ,cluster” o velkosti asi 250kb a su lokalizované na nepohlavnom chromozéme
6. Vvyskytuju sa v roznych genetickych variantoch a mierne sa chemicky liSia (Selvaggi a kol., 2014).
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Najviac zastUpena kazeinova frakcia v kozom mlieku je beta kazein (CSN2), ¢o zodpoveda priblizne 50-55% z
celkového obsahu mlie¢nych proteinov. CSN2 je klicovy pre zrazanlivost mlieka a pevnost syreniny, teda
ovplyviuje technologické podmienky pri spracovani mlieka. V sucasnosti geneticky polymorfizmus CSN2 je
charakterizovany rozsiahlou variabilitou, je popisany 10 autozomalnymi alelami, z toho 7 (A, A1, C, C1, E, O
a 0’) je charakterizovanych na DNA uUrovni (Rando a kol., 1996, Persuy a kol., 1998, Chessa a kol., 2005,
Cosenza a kol., 2005). Alely B a D su popisané na proteinovej Urovni (Tortorici a kol., 2014). Podla literatury,
alela C je prevladajucou variantou u vacsiny talianskych koz (Selvaggi a kol., 2014).

Kappa kazein (CSN3) predstavuje asi 15% z celkového mnozZstva kazeinov v mlieku. Varianty CSN3 lokusu maju
velky vplyv na technologické a nutri¢né vlastnosti mlieka (percento proteinu a percento kazeinu), podielajici sa
na tvorbe, stabilizacii a agregdcii kazeinovych micel. Lokus je velmi polymorfny a podla doterajSej nomenklatury
(Prizenberg a kol., 2005) je charakterizovany 21 variantami, z toho 18 alel su detekovatelné na proteinovej Urovni
a si pomenované v abecednom poradi od A po R. Dalsie 3 tiché mutacie oznacené: B', B" a C' (Di Gerlando a kol.,
2015), su charakterizované na DNA Urovni. Zaroven podla izoelektrického bodu (IP), tieto varianty su rozdelené
do 2 skupin: A" (IP=5,29) (A, B,B’,B”,C,C,F, G, H,1,J,L) aB"™(IP=5,66) (D, E, K, M, N, O, P, Q, R) (Dincel a kol.,
2021). Vedecké studie indikuju, Ze alela A a B su najfrekventovanejSie varianty u Spanielskych, francuzskych,
talianskych a egyptskych plemien koz (Selvaggi a kol., 2014).

Cielom tejto studie bolo vyvinut vhodnu, presnu a uc¢inni metddu detekcie variant u CSN2 lokusu, vyhodnotit
geneticky variabilitu u CSN2 (exon 7 a9) a CSN3 (exon4) lokusoch u mlie¢nych plemien kdz chovanych v CR
a porovnat distriblciu variant v niekolkych rokoch. Takto ziskané informacie o variabilite alel a genotypov by sa
mohli do budicna vyuzit v Slachtitel'skych programoch zameranych na uchovanie biodiverzity plemena alebo
vyuzit pre zlepsenie produkénych vlastnosti mlie¢nych kéz chovanych v CR zaradenych do genetickych zdrojov.

Material a Metodika

VZORKY A DNA EXTRAKCIA

V rokoch 2008 a 2021 bolo celkovo 408 dojnych kbéz analyzovanych na CSN2 v oblasti exonu 7 a exonu 9
(Tabulka 1). Pre CSN3 lokus (exon 4), bolo analyzovanych celkom 790 vzorkov v jednotlivych rokoch: 2011,
2016, 2019 a 2021 (Tabulka 2).

Gendmova DNA bola extrahovana z krvi pomocou kitu GeneAll, ExgeneTM a mini izola¢nej supravy Clinic SV
(GeneAll Biotechnology cp., Ltd., Soul, Kérea; Bohemia Genetic Ltd., Praha, Ceskd republika) podla protokolu
doporucéeného vyrobcom.

GENOTYPIZACIA

CSN2 Exon 7 (511bp) a exon 9 (401bp) kozieho CSN2 lokusu bol multiplexne amplifikovany polymerazovou
retazovou reakciou (mPCR) za pomoci navrhnutych primerov podla sekvencie kozieho CSN2 lokusu vedené
v databaze NCBI: GeneBank AJ011018.3, pouzitim Primer 3 software (http://bioinfo.ut.ee/primer3-
0.4.0/primer3). PCR reakcia bola uskutoénend v celkovom objeme 20ul reakénej zmesi, o zloZeni 2l
génomickej DNA (10-100 ng), 10 ul 1x PPP Master Mix (Top Bio Ltd., Prague, Czech Republic), a par primerov
0.3 ul (exon 7: Forward 5 - TCCTTCTTTCCAggATgAACTCC-3’, Reverse 5'-ACTTACAAgAATAgggAAgggTCC-3', a
0,5 pl (exon9 Forward 5°-ATggggsTgAgATgAAgAgT-3", Reverse 5 -ACAAgAAAACTTAAATATgCCTAAggg-3")
(koncentracia primeru 10pmol/pl) a destilovana voda pridana do celkového objemu. Teplotné podmienky
cyklera boli nasledovné: ivodna denaturdcia bola pri teplote 95°C po dobu 4 min; nasledovalo 35 cyklov:
95°C po dobu 60 sec, 59°C (60 sec), 72°C (60 sec) s findlnou elongaciou pri teplote 72°C po dobu 5 min
(Biometra Thermoblock: 050-801 TGradient 96, Biometra, Goettingen, Germany). Kvalita a velkost
individualnych PCR produktov (511bp a 401bp) a mPCR produktov bola overena na 3% agarézovém géle
zafarbenym ethidium bromidem. (Obrazok 1).
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Obrazok 1 Vizualizacia individudlnych elektroforetickych vzorov PCR produktu v oblasti exonu 7 (511bp )
a exonu 9 (401bp) a mPCR CSN2 lokusu u koz

PCR produkt=511bp, 7exon muttiplexni PCR produkt (mPCR) = 511bp 2 401bp
- w iy Sem—" PCR produkt=401bp, 9exon

Pt P

P ey -
R — S —

Ziskany mPCR produkt (2,5 ul) bol nasledne precisteny enzymatickou zmesou, pridanim 0,5 U FastAP
Thermosensitive Alkaline Phosphate a 10 U Exonuclease | (Fermentas Biogen, CR), aby sa odstranili PCR
primery a neinkorporované ddTPs pri 37°C na 1 hod, a nasledne prebehla enzymaticka inaktivacia pri 85°C
na 15min.

SNPs (jednonukleotidovy polymorfizmus) na pozicii 8913bp, 8915bp, 8561bp, 8946bp (exon 7) a SNP na
pozicii 10562bp (exon9) CSN2 lokusu (GeneBank AJ011018.3) boli stanovované na zéklade extenzie primeru
(SBE — single base extension primer = extenzia/predlZenie primeru o jednu nukleotidovi bazu) s pouzitim
komeréného kitu SNaPshot (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) s findlnym objemom 5,5 pl,
obsahujdcim: 1,5 pl purifikovaného PCR produktu, 2,5 pl SNaPshot™ Multiplex Kitu - Ready Reaction Mix
(Applied Biosystems; Foster City, CA, USA), a extencné primery (SBE): F1=0,5 pl, F2=0,3 pl, F3=0,3 ul, F4=0,3
pl a F5=0,5 pl (v koncentracii 10pmol/ul) (Tabulka 2) a voda na doplnenie findlneho reakéného objemu.
Teplotné podmienky cyklera (Biometra Thermoblock: 050-801 TGradient 96, Biometra, Goettingen,
Germany), PCR reakcie boli nasledovné: 25 cyklov (96°C po dobu 10 sec, 50°C po dobu 5 sek, 60°C po dobu
30 sec). Po SNaPshot mPCR reakcii sa previedla opdtovna enzymova purifikacia 1 U (0,5 ul) enzymu FastAP
Thermosensitive Alkaline Phosphate (Fermentas, Biogen, CR) na 1hod pri 37 °C a naslednd na 15 minut pri
85 °C. Ziskany PCR produkt (0,5 pl) bol potom primieSany do zmesi s 10 pl Hi-Di formamidu (Applied
Biosystems; Foster City, CA, USA), 0,5 pl standardu velkosti fragmentu GeneScan-120 LIZ size standard
(Applied Biosystems; Foster City, CA, USA) a nasledne tato zmes bola denaturovana pri 95°C po dobu 5 min.
Takto pripravend zmes bola pripravena k fragmentacnej analyze — kapilarnej elektroforéze. Kapilarna gélova
elektroforéza prebehla v automatickom sekvenatore ABI PRISM 3100 Avant Genetic Analyzer (Applied
Biosystems; Foster City, CA, USA) s vyuZitim matricového standardu E5 — Matrix Standard Set DS-02 (dR110,
dRGG, dTAMRA, dROX, LIZ) a POP7 polymérom. Vyhodnotenie dat a stanovenie genotypu u CSN2 v oblasti
exonu 7 a exonu 9 bolo prevedené softwarom GeneMapper v. 4.0 (Applied Biosystems; Foster City, CA, USA)
(Obrazok 2).

40



Obrazok 2 Zobrazuje elektroforetogramy detekovanych 5 SNPs CSN2 lokusu (exon7 a exon9) a vysledny genotyp.

St C10°

Tabulka 1 Sekvencia extenznych primerov, velkost a ¢islo exonu

Pozicia SNP Sekvencia primeru Di?ka primeru Exon
FSBE1 (8913) 5'- (AT)sTCCgTgCTgTCCCTTT -3’ 34bp 7
RSBE2 (8915) 5" - AggCAgAACTTTgggCT -3’ 17bp 7
FSBE3 (8561) 5'- (AT);ggATSAACTCCAggATAAA -3’ 25bp 7
FSBE4 (8946) 5'- (AT)1.:.CATATCTCTCTggggCACT- 3’ 41bp 7
FSBEF5 (10562) 5" - (AT)12CCATATACTTTCAAAATETTAATTCAA - 37 51bp 9

F=forvard primer; R=reverse primer

CSN3 Genotypizdcia CSN3 lokusu v oblasti exon 4 bola prevedena metdédou PCR a nasledne SNaPshot podla
studie Yahyaoui a kol. (2003), kde sa stanovovalo 7 genetickych variant: A, B,C, D, E, F, G.

