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ZIVOTOPIS PROFESORA VACLAVA JAKUBCE

Pan profesor Vaclav Jakubec se narodil 1930 v Rozvadové. Vystudoval vyssi rolnickou skolu v Plzni a Bfeznici
(1951) a navazné vysokou Skolu zemédélskou, zootechnicky obor, v Brné (1955). V roce 1962 obhdjil
védeckou hodnost (CSc.) a v roce 1967 se habilitoval. V roce 1978 obhajil doktorsky titul (Dr.Sc.) a v roce 1990
byl jmenovan profesorem.

Béhem studii byl zaméstnan jako praktikant v Kolovratském lesnim podniku, praktikant v Horském
pastevnim druzstvu v Rozvadové, pomocna védecka sila a instruktor na Vysoké skole v Brné. Po ukonéeni
vysoké 8koly nastoupil na pracovisté Ceské akademie zemédélskych véd (CSAZ), do Vyzkumného Ustavu
chovu ovci v Jedlové v Orlickych horach. Pfi reorganizaci pracovist CSAZ, presel v roce 1963 do Ustfedniho
vyzkumného Ustavu Zivocisné vyroby v Uhfinévsi. V Uhfinévsi pracoval az do roku 1993, kdy presel na
Ceskou zemédélskou univerzitu do Prahy a a? do roku 2007 byl zapojen do vyuky studentg.

Ve Vyzkumném Ustavu Zivociné vyroby (VUZV) v Praze Uhtinévsi byl spolu s doc. Silerem, prof.
Vachalem a prof. Hurnikem zakladatelem oddéleni genetiky (genetika byla po roce 1948 z politickych
dlvodu zakdazana, prvé knihy a ¢lanky o genetice se objevuji aZz po roce 1960). Pracovisté se béhem
pomérné kratké doby vypracovalo na svétovou Uroven a vytvofilo u nas i v zahranici uzndvanou skolu
genetiky populaci a genetiky kvantitativnich znakd. Béhem zaméstnani ve VUZV vykondval prof. Jakubec
funkci vedouciho oddéleni a odboru genetiky a od roku 1990 feditele VUZV.

V uvedeném obdobi zastaval vedouci funkce v Akademii zemédélskych véd Ceskoslovenské federativni
republiky (AZV CSFR) a Ceské akademie zemédélskych véd (CAZV), byl vicepresidentem AZV CSFR
a presidentem CAZV. Byl €lenem védeckych rad vysokych kol a vyzkumnych Ustavd, ¢lenem oborovych rad
doktorského studia, predsedou komisi pro obhajoby disertacnich praci, sestavoval uc¢ebni plany a podilel se
na otevreni novych studijnich oborl na vysokych skolach. Koordinoval celostatni vyzkumné ukoly. Byl
zapojen do mezinarodnich védeckych organizaci, pfedevsim Evropského spolecenstvi pro Zivocisnou vyrobu
(EAAP), kde byl dlouhodobé ¢lenem predsednictva. Zajistoval spolupraci domacich pracovist s védeckymi
pracovisti v Evropé, USA a Kanadé. Pan profesor Jakubec obdrzel celostatni ocenéni, byl nositelem zlaté
medaile Ceské akademie véd a obdrzel ocenéni , Distinguished Service Award EAAP“.

Vyucoval genetiku a Slechténi zvifat na zemédélskych vysokych skolach, predevsim v Brné, Praze
a Stuttgart-Hohenheim. V letech 1995-2006 ved| pravidelné nékolikatydenni seminare a vyuku na
Humboldtové université v Berling. Vychoval jak v Ceské republice, tak v zahrani&i, vyznamné
ndasledovniky, ktefi zastavaji dulezita postaveni v genetice a Slechténi zvifat.

Napsal se spoluautory fadu knih, které se staly zdkladnimi uc¢ebnicemi, napfiklad: Odhad plemenné
hodnoty hospodaFskych zvitat (1999); Teorie a praxe selekce hospodaFskych zvitat (2003); Slechténi
masnych plemen skotu (1998); Slechténi ovci (2001); Slechténi prasat (2002); Selekce-Inbriding-
Hybridizace” (2010); Slechténi a management genetickych zdroj@ zvifat” (2012).