Vysledky a Diskusia

CSN2

Na zdklade molekularnej analyzy v roku 2021 sme zistili, Ze prevladajucou alelou pre kozi CSN2 bola alela C1,
ktora mala najvyssiu frekvenciu vyskytu 41%, nasledovala alela A (35%) a alela C s frekvenciou vyskytu 23%
u sledovanej populacie mlie¢nych ko6z. Analyzou sme nezistili vyskyt ani alely E ani tzv. nulové alely, ktora
sposobi vyskyt pred¢asného stop koddnu a tak dochadza k absencii B-kazeinu v mlieku. V porovnani s rokom
2008, sa zistilo, Ze sa nezaznamenala vyrazna zmena vo frekvencii vyskytu alel. Prevladajucou alelou bola C
alela s frekvenciou vyskytu 68%, v porovnani s alelou A (31%) (Tabulka 2). Tieto vysledky sa zhoduju
s vysledkami zistenymi u niektorych talianskych a tureckych plemien kéz (Chessa a kol., 2005, 2008, Tortorici
a kol., 2014). A naopak, alela A mala prevladajucu frekvenciu vyskytu u niektorych africkych a indickych
plemien koz (Chessa a kol., 2008, Tortorici a kol., 2014). Okrem Studii o distribdcii genetickych variant CSN2
lokusu, sa uskutocnili aj vedecké prace zamerané na ich asocidciu k mlie¢nej produkcie. Vysledky
dokumentujd, Ze pritomnost nulovej alely ma negativny dopad na koagulaéné vlastnosti a vytaznost tj.
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absencia B-kazeinu v mlieku, predlZuje sa doba zraZania, znizZuje sa pevnost syreniny, znizuje sa vytaznost
syra oproti ostatnym variantam tj.: A, A1, B, C, C1, D a E, ktoré su asociované s ,,normalnym*“ obsahom f-

kazeinu v mlieku.

Tabulka 2 Vyvoj frekvenci genetickych variant beta kaseinového genu u GZ koz

Genotyp Vyskyt Frekvence Frekvence Vyskyt Frekvence Frekvence
v roce 2021 genotypu % alel % v roce 2008 | genotypu % alel %
AA 40 14,13 A=35,16 16 12,8 A=31,6
AC 32 11,31 47 37,6
cC 25 8,83 C=23,49 62 49,6 C=684
cici 48 16,96
AC1 87 30,74
cc1 51 18,02 Cl=41,34
Celkem 283 125
CSN3

Tabulka 3 popisuje alelovu frekvenciu sledovanych alel u CSN3 lokusu. Prevladajucimivariantmi CSN3 lokusu
v jednotlivych rokoch sledovania boli alely B a A. Ich frekvencia vyskytu sa pohybovala v rozmedzi B 0,50-0,65
a A 0,22-0,40 resp. Razantné az mierne je znizenie frekvencie vyskytu alely A a zvysenie frekvencie alely B
v priebehu sledovaného obdobia. Ostatné alely C, D, F a G mali prakticky pomerne nizky vyskyt pod 8%.
Napriek tomu je viditelny ¢asovy trend zniZenia vyskytu alely D a zvySenia vyskytu alely G. Rozdielne vysledky
boli zaznamenané u talianskych plemien kbz (Sachi a kol., 2005), ale podla studie Di Gerlando, u plemena
Girgentana, sa vysledky zhodovali. Obdobné vysledky boli zaznamenané v studii u europskych a africkych
plemien kbéz podla Prinzenberg akol. (2005), kde alela B mala prevladajuce zastlUpenie. Tato alela B spolu
s alelami: A, C, F a G patria do prvej skupiny A" (IP=5,29) a D alela patri do druhej skupiny B ' (IP=5,66) podla
izoelektrického bodu. Ich asociacia bola vyhodnotend v praci Chiatti a kol. (2007), kde sa zistilo, Ze skupina B
mala pozitivny efekt na obsah proteinu (%) a kazeinu (%), s uplatnenim kodominancie v trende fenotypu: BB
>AB> AA. Tento poznatok je mozno zohladnit pri slachteni k6z na produkciu syra.

Tabulka 3 Alelové frekvencie variant kappa kazeinu v percentach vyskytu u dojnych koz v jednotlivych rokoch

2021 2019 2016 2011
A=22,48 A=31,13 A =30,88 A =40,51
B =65,38 B =56,62 B =58,75 B =50,39
C=1,18 C=2,98 C=2,53 C=0,79
D=1,77 D =2,65 D=1,38 D=7,71
F=0 F=0 F=0 F=0,59
G=6,8 G=6,62 G=6,45 G=0

Tabulka 4 zobrazuje vyvoj genotypovej frekvencie variant v jednotlivych rokoch u populdcie ¢eskych dojnych
koz. Analyzu genetickych variantov v rokoch 2011, 2016, 2019 sme vykonali v rdmci celej CR u plemennych
k6z a capov. V roku 2021 sme detegovali frekvenciu variant CSN3 kazeinu len u 2 faremnych populacii dojnych
k6z. Podla molekuldrnej analyzy sme zistili celkovo 13 genotypovych kombinacii, ktoré sa menili
v jednotlivych rokov kedy bola prevedend analyza. Potvrdilo sa, Ze genotyp BB mal prevladajlce zastupenie
a frekvencia vyskytu sa pohybovala od 30-45% v zavislosti od poctu zanalyzovanych zvierat v danom roku.
Druhym najpocetnejSim genotypom bol genotyp AB a jeho frekvencia vyskytu sa pohybovala od 28-37%,
nasledujuc genotyp AA ( 7-20%). Ostatné genotypy mali frekvenciu vyskytu nizsiu ako 8%. Homozygotna
forma genotypu FF a GG nebola potvrdend. Obdobna frekvencia vyskytu genotypu bola zaznamenana
u italskych plemien koz (Di Gerlando a kol., 2015), kde prevladajicim genotypom bol genotyp AB, nasledujuc
genotyp AA a BB.
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Tabulka 4 Vyvoj frekvencii genetickych variant kappa kaseinového lokusu u dojnych k6z v jednotlivych rokoch

Genotyp Rok Frekvence Rok Fgf::fyn;lf Rok Fgf::fyn;f Rok Frekvence
2021 | genotypu % 2019 % 2016 % 2011 | genotypu %

AA 12 7,1 12 7,9 25 11,5 51 20,2
AB 51 30,2 56 37,1 61 28,1 82 32,4
AC 1 0,6 1 0,7 4 1,8 2 0,8
AD 0 0 0 0 2 0,9 18 7,1
AF 0 0 0 0 0 0 1 0,1
AG 11 6,5 13 8,6 17 7,8 0 0
BB 76 45,0 50 33,1 89 41,0 77 30,4
BC 3 1,8 8 5,3 5 2,3 2 0,8
BD 0 0 0 0 0 0 15 5,9
BF 0 0 0 0 0 0 2 0,8
BG 12 7,1 7 4,6 11 5,1 0 0
CcC 0 0 0 0 1 0,5 0 0
DD 3 1,8 4 2,6 2 0,9 3 1,2

Celkem 169 151 217 253

Zdver

Vyvinuli sme metddu, ktord umoznuje rychle, ic¢inne a presne detegovat vacési pocet genetickych variant
v jednej reakcénej PCR reakcii (multiplex) nezéavisle na pohlavi, veku zvierata, plemena, génomické oblasti
interesu (exon 7 a exon 9) u kozieho CSN2 lokusu. Tato metdda je uZitocnou technikou pre velky a rychly
skrining a cennym ndstrojom pre rutinné simultdnne genotypovanie zvierat. Molekularna analyza potvrdila,
e alela C1 je prevladajuca pre CSN2 lokus oproti aleldm C a A pre dojné kozy chované v CR. Nezistili sme
vyskyt E alely ani tzv. nulové alely. U CSN3 lokusu, je alela B prevladajicou oproti alele A v jednotlivych
rokoch sledovania. DoSlo k markantnému zniZeniu variant A, D a narast varianty G v populacii dojnych koz.
Ziskané poznatky su uZitoénym nastrojom pre Slachtitelsky program pre uchovanie biodiverzity v rdmci
plemena a populdcie, ale aj nastrojom pre zvy$enie produkénych vlastnosti kéz chovanych v CR  ako
genetické zdroje.
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Souhrn

Vlivu inbredni deprese na mléénou uzitkovost je vyznamné studovany fenomén. Vyuzitim Bayesovského
teorému byl analyzovan vliv inbredni deprese na mlécnou uzitkovost u 4749 krav holstynského skotu na prvni
laktaci s rodokmenovou i genomickou informaci. V analyze byly pouZity tfi rozdilné modely s rozdilnymi
odhady koeficientu pfibuzenské plemenitby: rodokmenové, ROH>4Mb nebo ROH>8Mb. Statisticky prikazny
vliv inbredni deprese byl zjistén u vSech tfech testovanych typu koeficientu pfibuzenské plemenitby
(odhadnuté mediany: rodokmenovy = -13,2 kg, ROH>4Mb = 30,0 kg a ROH>8Mb = -34,4 kg).

Klicova slova: inbredni deprese, mlé¢na uZitkovost, skot, genomicka selekce

Abstract

Inbreeding depression in dairy production is an extensively studied phenomenon. Using Bayesian inference,
we analysed inbreeding depression in milk yield (4749 Czech Holstein cows genotyped for >40,000 SNPs with
milk yield in the first lactation). We used three models, each based on different estimated inbreeding
coefficients (pedigree, ROH>4Mb, or ROH>8Mb). Significant inbreeding depression estimates were observed
in all three models (medians; bFpep = -13.2 kg, bFrow > amb = -30.0, and bFgronssmvb = -34.4 kg).

Keywords: inbreeding depression, dairy, cattle, genomic selection

Uvod

Inbredni deprese je definovana jako sniZeni popula¢niho priméru pro kvantitativni vlastnosti jako jsou
reprodukce, fitness, pieZitelnost a dalsi vyznamné produkéni vlastnosti (Leroy 2014; Doekes et al., 2021). V
populaci s malou genetickou proménlivosti se piibuzenské plemenitbé a s ni spojenou inbredni depresi neni
mozné vyhnout, zvlasté v populacich s velkym vyuzitim umélé inseminace. Takovou populaci je pravé
holstynsky skot, ktery sice paii mezi nejpocetn€jSimu plemeni, ale jedna se o plemeno s velmi nizkou hodnotou
genetické diverzity. Inbredni deprese odhadovana na zakladé rodokmenovych, ¢i genomickych informaci
(Curik et al., 2017) je velmi dobie zdokumentovany fenomén u dojeného skotu (Miglior et al., 1995; Pryce et
al. 2014; Doekes et al., 2019). AvSak zatim si nejsme védomi zadné studie odhadu vlivu inbredni deprese na
dojeny skot v podminkach Ceské republiky stanovené na zékladé genomickych dat.