Jeho védecka prace byla zamérena predevsim na Slechténi ovci a hybridizaci hospodarskych zvifat,
a uplatnéni teoretickych poznatk( v zemédélském provozu. Jeho pfinos v rozvoji teorie hybridizace je
celosvétovy. Vyvinul obecny model pro odhad parametrli kfizeni populaci hospodarskych zvirat
a predpovéd’ uzitkovosti kfizencll, které jsou zakladem pro optimalizace hybridiza¢nich programd.
V poslednim obdobi aktivniho Zivota se vénoval Slechténi nejcennéjSiho genetického zdroje, a to
starokladrubského koné. V této oblasti vyvinul nové metodické pristupy.



GENETICKY POLYMORFIZMUS VE ZLEPSOVANI MLECNE
UZITKOVOSTI VCETNE KVALITY MLEKA

Polymorphisms in improving of milk productivity and quality

JindFich Citek!, Michaela Brzakova:, Oto Hanu$:, Miloslava
Kavkovas, Eva Samkova?, Karolina Strakova?, Lucie Hasornova?!

Lihogeska univerzita v Ceskych Budé&jovicich, Zemédélska fakulta, Studentska 1668, 370 05 Ceské Bud&jovice
2\/yzkumny Ustav Zivocisné vyroby, v. v. i., Praha UhFinéves
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Abstrakt

Cilem prace bylo posoudit vliv polymorfizmi ve vybranych genech a dalSich faktord na ukazatele mlécné
uzitkovosti a technologické jakosti kravského mléka. Byly analyzovany polymorfizmy v genech DGAT1, LEP,
FASN, SCD1, CSN2, CSN3 a LGB. Genotyp DGAT1 AA byl asociovan s produkci mléka, tuku a bilkovin v kg.
Genotyp AA kaseinu kappa byl asociovan se zvySenou dojivosti, BB s vysSim obsahem bilkovin. Rovnéz
u ostatnich polymorfnich gent byly nalezeny nékteré vyznamné asociace k mlééné uZitkovosti. Alely nemély
vyzamny vliv na technologické vlastnosti mléka. V genu pro CSN2 byla pro genotyp BB zjisténa nejhorsi
syfitelnost, aviak nejlepsi alkoholovy test, genotyp A'A? byl pozitivné asociovan s jogurtovym testem. V genu
CSN3 byl s lepsi technologickou jakosti asociovan genotyp BB, genotypy s alelami A a E mély negativni efekt.
Byl zjistén klicovy efekt farmy na ukazatele produkce i technologickou jakost kravského mléka, tim byl efekt
polymorfizm( ponékud rozostren. Polymorfizmy v genech DGAT1 a CSN3 jsou vyuzitelné ve Slechténi skotu
na mlécnou uZitkovost.

Klicova slova: jogurtovy test; syfitelnost; alkoholovy test

Abstract

Our goal was the evaluation of the effect of polymorphic loci and other factors on milk performance
and the technological properties of cow’s milk. DGAT1, LEP, FASN, SCD1, CSN2, CSN3 and LGB genes
were analysed. The DGAT1 AA genotype was associated with higher milk, protein and fat yields. In CSN3,
the AA genotype was associated with a heigh milk yield, and BB genotype with a high protein content.
Also in other genes, some significant associations with milk productivity were found. The alleles did not
affected significantly the technological quality. In CSN2 gene, BB genotype had the best alcohol test,
and the worst renneting, AA? genotype had the best milk fermentation ability. CSN3 genotypes affected
the technological quality significantly, BB genotype positively, and genotypes with alleles A and E
negatively. The essential importance of farms on milk yield, composition and technological quality was
found, so effect of polymorphisms was somewhat blurred. The use of DGAT1 and CSN3 polymorphisms
in the breeding is recommended.

Keywords: milk fermentation ability; renneting; ethanol test



Podékovani

Vyzkum byl podporen Ministerstvem zemédélstvi, projekty MZe NAZV KUS QJ1510339 a MZe-RO0718.
Dale byl podpofen Grantovou agenturou Jihoceské univerzity, projekt 028/2019/7.

Uvod

Ekonomiku chovu dojeného skotu podstatné ovliviiuje mnozstvi produkovaného mléka a obsah slozek.
Pro zpracovatele je kromé obsahu sloZek dilezZitd také technologicka jakost. Ta determinuje mozZnosti
zpracovani mléka na kvalitni tvrdé syry a dalsi mlécné vyrobky, trvanlivé mléko atd. Proto jsou
analyzovany rhzné vlivy, plsobici na mléénou uzitkovost a technologickou jakost kravského mléka.
Vedle ddleZitych vlivii chovatelského prostfedi (vyZiva) jsou v centru zajmu polymorfni geny, v CR napF.
Rychtarova (2012). Zajimavou a rozsahlou studii gend CSN2, CSN3 a LGB uskutecnili u ¢eského
strakatého plemene Kyselova et al. (2019). Zjistili, Ze genetické polymorfizmy ovliviiovaly jogurtovy test,
alkoholovou stabilitu, obsah P, Ca, pH jogurtu a pocet laktobacill. Navrhuji detailni analyzu
polymorfizmi a interakce gent v rozsahlejsim souboru k ovéreni jejich vysledkid a nalezeni rozdild mezi
plemeny.