Cilem této studie byl odhad inbredni deprese na mlécnou uZzitkovost holstynského skotu na zakladeé
rodokmenovych a genomickych informaci v podminkach Ceské republiky.
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Materidl a metody
DATA

Do analyzy bylo zahrnuto 4749 prvnich laktaci krav holStejnského skotu narozenych v obdobi 2018-2021.
Celkovy rodokmen obsahoval 54196 jedincl s celkovym pramérnym ekvivalentem kompletnich generaci
roven 12,3 (v rozmezi od 8,6 do 14,2). Vétsina jedincl (krav = 4478) byla genotypovana na SNP chipu lllumina
Bovine SNP50 (verze v3_A1), 205 jedincl byla genotypovana na SNP chipu lllumina Bovine SNP50 (verze
v2_A1)a 67 jedincl byla genotypovana na SNP chipu EuroGMD Chip (EuroGenomics). Do analyzy byly pouZzity
pouze SNP se znamou pozici na autozomalnich chromozomech. Kontrola kvality byla uskute¢néna s vyuzitim
programu PLINK v 1.9 (Chang et al., 2015). Z analyzy byly vylouceny vsechny SNP s call rate < 90%. Po
vylouceni jedincd s nizsi hodnotou call rate < 95%, bylo do analyzy zahrnuto jiz uvedenych 4749 jedincu.
Informace o mlécné uzitkovosti, rodokmenové a genomické informace potrebné pro tuto analyzu poskytla
Svaz chovateld hol3tynského skotu CR a Ceskomoravska spole¢nost chovatel( a.s..

ODHAD KOEFICIENTU PRIBUZENSKE PLEMENITBY

Odhad koeficientu pribuzenské plemenitby (Frop) byl ziskan jako diagonalni prvek rodokmenové matice
pfibuznosti A. Uvedena matice pfibuznosti byla ziskana na zakladé vlastniho programu. Genomicky koeficient
pfibuzenské plemenitby pro kazdého jedince byl odhadnut na zakladé ,,run of homozygosity (ROH) s vyuZzitim
R baliku "detectRUNS" (Biscarini et al., 2019) na zakladé nasledujicich parametr: maxgap = 2 Mb, minSNP =
15, s pripustnosti jednoho heterozygotniho SNP a jednoho chybéjiciho SNP. Genomické koeficienty
pribuzenské plemenitby byly odhadnuty pro intervaly ROH > 4Mb a ROH>8Mb s vyuzitim pfistupu popsaného
v McQuillan et al. (2008) a Curik et al. (2014) — Fronsamb, FroHs8mb.

ODHAD INBREDN| DEPRESE

Inbredni deprese byla odhadnuta s vyuZitim nasledujiciho modelu:
leéko = SRM| + b1Vék + szx +j€dj +e, (1)

kde SRM; je fixni efekt stada, roku a mésice narozeni; b1Vék je regresni koeficient na vék jedince; b,Fx je
regresni koeficient koeficientu pfibuzenské plemenitby (X je Frod, Frorsamb NEDO Fronssmb); jed; je ndhodny efekt
jedince a e je ndhodna chyba. Odhad byl uskute¢nén pomoci Bayesovského pfistupu s vyuzitim programu
gibbs2f90 software (Misztal, 2003) s dvéma paralelnimi béhy zahrnujicimi 250,000 interakci, jak popisuje
Farkas et al. (2007). Konvergence Gibbs samplink retézcd byla ovéfena s pomoci procedury ARIMA
programového baliku SAS a nasledné ovérena pomoci Z-kritéria z Geweke analyzy (Geweke, 1992). Prvnich
50000 iteraci bylo zahofeno z divodu autokorelace byla uvazovano kazda 150 iterace.

Vysledky a diskuze

Popisné statistiky pro mlé¢nou uZitkovost a odhady koeficienty pribuzenské plemenitby jsou uvedeny v
tabulce 1. Odhady koeficientu pribuzenské plemenitby odhadnuté na zdkladé molekularné genetickych dat
(FROH>4Mb a FROH>8Mb) vykazovaly vyssi stfedni hodnoty i hodnoty variability nez hodnoty koeficientu
pfibuzenské plemenitby na zakladé rodokmenovych dat.

Mezi koeficienty pribuzenské plemenitby odhadnutymi na bazi rodokmenovych a genomickych dat byly
odhadnuty stfedni hodnoty korelace v rozmezi 0,52 — 0,56. Niz$i hodnota korelace byla zjisténa mezi Frop a
Fronssmb. Stfedni hodnoty korelaci naznacuji, Ze Ucinky koeficientu pribuzenské plemenitby odhadované z
rodokmenovych informaci nezohledriuje veskeré skodlivé ucinky alel, které mlze byt pfitomny v genotypu.
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Tabulka 1. Popisné statistiky mlécné produkce a rozdilnych koeficientl pribuzenské plemenitby

Proménna Median Primér Interval SD!
MIécna uzitkovost (kg) 9902 9925 4852 -15315 1768
Feep (%) 6,1 6,3 0,9-23,1 1,8
Fronsamb (%) 10,5 10,7 0,2-28,7 3,0
Fromsamb (%) 6,8 7,1 0,0-8,7 2,7

1SD — smérodatna odchylka

Obrazek 1. Box-plot rozdéleni odhadt vlivu inbredni deprese na mléénou uzitkovost odhadnuté Bayesoskym
ptistupem na zaklad¢ ttech rozdilnych koeficientd piibuzenské plemenitby: i) rodokmen (Frop), ii) ROH>4Mb
(From>4amb) @ 1ii) ROH>8 Mb (Fro>smb).

Fromssmb —

FroHsamp —

Froo —

30
-25
20
15

kg mléka

Rozdéleni odhadl inbredni deprese ziskané pomoci uvedeného modelu, kazdy odhad byl zaloZzen na
rozdilném stanoveni koeficientu pfibuzenské plemenitby, s vyuZitim Bayesovského pfistupu jsou uvedeny
v obrazku 1.

Z obrazku 1 vyplyva statisticky prikazny vliv inbredni deprese na mlécnou uZzitkovost. Byl zjistén u vSech typt
koeficientu pribuzenské plemenitby (mediany; bFeep=-13,2 kg, bFron > amp=-30,0, @ bFronssmb=-34,4 kg), pti nardstu
hodnoty Fx 0 1%. Naproti tomu Hofmannova et al. (2019) uvadéji, Ze vliv koeficientu pfibuzenské plemenitby neni
nutné zohledriovat pii genetickém hodnoceni plodnosti hol$tynského skotu v Ceské republice.

Vysledky této studie poukazuji na skute¢nost, ze mlééna uzitkovost holstejnského skotu v Ceské republice je
ovlivnéna inbredni depresi. Hodnota genomického koeficientu pribuzenské plemenitby je ovliviiovala vétsi
mérou mlécnou uzitkovost jedincl. Z vysledkl dale vyplyva, Ze soudasny koeficient pribuzenské plemenitby
(Fronssmb) vykazoval vyssi vliv inbredni deprese. Tato skutecnost poukazuje na ocistovani populace proti
nezadoucim alelam v populace pomoci selekce jedincl. Vlivu inbredni deprese na uZitkovost holstynského
skotu by bylo vhodné se v budoucnu déle vénovat.

47



Pouzita literatura

Biscarini F., Cozzi P., Gaspa G., and Marras G. (2019): detectRUNS: DetectRuns of Homozygosity and Runs of
Heterozygosity in Diploid Genomes. R package version 0.9.6. Available at: https://CRAN.R-
project.org/package=detectRUNS

Chang C.C., Chow C.C,, Tellier L.C., Vattikuti S., Purcell S. M., Lee J. J. (2015): Second-generation PLINK: rising
to the challenge of larger and richer datasets. Gigascience 4(1): s13742-015.
https://doi.org/10.1186/s13742-015-0047-8

Curik 1., Ferencakovi¢ M., and Sélkner J. (2014): Inbreeding and runs of homozygosity: A possible solution to
an old problem. Livestock Science 166: 26-34. https://doi.org/10.1016/].livsci.2014.05.034

Curik 1., Ferencakovi¢ M., and Sélkner J. (2017): Genomic dissection of inbreeding depression: a gate to new
opportunities. Revista Brasileira de Zootecnia 46: 773-782. https://doi.org/10.1590/51806-
92902017000900010

Doekes H. P., Veerkamp R. F., Bijma P., de Jong G., Hiemstra S. J., Windig J. J. (2019): Inbreeding depression
due to recent and ancient inbreeding in Dutch Holstein—Friesian dairy cattle. Genetics Selection
Evolution 51(1): 1-16. https://doi.org/10.1186/s12711-019-0497-z

Doekes H.P., Bijma P., and Windig J.J. (2021) Genes 12(6): 926. https://doi.org/10.3390/genes12060926

Farkas J., Curik I., Csaté L., CsOrnyei, Z., Baumungd R., Nagy I. (2007): Bayesian inference of inbreeding effects
on litter size and gestation length in Hungarian Landrace and Hungarian Large White pigs. Livestock
Science 112(1-2): 109-114. https://doi.org/10.1016/].livsci.2007.01.160

Geweke J. (1992). Bayesian statistics 4: 641-649.

Hofmannova M., Pfibyl J., Krupa E., PeSek P. (2019) Estimation of inbreeding effect on conception in Czech
Holstein. Czech J. Anim. Sci., 64 (7): 309-316. https://doi.org/10.17221/154/2018-CJAS

Leroy G. (2014): Inbreeding depression in livestock species: review and meta-analysis. Animal genetics 45(5):
618-628. https://doi.org/10.1111/age.12178

McQuillan R., Leutenegger A., Abdel-Rahman R., Franklin C. S., Pericic M., Barac-Lauc L., Smolej-Narancic N.,
Janicijevic B., Polasek O., Tenesa A., MacLeod A. K., Farrington S. M., Rudan P., Hayward C., Vitart V.,
Rudan I. Wild S. H., Dunlop M. G., Wright A. F., Campbell H., Wilson J. F. (2008): Runs of Homozygosity
in European Populations. American Journal of Human Genetics 83(3): 359-372.
https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2008.08.007

Miglior F., Burnside E.B., Kennedy B.W. (1995): Production Traits Genetic Variance of Holstein Cattle:
Estimation of Nonadditive Components and Inbreeding Depression. Journal of Dairy Science 78(5):
1174-1180. https://doi.org/10.3168/jds.50022-0302(95)76735-2

Misztal 1., (2003) BLUPF90 Manual. Available at http://nce.ads.uga.edu/~ignacy/newprograms.htmil

Pryce J.E., Haile-Mariam M., Goddard M.E., Hayes B.J. (2014): Identification of genomic regions associated
with inbreeding depression in Holstein and Jersey dairy cattle. Genetics Selection Evolution 46(1): 1-
14. https://doi.org/10.1186/s12711-014-0071-7

Tier B. (1990): Computing inbreeding coefficients quickly. Genetics Selection Evolution 22: 419-430. doi:
10.1186/1297-9686-22-4-419

48


https://cran.r-project.org/package=detectRUNS
https://cran.r-project.org/package=detectRUNS
https://academic.oup.com/gigascience/article/4/1/s13742-015-0047-8/2707533?login=true
https://doi.org/10.1016/j.livsci.2014.05.034
https://doi.org/10.1590/S1806-92902017000900010
https://doi.org/10.1590/S1806-92902017000900010
https://link.springer.com/article/10.1186/s12711-019-0497-z
https://doi.org/10.3390/genes12060926
https://doi.org/10.1016/j.livsci.2007.01.160
https://link.springer.com/article/10.1007%2FBF00224018
https://doi.org/10.1111/age.12178
https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2008.08.007
https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(95)76735-2
http://nce.ads.uga.edu/~ignacy/newprograms.html
https://link.springer.com/article/10.1186/s12711-014-0071-7
https://www.gse-journal.org/articles/gse/pdf/1990/04/GSE_0754-0264_1990_22_4_ART0004.pdf
https://www.gse-journal.org/articles/gse/pdf/1990/04/GSE_0754-0264_1990_22_4_ART0004.pdf

Studium variability imunitnich genu v populaci ceského
strakateho skotu

Ladislav Tichyl2, Karel Novak?, Jitka Kyseloval, Michaela Pribanovas,
Zuzana Sztankooval, Lubos Vostryl2

L vyzkumny Ustav Zivocisné vyroby, v.v.i., Praha-Uhfinéves,
2 Ceska zemédélska univerzita v Praze, Praha-Suchdol,
3 Ceskomoravskd spoleénost chovatel( a.s., Hradistko.

Podékovani

Studie byla podpofena Ministerstvem zemédélstvi CR, prostiednictvim institucionalni koncepce rozvoje MZE-
RO0718 (V006) a projektem QJ1610489 Narodni agentury pro zemédélsky vyzkum s podporou SGS grantu:
SV21-5-21360.

Studie byla provedena ve spolupraci s Ceskomoravskou spole¢nosti chovatelii a.s.

Abstrakt

Hlavnim cilem této studie bylo analyzovat variabilitu genl pro kindzy 1 a 4 asociované s receptorem pro
interleukin 1 (IRAK1, IRAK4) a gen myelinového a lymfocytového proteinu (MAL) v populaci c¢eského
strakatého skotu (CESTR). O téchto genech je zndmo velmi mélo, obzvlasté ve vztahu k infekéni rezistenci,
kterd mlze byt klicova pro slechténi skotu. Geneticka variabilita byla stanovena pomoci sekvenovani nové
generace (NGS) screeningem 164 bykd CESTR. Ziskané vysledky sekvenacni technologie PacBio (Pac Bio RSlI,
Pacific Biosciences) byly zaznamenany a porovnany s databazovymi Udaji. V genu /IRAK1 bylo nalezeno 17
jednonukleotidovych variant (SNV), v genu IRAK4 byly nalezeny 3 delece a 12 bodovych mutaci. Gen MAL
obsahoval pouze dva jednonukleotidové polymorfismy. Bioinformaticka predikce funkénich dopadt
polymorfismu nalezeného v populaci identifikovala pouze jednu nesynonymni mutaci 5131 A/G v genu
IRAK1, ktera vede kaminokyselinové zdméné. Kdeterminaci populaéni variability byly pouZity tfi
genotypizacni metody: Sangerovo sekvenovani, DNA Cipy (lllumina) a metoda extenze primeru (SNaPshot,
Thermo Fisher Scientific). Ve spolupréci s Ceskomoravskou spoleénosti chovatel& (CMSCH) bylo provedeno
srovnani alelickych frekvenci polymorfismu rs110533802 /RAKI populace CESTR s populacemi ostatnich
plemen skotu. Na =zdkladé ziskanych dat Ize konstatovat, Ze funkéné vyznamnd diverzita ve
studované populaci CESTR je v analyzovanych genech pravdépodobné omezena.

Klicova slova: Toll-like receptory, diverzita, NGS, DNA Cipy, genotypovani

Abstract

The main objective of this study was to investigate the genetic polymorphism of the interleukin-1-receptor
associated kinases 1 and 4 (IRAK1, IRAK4) and the myelin and lymphocyte protein gene (MAL) in the Czech
Pied cattle (CP) population. Very little is known about the significance of these genes in cattle species,
especially for infectious resistance, which may be crucial for breeding. Genetic variability was determined by
next-generation sequencing (NGS) by a screening of 164 CP bulls. The obtained results of PacBio sequencing
technology (Pac Bio RSII, Pacific Biosciences) were recorded and compared with database polymorphism.
Seventeen single nucleotide variations (SNV) were found in the /RAK1 gene, three deletions and 12 SNVs
were found in the IRAK4 gene. The MAL gene contained only two SNPs. Bioinformatics prediction of the
functional impact of polymorphism found in the population identified only one non-synonymous 5131 A/G
mutation in the IRAK1 gene, which leads to amino acid substitution. To determine population variability three
genotyping methods were used: the Sanger sequencing method, the DNA microarray method (lllumina), and
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the primer extension method (SNaPShot, Thermo Fisher Scientific)., Comparison of the SNP rs110533802
allelic frequency between the CP and other commercial cattle breeds was performed in cooperation with the
Czech-Moravian Society of Breeders. Based on the obtained data, the functionally significant variability of
the examined genes can be considered rather limited in the investigated population of the CP.

Abstract: Toll-like receptors, diversity, NGS, DNA microarray, genotyping

Uvod

Imunitni systém savcll vyuziva dvé rizné slozky obrany proti cizorodym organismim — specifickou a vrozenou
slozku imunity. Specifickd imunita se zlepsuje po kazdé opakované infekci, kterou organismus prodéla. Vyviji
se klonalini selekci z velkého vybéru lymfocytl nesouci antigen specifické receptory. Po aktivaci se buriky
zmnozuji a méni na pamétové B-lymfocyty, poté velka ¢ast dozrava v plazmatické buriky. U téchto bunék
dochazi nasledné k produkci protilatek (Parker 1993). Na druhé strané mechanismy vrozené imunity maji
moznost reagovat okamzité pfi prvnim kontaktu s patogenem. Jakmile se molekula navaZze na receptor,
dochazi k prenosu signdlu v bunce, ktery vede k vylucovani obrannych latek (cytokiny), které do mista
kontaktu ptivoldvaji dalsi imunitni buriky a vyvoldvaji zanét. Vrozend imunita se vyznacuje stejnou odpovédi
a mechanismy pfi kazdém kontaktu s patogenem, pricemz zlistdva neménna a pevné urc¢end v DNA z generaci
na generaci (Delves & Roitt 2000).

Vrozeny imunitni systém vyuZivd k rozpoznani patogenl PRRs — pattern recognition receptors (vzory
rozpoznavajici receptory), které rozpoznavaji molekuly typické pro dany patogen. Mezi tyto receptory patfi
rodina Toll-like receptort (TLR), ktera zajistuje rozpoznavani extraceluldrnich a endosomalnich patogennich
slozek (Akira et al. 2006). V genetické informaci skotu se nachazi 10 gent kddujicich TLR receptory, které jsou
lokalizovany v imunitnich bunkach (makrofagy, B-lymfocyty, dendritické buriky). U mnoha z nich byla
v minulosti pfimo prokazana asociace s rezistenci k bakteridlnim i virovym infekcim. Sharma et al. (2006)
popisuje spojeni mezi zménami plemennych hodnot pro perzistenci laktace a skére somatickych bunék a
bodovymi mutacemi v genu TLR4. V praci Goldammer et al. (2004) je popsana vysoka exprese genl TLR2 a
TLR4 béhem mastitidy zplsobené bakteriemi Streptococcus uberis a Staphylococcus aureus.

Po kontaktu patogenu s receptorem dochazi ke spusténi rliznych signdlnich drah v zavislosti na konkrétnim
receptoru. Dochazi k interakci mezi velkym pocétem signdlnich molekul, kterd vede azZ k aktivaci transkripénich
faktord — jaderny faktor kB (NF-kB) a aktivatorovy protein 1 (AP-1), které spousti syntézu prozanétlivych
cytokinl napf. interleukint IL6, IL8 a IL12 (Kawai & Akira 2007). Interleukin-1-receptor asociované kinazy 1 a
4 jsou serin/threoninové proteinové kinazy, které se Géastni reakci v signélnich drahach TLR receptor( pfi
iniciaci vrozené imunitni reakce. Molekuly jsou zapojeny do komplexU a podléhaji fadé biochemickych reakci
na jejichz konci dochazi k aktivaci prislusnych transkripénich faktord (Hacker et al. 2006, Akira et al. 2006).

Geny prirozené imunity byly doplnény o gen MAL. Jedna se o gen, ktery hraje roli v oblasti ziskané imunity.
Myelinovy a lymfocytovy protein, kddovany genem (MAL), byl nalezen v endoplazmatickém retikulu T-bunék
a jedna se o kandidatni gen transdukce T-lymfocytl. Tento protein se také nachazi v myelinu a ucastni se
biogeneze a funkce myelinu (Zacchetti et al. 1995). Tyto tfi geny byly v dosavadnich studiich u skotu
opomijeny a byly vybrany prevadiné z divodu minimalni prostudovanosti. Cilem prace bylo analyzovat
variabilitu genli IRAK1 a IRAK4 — ¢lanka signaini drahy Toll-like receptorl a genu MAL ve vybrané populaci
CESTR a nésledné charakterizovat pfipadny vliv genetického polymorfismu na funkéni zménu proteinu.

Material a metody

SBER VZORKU A IZOLACE GENOMICKE DNA

Do studie genové variability metodami NGS a Sangerovym sekvenovanim bylo zahrnuto celkem 164 byk{

CESTR. Genomicka DNA (gDNA) byla izolovana ze zmraZenych inseminaénich davek pomoci soupravy MagSep

Tissue kit (Eppendorf, Hamburk, Némecko) automatickym izolacnim pfistrojem EpMotion M5073 podle
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doporuceného protokolu. Vzorky dodala chovatelskd spole¢nost Impuls. Technologii DNA cipa bylo
analyzovano celkem 72 dojnic CESTR zexperimentdlni farmy Vyzkumného ustavu Zivoéigné vyroby
v Netlukach. V tomto pfipadé byla gDNA izolovana z chlupovych cibulek pomoci sady GeneAll SV mini
(GeneAll, Soul, Jizni Korea) podle doporuceného protokolu. Koncentrace a kvalita gDNA byla stanovena
spektrometricky pomoci spektrofotometru NanoDrop1000 (Thermo Scientific, Némecko). Ve spolupraci s
laboratofi iGenetiky CMSCH byly analyzovany genotypovaci tdaje z lllumina Bovine SNP_Chip_V3 u &eské
(4954 dojnic) a madarské (4268 dojnic) populace holstynského skotu a masnych plemen Limousine (365),
Charolais (261), Simmental (281) a Aberdeen Angus (289).

NAVRH PRIMERU A PCR AMPLIFIKACE

Pro design specifickych oligonukleotidovych primerd byl vyuZit bovinni referenéni genom UMD-3.1.1.
z databdaze National Center for Biotechnology Information (NCBI). Oblasti gent IRAK1 a IRAK4 byly kompletné
pokryty nové navrzenymi primery. V pripadé genu MAL byla vyuZita pouze sekvence exonl z dlivodu velké
délky genu — 25 218 paru bazi. Pro gen IRAK1 bylo pouZito pét parl primerd, pro gen IRAK4 20 par( primerd,
pro gen MAL stacily k pokryti exonovych oblasti pouze 4 pary primer(l. Primery byly syntetizovany a dodany
v lyofilizované formé firmou Eurofins Genomics (Konstanz, Némecko), ndsledné byly natredény
deionizovanou vodu na koncentraci 10 pmol/pl.