Cilem prace bylo provést asociaéni analyzu polymorfizm( ve vybranych genech k ukazateldm mlécné
uzZitkovosti a technologické jakosti kravského mléka. Byly také vyhodnoceny dalSi mozné vlivy na
produkci, sloZeni a technologickou jakost mléka. Byly vybrany geny mléénych protein( kaseinu beta
(CSN2), kaseinu kappa (CSN3) a laktoglobulinu beta (LGB). Analyzovany byly také polymorfizmy v genech
acyl-CoA diacylgycerol transferase 1 (DGAT1), leptin (LEP), fatty acid synthase (FASN) a stearoyl CoA
desaturase 1 (SCD1). Posledné jmenované geny byly dosud studovany ve vztahu k mlé¢né uzitkovosti,
avsak jejich efekt na technologické vlastnosti rozsahleji analyzovan nebyl.

Material a metody

Studie byla provedena u dojnic ceského strakatého plemene a kfizenek (n=390), holstynského plemene
a krizenek (n=358) v péti chovech, ve volném ustdjeni. Krmna davka se celoroc¢né skladala
z konzervovanych krmiv. Dojnice byly na 1. laktaci (n=748), z nich 660 ukoncilo i 2. laktaci, telily se
v letech 2015-17. Primérna dojivost byla 8358 kg mléka, tu¢nost 4,12%, obsah bilkovin 3,47%, produkce
tuku 343,0 kg, produkce bilkovin 287,2 kg za laktaci. Technologicka jakost mléka byla zjistovana
opakované u 242 dojnic, vzorky byly odebirany v pribéhu celého roku.

Genotypizace byla provedena na genové urovni technikou PCR/RFLP. V genu DGAT1 byly
genotypizovany alely A a K dle Kuhn et al. (2004), v genu LEP alely M a W (Buchanan et al., 2002), v genu
FASN alely A a G (Roy et al., 2006), v genu CSN2 alely A a B (Medrano, Sharrow, 1991) a A! a A?
(Miluchova et al., 2013), v genu CSN3 alely A, B, C a E (Barroso et al., 1998), v genu LGB alely A a B
(Strzalkowska et al., 2002), v genu SCD1 alely C a T (Inostroza et al., 2013).

Udaje o mlééné uzitkovosti byly prevzaty z chovatelskych databazi. Alkoholovy test byl proveden titraci
5 ml mléka 96% etanolem do vytvoreni prvnich vlocek. Jogurtovy test byl proveden podle standard(
¢eského mlécného priimyslu (ON 57 0534). Vysledek je udavan jako titracni kyselost jogurtu v ml NaOH.
Syfitelnost byla stanovena klasickym postupem pfidanim sytidla (1% obj.) do mléka zahratého na 35°C,
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uddvana jako cas ve vtefinach do tvorby prvnich vlocek laktoproteinu. Déle byla zjistovana syfitelnost
nefelometricky (NEF), udavana jako ¢as koagulace mléka.

Statistické analyzy byly provedeny s pouzitim SAS (SAS 9.3, SAS Institute, Cary, NC, USA). Pro udaje
o mlécné uzitkovosti byla kazda laktace samostatnym vstupem, pokud dojnice ukoncila dvé laktace, byla
vloZena dvakrat. Podobné pro technologickou jakost, pokud byl vzorek od dojnice odebran opakované,
bylo kazdé méreni vloZzeno samostatné. Ke statistickému vyhodnoceni byly pouzity smiSené linearni
modely s opakovanymi méfenimi a metoda LSM (metoda nejmensich ¢tverci). Byly vyvinuty nasledujici
modely.

Pro ukazatele mlécné uzitkovosti (mléko kg, tuk %, bilkoviny %, tuk kg, bilkoviny kg):
Yiik = i + geni + lak; + jedineck + ek

kde Y« = ukazatel mlé¢né uZitkovosti; U = populacni primeér; gen; = pevny efekt genotypu (tfida i=1, 2,
3); lak; = pevny efekt poradi laktace (tfida j=1, 2); jedineck = nahodny efekt jedince; ejx = nahodny
rezidudlni efekt.