Amplifikace fragmentl byla provedena pomoci polymerazové rfetézové reakce (PCR) v zafizenich Biometra
Thermocykler T gradient Thermoblock (Biometra Gottingen, Némecko) a Eppendorf Mastercykler Gradient
Thermal Cycler 96 (Eppendorf Hamburk, Némecko) za pomoci smési Basic PCR Master Mix (Generi Biotech,
Hradec Kralové, CR). Reakéni smés byla stanovena na 10 pl se slozenim: 3,9 pl PCR H,0, 0,3 pl genomické
DNA (50 ng/ul) a 0,4 ul kazdého primeru. VSech 43 cykld PCR bylo provedeno se stejnym principem ve tfech
blocich s prvnim blokem — denaturaéni teplota 95 °C po dobu 60 s. Druhy blok se skladal z 43 cykld se 3 kroky:
1. Denaturace 95 °C po dobu 30's, 2. Anelace 60 °C (30 s), 3. Elongace 72 °C (120 s). Treti blok — prodlouzena
elongace 72 °C (360 s). Amplifikované fragmenty byly zkontrolovany pomoci horizontalni elektroforézy
Liberty (Biokeystone Company, El Monte, CA, USA) na 3 % agarézovém gelu s pouzitim fluorescencniho
barviva Gel Red (Biotium, Fremont, USA).

NGS A SANGEROVO SEKVENOVAN{

Pro sekvenovdni nové generace byla pFipravena smés gDNA slozend z celé studované populace bykd CESTR v
ekvimolarni koncentraci. Smés fragmentu byla precisténa sadou QlAquick PCR purification Kit (Qiagen, Venlo,
Nizozemsko) podle protokolu vyrobce. Smésny vzorek byl sekvenovan pomoci sekvenacniho zafizeni PacBio
RSII (Pacific Biosciences, Menlo Park, CA, USA) v servisni laboratoti Eurofins Genomics (Konstanz, Némecko).
Ziskané vysledky byly zpracovany bioinformatickym softwarem Geneious Prime (Biomatters, Novy Zéland) a
mapovany na referen¢ni sekvenci UMD_3.1.1. Funkce ,Find Variant” nalezla varianty, u kterych byla
pravdépodobnost ndhodného plvodu mensi nez 0,01. Vysledky byly podrobeny vizudini kontrole a byly
vylouceny varianty, které byly zplsobeny charakteristickym typem chyby technologie NGS. Ostatni varianty
byly porovnany s databazi European Variation Archive (EVA) na serveru European Bioinformatics Institute
(EBI, Cambridgeshire, Velka Britanie) a byl predpovézen jejich funkéni efekt pomoci nastroje VEP — Variant
Effect Predictor (Ensembl, Santa Cruz, USA).

Sangerovo sekvenovani bylo aplikovano k potvrzeni vysledkl NGS a pro resekvenovani oblasti, které se
nepodafilo analyzovat technologii NGS. NGS sekvenovani nebylo Uspésné pro exony 1-4 a 13-14 genu IRAK1.
Pro tyto oblasti byly proto navrzeny 4 pary novych primert (obrazek 1).
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Obrazek 1. Strategie sekvenovani genu IRAK1
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Primery byly syntetizovény spoleénosti Generi Biotech (Hradec Kralové, CR). PCR amplifikace byla provedena
v reakéni smési 10 ul obsahujici 5 pl Basic PCR Master Mix (Generi Biotech, Hradec Kralové, CR) 3,9 pl PCR
H>0, 0,3 ul 50 ng/ul gDNA a 0,4 ul 10 pmol/I kazdého primeru. Program PCR (30 cykl() byl sloZzen z pocatecni
denaturacni teploty 94 °C po dobu 30 s, anelac¢ni teploty 58 °C (30 sec) elongacni teploty 72 °C (50 sec) a
findlni elongacni teploty 72 °C (5 min). Amplikony byly po elektroforetické kontrole zasldany k Sangerovu
sekvenovani do Eurofins Genomics (Némecko).

45'

TECHNOLOGIE DNA €ip0

Technologie lllumina Infinium HTS byla realizovdna ve spolupraci s laboratofi iGenetiky Ceskomoravské
spole¢nosti chovateld (Hradistko, CR). Byl pouZit DNA ¢ip BovineSNP50 V3 Bead Chip (lllumina, San Diego,
CA, USA), ktery obsahuje 53 218 SNP pravidelné rozlozenych po celém genomu skotu. Technologie byla
pouzita k determinaci populaéni variability v polymorfismu v genu /RAK1 na pozici 40 130 944 chromozému
X (rs110533802) u 72 dojnic CESTR (Obrazek 1). Analyza byla provedena dle Infinium HTS Assay Reference
Guide (lllumina, San Diego, CA, USA) a rozdélena do tfidenni procedury. Prvni den zahrnoval 2 kroky:
amplifikaci a inkubaci DNA. Druhy den zahrnoval Ctyfi kroky: fragmentaci, precipitaci, resuspendaci a
hybridizaci DNA na Illumina &ip. Treti den byly Cipy promyvdny, barveny a skenovany zafizenim iScan
(llumina, San Diego, CA, USA) a poté vyhodnoceny v programu Genome Studio.

SNAPSHOT GENOTYPOVANI

Ke stanoveni potvrzenych variant a odhad alelickych frekvenci byla pouZita metoda extenze primeru
(Hoogerdoorn et al. 1999) konkrétné komeréni verze SNaPShot® (Life Techologies, Thermo Fisher Scientific,
USA). Byly navrieny nové extencni primery, které hybridizovaly presné kanalyzovanym mutacim.
Genotypizace variant byla provedena na 67 vzorcich DNA bykd. Metoda SNaPShot a ¢isténi amplifikacnich
produktll byly provedeny dle upraveného protokolu. Fragmentacni analyza probéhla na kapilarnim
sekvenatoru ABI PRISM 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems; Foster City, CA, USA). Vysledky byly
analyzovany programem Peak Scanner (Thermo Fisher, USA).

Vysledky a diskuse

Analyza NGS odhalila pfitomnost 17 bodovych mutaci v genu IRAK1, pricemz Ctyfi z nich byly vyhodnoceny
jako exonové mutace. Verifikaci s databdzi EBI bylo identifikovano pét jiz znamych SNP (rs13438186,
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rs20917093, rs11053380, rs21071095, rs21137936). Pouze jedna z mutaci nachazejicich se na pozici
40 132 145 v exonu 9 byla vyhodnocena jako nesynonymni a dle programu VEP vede ke zaméné aminokyselin
Valin252Alanin. Ostatni mutace v kédujicich sekvencich byly vyhodnoceny jako synonymni.

Pro gen IRAK4 bylo nalezeno 12 bodovych variant a tfi delece. Po vyhodnoceni programem VEP byly Ctyfi
mutace oznaceny jako exonové, ale nachazejici se v 3 UTR oblasti. Pfi porovnani s databazi EBI byl jeden SNP
v 3 UTR oblasti identifikovdn jako jiz popsany polymorfismus rs379546685. V intronech genu IRAK4 byly dale
identifikovany polymorfismy rs382209396. rs385218628, rs209992951, rs132981883. rs385762758 a delece
rs380202447. Kddujici sekvence genu MAL obsahovala dva SNP, které byly v databazi EBI identifikovany jako
rs378642920 a rs43652348. Bodové mutace rs378642920 nachazejici se na chromosomu 11 na pozici
1 846 145 se dle referencéni sekvence a databazovych Gdaji nachazi vintronové oblasti. Polymorfismus
rs43652348 lezici na chromosomu 11 na pozici 1 846 435 se nachdzi v 3‘ UTR oblasti. Funkéni efekt obou
mutaci je odhadovan jako zanedbatelny.

Sangerovo sekvenovani zbyvajicich region neodhalilo dals$i mutace nachazejici se v kddujici oblasti genu
IRAK1. Byly nalezeny dva jednonukleotidové polymorfismy rs210710958 a rs48726521, u kterych byly
stanoveny nasledujici alelické frekvence (Tabulka 1) u 167 byka.

Tabulka 1 Alelicka frekvence polymorfism( rs210710958 a rs48726521 v genu IRAK1

Oznaceni polymorfismu Referencéni alela/frekvence Mutovana alela/Frekvence
rs210710958 C87% G13%
rs48726521 C92% G8%

Data ziskana z analyzy DNA Cipl poskytla informace o alelickych frekvencich polymorfismu rs110533802,
ktery se nachdzi v intronu genu IRAK1. Mutovana alela T byla nalezena u 74 dojnic s frekvenci 7 % (Obr. 1).

Obrdzek 1. Alelicka frekvence polymorfismu rs110533802

7%

93%

Na zakladé Udajh, poskytnutych CMSCH, bylo umoznéno porovnani éeské a madarské populace holétynského
skotu. U obou populaci byla stanovena stejna frekvence mutované alely T 40 % (Obrazek 2, 3).
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Obr. 2. Alelicka frekvence ceské populace, Obr. 3. Alelicka frekvence madarské populace

OBR. 2 - ALELICKA FREKVENCE CESKE OBVR. 3- A:LELICKA FREKVENCE
POPULACE (N=4954) MADARSKE POPULACE (N=4268)

60% 60%

Alelické frekvence polymorfismu rs110533802 /RAKI byly rovné? na zékladé ziskanych dat od CMSCH
studovany u masnych plemen skotu. Plemena Limousine (365 zvifat), Charolais (261 zvifat), Simmental (281
zvirat), Aberdeen Angus (289 zvitat) vykazovala nizsi alelické frekvence mezi (0 — 10 %) (Obr. 4 — Obr 7). U
plemena Aberdeen Angus nebyla mutovana alela T pfitomna.

Obr. 4. Alelicka frekvence plemene Charolais, Obr. 5. Alelicka fekvence plemene Simmental
GRAF 4 - ALELICKA FREKVENCE GRAF 5 - ALELICKA FREKVENCE
CHAROLAIS (N=261) SIMMENTAL (N=281)

0%
0%

4%

Obr. 6. Alelicka frekvence plemene Limousine, Obr. 7. Alelicka frekvence plemene Aberdeen Angus

GRAF 6 - ALELICKA FREKVENCE GRAF 7 - ALELICKA FREKVENCE
LIMOUSINE POP. (N=365) ABERDEEN ANGUS (N=289)
’ % ’

5% 100%

Metodou SNaPshot byla stanovena alelickd frekvence u 67 zvifat v genech IRAK1 a IRAK4. U delece
rs380202447 v genu IRAK4 byla deletovand alela nalezena s Cetnosti 10 %. Polymorfismus rs211379365 byl
nalezen s alelickou frekvenci mutované alely A 4 %. Metoda také odhalila nové vznikly synonymni
polymorfismu A/G v genu IRAK1 na pozici 40 132 466.
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V pribéhu studie vzniklo a bylo optimalizovano velké mnozstvi metod, které mohou byt vyuzity ke studiu
variability genll vrozené i ziskané imunity u ostatnich plemen skotu. Mutace, které byly objeveny pouze
pomoci metody NGS a zatim nebyly potvrzeny jinou molekuldrné genetickou metodou je nutné brat jako
potencidlni. Vzhledem k faktu, Ze studium téchto gent signalni drahy je ve védecké literature ojedinélé, neni
mozné porovnat vysledky s jinymi studiemi. Vysledky je moZné porovnat se studiemi tykajicimi se gen(
imunitnich receptord napft. se studii Bilgen et al. (2016), ktera popisuje variabilitu v genech Toll-like
receptorll. U deseti holstynskych dojnic bylo pro gen TLR2 nalezeno 45 variant, pro gen TLR6 155 variant
a pro gen TLR4 74 variant. Diverzita v signdlnich drahach se oproti gendm Toll-like receptori proto jevi jako
velmi omezena. | kdyZ lIze brat v Uvahu, Ze signalni bilkoviny se nemusi pfimo pfizplsobovat variabilité
mikrobnich antigen( jako receptory, pro velky rozdil v diverzité u téchto dvou skupin genl zatim neni zfejmé
vysvétleni.

Velky daraz byl kladen na potvrzeni jediné nesynonymni mutace G/A na pozici 40 132 145 v genu IRAK1,
jelikoZz mutace v kddujicich oblastech signélnich molekul TLR receptorti mohou mit vliv na obranyschopnost
organismu. Napf. Capparelli et al. (2013) uvadi asociaci mezi genotypem AC v bodové mutaci A625C v genu
MYD88 a az 5ndsobné snizenym rizikem pulmonalni tuberkulézy. Nova nesynonymni mutace v genu /RAK1
zatim nebyla potvrzena pfimym genotypovanim.

Zajimavé vysledky pfineslo porovnani variability v polymorfismu rs110533802 pomoci metody DNA
mikrocipu. Obé holstynské populace vykazovaly ¢etnost mutované alely 40 %, coZ by mohlo byt zplisobeno
podobnymi Slechtitelskymi postupy a potencidlnim vztahem mutace k funkénim znakdm dojeného skotu.
ProtozZe signalni molekuly Toll-like receptori hraji roli nejen v oblasti vrozené imunity skotu, jak uvadi studie
(Capparelli et al. 2013), ale také v neimunitnich procesech. Vysledky studie Eberlein et al. 2011 pfinesly
poznatky o funkéni dileZitosti genu IRAK1 v mnoha tkanich (jatra, kosterni svalstvo, mlé¢na Zlaza). Oproti
tomu masna plemena skotu vykazovala vyznamné nizsi frekvence mutované alely (0—10 %). Nase studovana
populace ceského strakatého skotu méla alelickou frekvenci (7 %) podobnou spise masnym plementm. Muze
to byt spojeno s tradicni selekci na kombinovanou uZitkovost u tohoto plemene (Svaz chovatelli ¢eského
strakatého skotu 2012. Slechtitelsky program éeského strakatého skotu dostupné na: https://www.cestr.cz/).

Zdaveér

V ramci studie byla odhadnuta variabilita gen( IRAK1, IRAK4 a MAL zapojenych do mechanismi vrozené
a ziskané imunity. Byly optimalizovany metody uréené ke studiu téchto gen( pro dalsi populace a plemena
skotu. Nizkd diverzita znacné kontrastuje s vysokou diverzitou uvedenou v databdzi European Variation
Archive (EBI). Vysledky studie je vsak tfeba interpretovat obezietné i s ohledem na omezeny pocet
analyzovanych zvitat CESTR. Jejich platnost v populaci by méla byt ovéfena i na rozsahlej$im souboru
z rlznych stad. Presto mohou byt nalezené SNP vyuZitelné pro navazujici asociacni studie, paklize jsou
v absolutni genové vazbé s jinou mutaci s vyraznéjsim efektem. Pfedevsim vyznam mutace rs110533802 pro
infekcni rezistenci mlze byt potvrzen asociacni studii, jelikoZ nase studie ptrinesla poznatky o jeji vyssi
variabilité u dojnych plemen.
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Abstrakt

Clanek se zabyvd vyhodnocenim genomického odhadu plemennych hodnot pro klinickou mastitidu
u holstynského skotu, kdy se zaméfujeme na vliv jedincl s pravdépodobné stejnymi genomickymi
hodnotami. Pocet krav pro odhad plemennych hodnot pro klinickou mastitidu byl 86 591. Laktacni incidence
byla u klinické mastitidy 19,14 %. Kvyhodnoceni byl pouZit jednoznakovy linearni animal model
s opakovatelnosti s pevnymi efekty stada, roku a obdobi oteleni, pofadi laktace v kombinaci se tfidou véku
pfi oteleni. Pro odhad genomickych plemennych hodnot byla pouzita jednokrokovd metoda genomického
odhadu. Referencni populace byla v rozsahu 37 740 jedinc(, byk( 5 422, krav a jalovic 32 318. Konecny pocet
SNP byl 35 295. Pocet efektivnich jedinch 37 015. Mezi genomickymi zvitaty bylo 115 zvifat, u nichz byla
nalezena vysoka shoda genotypu s jinym jedincem. Jednalo se o 107 krav (narozenych 2015 az 2021) a 8 byk{
(narozenych 1990 aZ 2010). Dvojcata, samice, byla potvrzena u 27 parQ, jednou se vyskytla troj¢ata. Byly
provedeny tfi vypocty, kdy byla z genomické matice odstranéna vSechna zvifata s duplikovanym genotypem,
pfipadné ponechdna jen ovérend dvojcata. Vliv na genomické plemenné hodnoty pripadné na jejich
spolehlivost se ndm nepodafilo prokazat. V pouzité referenéni populaci jsme identifikovali jedince se
spornym genotypem, které navrhujeme odstranit, protoZze jsou zjevné chybné. Stejné tak jsme ukazali, Ze
jeden z byk( byl zapsan dvakrat, vzdy pod jinym jménem.

Klicova slova skot; genomicka plemenna hodnota; klinickd mastitida; genomicka refere¢ni populace

Abstract

The objective of paper was genomic evaluation for health traits in Holstein cattle. The breeding values and
their reliability for clinical mastitis were predicted by single-trait linear animal model with repeatability. The
number of cows in dataset was 86,591. The lactation incidence for clinical mastitis was 19.14%. Single-step
genomic evaluation method was used to estimate genomic breeding values. The reference population ranged
from 37 740 individuals, bulls 54 22, cows and heifers 32 318. The final number of SNPs was 35,295. Number
of effective individuals 37,015. Among the genomic animals, 115 animals were suspected to have the same
genotype as another individual. These were 107 cows (born 2015 to 2021) and 8 bulls (born 1990 to 2010).
These animals were removed from the genomic matrix and the calculation was repeated. The effects on self-
estimation were subsequently assessed. We have not been able to prove the impact on genomic breeding
values or their reliability. In the reference population used, we identified individuals with a questionable
genotype that we propose to remove because they are erroneous. Likewise, we have shown that one of the
bulls has been registered twice, under two different names.

Keywords: dairy cattle; genomic breeding value; clinical mastitis; genomic relationship matrix
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Uvod

Predkladany prispévek se vénuje vyhodnoceni duplikovanych genotypl zafazenych do genomické matice
pouzité pri vypoctu genomickych plemennych hodnot. Ke zdvojeni genotypl dochazi naptf. chybnou
identifikaci vzork( DNA. Zdvojené genotypy vykazuji, opravnéné, i dvojcata. Nalezené zdvojené genotypy pfi
kontrole kvality genomickych dat softwary pouzivanymi k odhadu genomickych plemennych hodnot mohou
ale vndset do rodokmenu chyby. Plemenné hodnoty predstavuji odhad genetického zaloZeni jedince pro
urcitou vlastnost a jsou stanovovany na zakladé fenotypu a plvodu jedince, rodokmenu. Podle Lynche
a Walshe (1998) jsou statistické metody jako je BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) zaloZeny na
podobnosti mezi pribuznymi. Tato podobnost je dand genetickou slozkou a je odvoditelnd z rodokmenu
(Mrode, 2005). Ztoho plyne, Ze presnost odhadu plemennych hodnot zavisi na pfesnosti rodokmenu.
V literature se uvadi, Zze chyby v rodokmenu hospodafskych zvifat se bézné vyskytuji v rozsahu okolo 10 %
(Banos et al., 2001; Visscher et al., 2002). To vede ke snizZeni pfesnosti BLUP odhadl plemennych hodnot
(Banos et al., 2001; Sanders et al., 2006) a nasledné k nizsimu selekénimu pokroku, o 4.3 az 17 % jak zjistily
napr. Geldermann et al. (1986) nebo Israel and Weller (2000). Pro korekce rodokmenovych chyb se pouzZivaji
molekuldrni markry (Bennewitz et al., 2002; Wiggans et al.,, 2010, Simeone et al., 2011). Na zakladé
genomického vyhodnoceni se stanovi presny podil genomu, ktery sdili pfibuzni jedinci (Powell et al., 2010).
Yang et al. (2010) a Simeone et al. (2011) upozornuji na to, Ze provedena korekce rodokmenu zlepsi vlastni
odhad plemennych hodnot a zvysi selekéni zisk. Pfi genomickém odhadu jako je jednokrokovd metoda
(Aguilar et al. 2010), kterou vyuZziva programovy balik BLUPF90 (Misztal et al. 2020) se provadi kontrola
kvality, kterd odhali jedince s potencionalné stejnymi genotypy. U téchto zvifat je pak potreba provést
kontrolu, zda nedoSlo k zdméné DNA ¢i SNP vzorku, pripadné zda nedoslo k chybé v rodokmenu.

Cilem analyzy bylo vyhodnotit, zda jedinci s pravdépodobné stejnymi genomickymi hodnotami v genomické
matici pouzité v odhadu plemennych hodnot pro vyskyt klinické mastitidy u holstynského skotu v CR roku
2022 jsou zde opravnéné nebo se jedna o chyby pfi pfifazeni genotypu a pripadné, zda se toto projevuje na
hodnotach odhadu genomickych plemennych hodnot.

Material a metodika

Plemenné hodnoty a jejich spolehlivosti byly odhadnuty pro klinickou mastitidu (CM). Byl pouZit
jednoznakovy animal model s opakovatelnosti a jednokrokovd metoda genomického odhadu. Pro vlastni
vypocet poslouzil programovy balik BLUPF90 (Misztal et al. 2020). Datovy soubor byl vytvofen z Gdaju
zadanych do Deniku nemoci a léceni.

METODA ODHADU A MODELOVA ROVNICE

Pro odhad genetickych parametrd a plemennych hodnot (PH) pro klinickou mastitidu byl pouZzit linedrni
animal model s opakovatelnosti:

Yiiim = U + PLvek; + ST; + RxM + pe; + am + ejjumyiiim— klinicka mastitida vyjadrena jako vyskyt za laktaci ano/ne.
Laktace je definovéna jako normovana laktace v délce 240-305 dnu. ZasaZzena ¢tvrt nebyla brana do tvahy.

U - prumér; PLvek;.poradi laktace v kombinaci s vékem pfi oteleni (5 hladin x 3 hladiny); ST;— pevny efekt
stada (114 stad); RxM— pevny efekt roku a mésice oteleni (rok oteleni 2017 az 2021); pe;je ndhodny efekt
trvalého obdobi jedince, odpovidajici vice laktacim kravy | (pocet hladin viz Tab.1); a, — nahodny aditivni efekt
jedince spojeny s rodokmenem (pocet hladin viz Tab.1); ejum je ndhodny rezidudlni efekt.

GENOMICKY ODHAD

Genomické plemenné hodnoty byly odhadnuty jednokrokovou metodou (Aguilar et al. 2010) pfi vyuZiti

fenotypové hodnot nejen genotypovanych, ale veskerych sledovanych jedincl se zahrnutim rodokmenu do

3 generace. PouZitad genomicka matice G zahrnovala 37 740 jedincl. Ke genomické pribuzenské matici G byla

pri¢ten podil rodokmenové pribuzenské matice A podle rovnice GA22 = 0,950 G + 0,050 A22. Byly provedeny
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tfi odhady lisici se sloZzenim genomické referencni populace. Prvni odhad byl proveden se vsemi
genotypovanymi jedinci, druhy po vyrazeni jedincl sidentickymi genotypy, tfeti po vyfazeni jedincl
s podezfenim na zdménu genotypu, ale s ponechanim vice¢at. Pocty pouzitych dat jsou v Tab. 1., popis
genomické referenéni populace v Tab.2., podrobnéjsi popis duplikovanych jedincl v Tab. 3.

Vysledky a diskuze

PouZitd genomickd matice G (Tab. 2) zahrnovala 37 740 jedincl. Pocet genomickych bykl byl 5 422,
genomickych samic 32 318 . PocCet SNP byl 54 609. Alelické frekvence byly v priiméru 0,539; maximum 1;
minimum O s varianci 0,107. Kontrola kvality vedla k odstranéni 14 766 SNP s callrate pod 0,90; a také 13 338
SNP s MAF nizsi 0,05. Odstranénych monomorfnich SNP bylo 3 623. Pocet odstranénych zvifat s call rate pod
0,90 byl 347. Alelické frekvence po kontrole kvality byly v prméru 0,525; maximum 0,950; minimum 0,050
s varianci 0,064. Korelace mimodiagonalnich prvk( GA,; byla v rozmezi 0,545-0,546 podle vypoctu. Pocet
paru jedinec otec 29 187; jedinec matka 7 045; trojic jedinec otec matka 5 910. Konecny pocet efektivnich
SNP byl 35 295. Pocet efektivnich jedinc 37 015.

Mezi genomickymi zviraty bylo 115 zvifat, u nichz byla nalezena vysoka shoda genotypu s jinym jedincem
(Tab.3.). Jednalo se o 107 krav (narozenych 2015 aZz 2021) a 8 byk( (narozenych 1990 a7z 2010). Dvojcata,
samice, byla potvrzena u 27 pard, jednou se vyskytla trojcata. U jednoho byka pravdépodobné doslo k dvoji
registraci. Ostatni zvifata méla odliSné udaje jako je otec, matka nebo oboji, dale rozdilny datum narozeni
a u byku rozdilna registrace. Tato zvitfata byla odstranéna z genomické matice ve vypoctu 2 a 3.

Pokud porovname vstupy a vysledky podle vypoctd Tab. 1 a 2, tak pfi odstranéni zvirfat z genomické
referencni populace se rodokmen vyrazné nezkratil. Protoze Slo predevsim o jalovice a kravy snizil se pocet
krav s uzitkovosti, u kterych jsou sledovany zdravotni poruchy v tomto pfipadé zastupujici fenotyp.

V genomické matici se také zmény tykaly pfedevsim sniZeni pocCtu zvifat, zatimco ukazatele kvality tykajici se
SNP se neménily Tab. 4. Zatimco pocet efektivnich SNP se nesnizil umérné velikosti referencni populace se
snizil pocet efektivnich jedincd. Nedoslo ani ke zméné korelace mimodiagonalnich prvk( genomické (G) a
rodokmenové (A) pribuzenské matice (GA2,;). Tato korelace je pomérné nizka. PrekraCuje o néco malo
hrani¢ni hodnotu 0,5. Takovato hodnota ukazuje na nizsSi shodu mezi genomickou a rodokmenovou
pribuznosti (Masuda, 2019; Misztal et al. 2020), kterda muZe byt zplUsobena chybnym rodokmenem
genomickych zvirat.

Porovnanim primérnych plemennych hodnot z vypoctd 1, 2 a 3, jak jsou uvedeny v Tab. 4 jsme zjistili, Ze
nedoslo k vyznamné zméné pramérnych hodnot. Uvedeni jsou jen genotypovani jedinci. Zmény v primérech
se mohli vzniknout Ubytkem poctu jedincl v referenéni matici po odstranéni duplikovanych genotypd. Vyssi
podobnost je mezi 1. a 3. vypoctem, které se liSi méné nez 1. a 2., protoZe bylo ve vypoctu 3 bylo odstranéno
méné jedincl. Porovname-li priiméry dvojcat vypocty 1. a 3. jsou shodné. Rozdil je mezi vypoctem 1 a 2, kde
ve vypoctu 2 figurovaly dvojcata pouze na zdkladé rodokmenu a nebyla zafazena do genomické matice.
Podstatné se lisi pridmér plemennych hodnot a doslo k podstatnému poklesu spolehlivosti. Pfi vlastnim
vypoctu nebyly pozorovany rozdily v rychlosti ¢i konvergenci, avSak rozsah vypoctu je nizky a nema velké
naroky na vypocetni techniku. Proto jsou rozdily v konvergenci, i kdyby se vyskytly, téZce stanovitelné.

Odhad genomickych plemennych hodnot pro zvifata se stejnym genotypem byl pro oba jedince z paru témér
stejny, stejné tak i spolehlivosti, a to uvnitf vypoctu, tak mezi vypocty. Odlisnosti jsou mezi odhady, které se
lisi tim, Ze jedinec byl zahrnut ¢i nebyl zahrnut do genomické matice. V tom pfipadé je velmi nizsi
i spolehlivost odhadu.

Pri tvorbé genomické pribuzenské matice je dllezZité provést kontrolu kvality idajd a nasledné se zaméfit na
vysledky této kontroly. V pfipadé nalezenych mozZnych duplikdtd je v zajmu presnosti odhadu provést
kontrolu rodokmenovych Udajd, ovéfit moznost dvojcat apod. (McClure et al., 2018). Podle vysledk( této
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kontroly z vyradit ty jedince, u nichz mohlo dojit k zaméné genotypovych hodnot a podobné. Predeslo by se
tak naslednému hromadéni chyb v pfibuzenské referencni populaci a zlepsil by se kvalita odhadu
genomickych plemennych hodnot pro vSechny vlastnosti vyuZivajici genomicky odhad.

Zavér

Na zdkladé uvedeného rozboru bylo zjisténo, Ze v genomické matici se naléza mezi zvifaty s moznym
duplikovanym genotypem vice paru dvojcat a trojcat. Tito jedinci maji stejny odhad genomické plemenné
hodnoty, ale jak se postupné rozchazeji jejich Zivotni osudy mohou se rozejit pfi stejném genotypu ale rizném
fenotypu i tyto odhady. Jejich zarfazeni do genomické matice pfi vlastnim odhadu je ospravedInitelné. Avsak
u nékterych jedincli nelze dokazat shodu na zakladé sourozenectvi. Vychazime tedy z mozné zamény vzorku
DNA, chyby v rodokmenu a dalsich mozZnych chyb pfi oznaceni genotypu. U bykd je mozna i dvoji registrace.
Tyto zjevné chyby by bylo potfeba opravit, i kdyZ nebylo zifejmé, Ze jejich vyrazeni vedlo ke zlepseni vysledki
odhadu jak v matici, tak ve zvyseni spolehlivosti plemennych hodnot. Aby nedochazelo k dlouhodobému
hromadéni chybnych udajd v genomické matici navrhujeme, aby byl vytvofen kontrolni postup, ktery by tato
zvitata zpracoval, opravil ¢i vyradil. Pfi sou¢asném zvySovani jedincd v referenénim genomickém souboru je
tfeba dbatinato, aby se v ném nehromadily chyby. Vétsi mnozstvi chyb by bylo zakladem pro malo spolehlivy
a malo ucinny odhad genomickych plemennych hodnot, coz by se projevilo ve zbrzdéni selekéniho pokroku.
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Tab. 1 Poéty zadznamu pouZzitych ve vypoctech

Vypocet Popis Pocet krav Pocet Pocet | Rodokmen Pocet
laktaci stad genomickych
jedinct
1 Bez omezeni 86591 148 322 114 221761 37740
2 Vyrazeni vsech 86591 148 322 114 221677 37 625
zvitat s identickym
genotypem
3 Vyrazeni zvirat
s podezienim na 86 591 148 322 114 221719 37684
zdménu genotypu

Tab. 2 Popis referencni populace

Vyp | Celkovy Pocet Pocet Pocet byk Pocet krava | Pocet Pocet
oCe | pocet byk krav a narozenych | jalovic genomickych genomickych
t jalovic | 2019 azZ narozenych | kravs byk
2021 2019 az uZitkovosti s dcerami
2021 se sledovdnim
zdravi/s
klinickou
mastitidou
1 37740 5422 32318 | 603 24 584 9730 232/106
37625 5414 32211 | 603 24514 9692 232/106
3 37684 5416 32268 | 603 24 549 9712 232/106

Tab. 3 Popis duplikovanych zvitat

Celkovy Pocet parli | PoCet krav | Pary Pary Pary se se | Pary se
pocet + jeden | a jalovic / | s rdznymi s rliznou shodnymi shodnym
triplet pocet bykl | rodici matkou rodi¢i, vcetné | datem
tripletu narozeni
115 56 +1 107/8 4 19 36 31
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Tab. 4 Popis genomické matice ze tfi vypoctl

Parametr Vypocet 1 - | Vypocet 2 — | Vypocet 3 —
Bez omezeni | Vyrazeni Vyrazeni zvifat

vSech zvifat | s podezfenim na
s identickym | zdménu genotypu
genotypem

Pocet genotypovanych zvifat 37 740 37 625 37684

Pocet SNP 54 609 54 609 54 609

SNP s Call Rate < 0.90 14766 14766 14766

SNP s MAF < 0.05 13338 13341 13339

Monomorfni SNP, odstranény 3624 3624 3624

Pocet jedinct s < 0.90, odstranéni 347 347 347

Pocet moznych zdvojenych genotypl 59 dvojic 0 dvojic 30 dvojic + 1 trojice

Pocet SNP s mendelovskym rozporem 0 0 0

Pocet rodi¢-potomek s mendelovskym 432 428 429

rozporem

Pocet efektivnich SNP po kontrole kvality 35295 35293 35295

Pocet efektivnich jedinct po kontrole 37015 36 903 36 962

kvality

Korelace mimodiagonalnich prvkl G & A 0.545 0.546 0.546

Pocet genotypl GAii < A22Aii 44 43 43

G — genomicka pfibuzenska matice
A —rodokmenova pribuzenska matice

Tab. 5 Genomické plemenné hodnoty a jejich spolehlivosti

Vypocet Pocet Genomické plemenné Spolehlivosti;
hodnoty; pramér + SD pramér +SD

1 Vsechni genomicti | 37 740 0.0109 +0.0573 0.27 £0.08

2 jedinci 37 625 0.0107 +0.0572 0.28 £ 0.08

3 37 684 0.0111 +0.0573 0.28 £ 0.08

1 Byci narozeni 2019 | 603 0.0020 +0.0542 0.23+0.05

2 az 2021 603 0.0018 +0.0543 0.23+0.05

3 603 0.0021 +0.0542 0.23+0.05

1 Kravy a jalovice 24584 0.0127 +0.0573 0.28 £ 0.05

2 narozené 24514 0.0125 +0.0572 0.28 £ 0.05

3 2019 a7 2021 24549 0.0129 +0.0572 0.28 £ 0.05

1 Dvojcata, ovérend 62 0.0031 +0.0634 0.28 £ 0.05

2 0

3 62 0.0032 +0.0632 0.28 £ 0.05

1 Dvojcata, ve 44 0.0099 +0.0496 0.3010.10

2 vypoctu 2 44 0.0190 +0.0369 0.18+0.12
nezarazend do
genomické matice
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Tab. 6 Vypis zdvojenych jedinc v genomické matici, jejich genomickych plemennych hodnot a spolehlivosti
z rliznych vypoctl

pohlavi | Par | Ovéfena 1| 2. | 3. | L | 2. | 3.

dvojcata =1 | Genomické plemenné hodnoty | Spolehlivosti genomickych plemennych hodnot
M 1 1 -0,0126 -0,0130 0,12 0,12
M 1 1 -0,0106 -0,0110 0,12 0,12
M 2 0 -0,0177 | -0,0220 | -0,0218 0,09 0,06 0,06
M 2 0 -0,0178 0,17 ,
M 3 0 -0,0076 | 0,0048 | 0,0044 0,21 0,12 0,13
M 3 0 -0,0068 0,22 ,
M 4 0 0,0272 0,0459 0,0464 0,81 0,79 0,79
M 4 0 0,0282 0,0316 0,0306 0,52 0,43 0,43
F 5 1 -0,0103 0,0277 | -0,0103 0,35 0,19 0,35
F 5 1 -0,0096 -0,0096 0,34 0,34
F 6 1 -0,0142 0,0626 | -0,0136 0,29 0,14 0,29
F 6 1 -0,0127 0,0543 | -0,0121 0,29 0,14 0,29
F 7 0 -0,0126 | -0,0514 | -0,0510 0,29 0,12 0,12
F 7 0 -0,0128 | -0,0076 | -0,0081 0,29 0,09 0,09
F 8 1 0,0412 0,0247 0,0407 0,37 0,25 0,37
F 8 1 0,0458 0,0451 0,38 0,38
F 9 0 -0,0418 0,0317 0,0301 0,21 0,12 0,12
F 9 0 -0,0425 | -0,0279 | -0,0271 0,20 0,11 0,11
F 10 | O -0,0398 | -0,0053 | -0,0045 0,28 0,14 0,14
F 10 | O -0,0409 0,28
F 11 | 0 0,0310 0,0639 0,0648 0,28 0,13 0,13
F 11 | 0 0,0305 0,0347 0,0356 0,26 0,09 0,09
F 12 | 0 -0,0341 | -0,0036 | -0,0038 0,28 0,21 0,21
F 12 | 0 -0,0359 0,28
F 13 |0 0,0050 0,0121 0,0126 0,33 0,20 0,20
F 13 | 0 0,0052 0,0048 0,0050 0,32 0,19 0,19
F 14 | 0 0,0381 | -0,0075 | -0,0071 0,29 0,14 0,14
F 14 | 0 0,0384 0,0309 0,0319 0,26 0,11 0,11
F 15 |1 0,0052 0,0050 0,28 0,28
F 15 |1 0,0053 0,0050 0,28 0,28
F 16 | O 0,0478 0,34
F 16 | O 0,0475 0,35
F 17 | 0 -0,0052 0,38
F 17 | 0 -0,0054 0,37
F 18 | 0 -0,0260 0,23
F 18 | O -0,0266 0,24
F 19 |0 0,0540 0,26
F 19 |0 0,0537 0,22
F 20 | O -0,0711 0,27
F 20 | O -0,0712 0,27
F 21 | O -0,0397 0,25
F 21 | O -0,0327 0,28
F 22 |1 0,0344 0,0364 0,0353 0,27 0,18 0,27
F 22 |1 0,0326 0,0335 0,22 0,22
F 23 |1 -0,0073 -0,0060 0,31 0,32
F 23 |1 -0,0072 -0,0060 0,31 0,32
F 24 |1 0,0161 0,0767 0,0171 0,29 0,14 0,29
F 24 |1 0,0159 0,0169 0,29 0,29
F 25 |0 -0,0150 0,31
F 25 |0 -0,0180 0,33
F 26 |0 0,0284 | -0,0111 | -0,0108 0,32 0,13 0,13
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F 26 |0 0,0302 0,31

F 27 |0 0,0840 0,0662 0,0673 0,33 0,23 0,23
F 27 |0 0,0806 0,0745 0,0755 0,27 0,13 0,13
F 28 | 0 0,0032 0,20

F 28 | 0 0,0025 0,22

F 29 |1 0,0660 0,0571 0,0666 0,34 0,24 0,34
F 29 |1 0,0671 0,0628 0,0676 0,36 0,27 0,36
F 30 |1 -0,0128 0,0008 | -0,0131 0,24 0,14 0,25
F 30 |1 -0,0127 0,0005 | -0,0130 0,24 0,14 0,25
F 31 |1 0,1743 0,0606 0,1723 0,22 0,10 0,22
F 31 |1 0,1742 0,1722 0,22 0,22
F 32 |1 -0,0127 -0,0130 0,28 0,28
F 32 |1 -0,0132 -0,0135 0,28 0,28
F 33 |0 -0,0364 0,28

F 33 |0 -0,0385 0,27

F 34 |1 -0,0070 | -0,0350 | -0,0076 0,30 0,16 0,30
F 34 |1 -0,0070 | -0,0145 | -0,0076 0,30 0,16 0,30
F 35 |0 0,0902 0,28

F 35 |0 0,0906 0,28

F 36 |1 0,0439 0,0452 0,26 0,26
F 36 |1 0,0440 0,0453 0,26 0,26
F 37 |1 0,0543 0,0990 0,0539 0,31 0,13 0,31
F 37 |1 0,0547 0,0543 0,29 0,29
F 38 |1 -0,0227 -0,0215 0,24 0,24
F 38 |1 -0,0227 -0,0216 0,24 0,24
F 39 |1 0,0070 0,0054 0,27 0,27
F 39 |1 0,0073 0,0058 0,27 0,27
F 40 | O -0,0219 0,0125 0,0146 0,26 0,11 0,11
F 40 | O -0,0191 0,25

F 41 |1 -0,0132 -0,0123 0,38 0,38
F 41 |1 -0,0125 -0,0115 0,38 0,38
F 42 |1 -0,0381 | -0,0116 | -0,0378 0,31 0,25 0,31
F 42 |1 -0,0386 | -0,0272 | -0,0383 0,30 0,23 0,30
F 43 |1 0,0985 0,0496 0,0992 0,31 0,22 0,31
F 43 |1 0,0987 0,0552 0,0994 0,31 0,22 0,31
F 44 |1 -0,0170 | -0,0394 | -0,0179 0,26 0,11 0,26
F 44 |1 -0,0167 -0,0176 0,26 0,26
F 45 |1 -0,0877 0,0217 | -0,0872 0,28 0,12 0,28
F 45 |1 -0,0880 -0,0875 0,28 0,28
F 46 |1 -0,0368 | -0,0428 | -0,0371 0,23 0,11 0,23
F 46 |1 -0,0382 -0,0385 0,23 0,23
F 47 |1 0,0425 0,0424 0,28 0,28
F 47 |1 0,0398 0,0397 0,28 0,28
F 48 |1 -0,0255 -0,0255 0,24 0,24
F 48 |1 -0,0253 -0,0253 0,24 0,24
F 49 |0 -0,0173 0,32

F 49 |0 -0,0138 0,32

F 50 |0 -0,0010 0,0385 0,0384 0,24 0,08 0,08
F 50 |0 -0,0013 0,23

F 51 |1 0,0330 0,0339 0,24 0,24
F 51 |1 0,0324 0,0333 0,24 0,24
F 52 |0 -0,0407 0,0120 0,0118 0,31 0,17 0,17
F 52 |0 -0,0459 | -0,0103 | -0,0108 0,31 0,19 0,19
F 53 |0 0,0313 0,25

F 53 |0 0,0328 0,25

F 54 |1 0,0791 0,0790 0,29 0,30
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F 54 |1 0,0791 0,0790 0,29 0,30
F 55 |0 0,0433 0,37

F 55 |0 0,0441 0,29

F 56 |1 0,0736 0,0739 0,29 0,30
F 56 |1 0,0736 0,0740 0,29 0,30
F 57 |1 -0,1191 -0,1185 0,28 0,28
F 57 |1 -0,1191 -0,1185 0,28 0,28
F 58 |1 -0,1191 -0,1185 0,28 0,28
F 58 |1 -0,1194 -0,1188 0,28 0,28
F 59 |1 -0,1191 -0,1185 0,28 0,28
F 59 |1 -0,1194 -0,1188 0,28 0,28

1. —vypocet 1, se vSemi zvifaty v genomické matici

2. —vypocet 2, kde jsou z genomické matice vytazeny vsechny zvitata s duplikovanym vzorkem Dna

3. —vypocet 3, kde jsou z genomické matice vyfazeny vSechny zvifata, u nichz se nepodafilo ovéfit, ze
pochazeji z vicecetnych vrh

Ve vypoctech 2. a 3. pro dvojcata oznacend 0 jsou uvedené plemenného hodnoty a jejich spolehlivosti
vypocteny bez zohlednéni téchto zvifat v genomické matici.

M —samec

F - samice
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