Jogurtijumn = 1L + gen; + farma; + bilkoviny + kasein, + stadlakn, + jedinecn + €ijimn

kde jogurtiumn = hodnota jogurtového testu; u = populaéni priimér; gen; = pevny efekt genotypu (tfida
i=1, 2, 3); farma; = pevny efekt farmy (tfida j=1, 2, 3, 4, 5); bilkovinyx = pev. efekt % bilkovin v mléce;
kasein| = pev. efekt % kaseinu v mléce; stadlakm = pev. efekt dne laktace; jedinec, = nah. efekt jedince;

€jjumn = NAhodny rezidualni efekt.

Syfitelnostijumn = 1L + gen; + farma; + bilkovinyi + TPS; + sezénan, + jedinecn + €ijkimn

kde syritelnostijumn = syfitelnost mérend subjektivné nebo pfistrojové; u = populacni pramér; gen;
= pevny efekt genotypu; farma;j = pev. efekt farmy; bilkovinyi = pev. efekt % bilkovin v mléce; TPS, = pev.
efekt % tukuprosté susiny; sezénam = pev. efekt sezény (tfida m=1, 2, 3, 4); jedinec, = nah. efekt jedince;
€ijkmn = NAhodny rezid. efekt.

Alkoholij = 1 + gen; + farma; + jedineci + eijx

kde alkoholik = alkoholova stabilita; i = populaéni priimér; gen; = pevny efekt genotypu (tfida i=1, 2, 3);
farma;j = pevny efekt farmy; jedineck = ndhodny efekt jedince; e = nahodny rezidualni efekt.

Efekt alel na mlécnou uZitkovost a technologickou jakost mléka byl hodnocen modelem:
Y = 1+ alela; + jedinec; + g;

kde Y;; = hodn. znak; i = pop. prim.; alela; = pev. efekt alely (t¥. i=1,2); jedinec; = nahodny efekt jedince;
ejj = ndhodny rezidudini efekt.

Pro parové testy byl pouZit Tukey-Kramer.



Vysledky a diskuze

Dojnice s genotypem DGAT1 AA mély statisticky vyznamné vyssi produkci mléka, tuku a bilkovin v kg,
alela A rovnéz, avsak bez statistické vyznamnosti (Tab. 1, 2). To je v souladu s nasimi predchozimi
vysledky (Citek et al., 2007; 2018) i vysledky jinych autorl, nap¥. Kuhn et al. (2004). Diraz na produkci
slozek mléka vede v dusledku nepfimé selekce ke zvySovani frekvence alely A v populaci dojeného skotu,
v nasi skupiné dojnic nebyl nalezen ani jeden homozygot KK.

V leptinovém genu (LEP) bylo u dojnic s homozygotnim genotypem MM zjisténo nizsi procento bilkovin,
alela W ovlivnila jejich obsah pozitivné. Polymorfizmus genu FASN ovlivnil mlécnou uzZitkovost tak, Ze
dojnice GG mély v mléce vyznamné vyssi obsah bilkovin, i kdyZz rozdil nebyl velky. Alela A pozitivné
ovlivnila dojivost, coz se odrazilo ve vyssi produkci bilkovin a tuku v kg. V genu SCD1 mél genotyp TT
vyznamnou asociaci s nizkou dojivosti, produkci bilkovin a tuku v kg a s vysokym obsahem bilkovin. Alela
T naopak vykazala vyznamny pozitivni vztah ke vsem ukazatelim s vyjimkou obsahu tuku. Rozdily mezi
genotypy naznacuji intermedidrni dédi¢nost.

Rozdily v uzitkovosti mezi genotypy CSN2 nebyly statisticky vyznamné, alela B méla vyznamné vyssi
dojivost a v dusledku toho také produkci bilkovin. Rovné? efekt genotypli A1 — A2 nebyl vyznamny. Alela
A? méla statisticky vyznamné vyssi produkci mléka, tuku a bilkovin.

U kappa kaseinového genu byl genotyp AA vyzamné asociovan s vysokou dojivosti, genotyp BB
s obsahem bilkovin. Rovnéz genotyp BE, 21 krav s celkem 40 laktacemi, mél vyssi obsah bilkovin nez
E>B>A. Genotyp BB vsak nemél vyssi produkci bilkovin v kg. Alela B a genotyp BB mély vyssi obsah tuku
nez A resp. AA, ale rozdily v produkci tuku opét nebyly vyznamné. Tyto vysledky se shoduiji se zjisténim
jinych autor(l (Bartonova et al., 2012). Preference alely B resp. genotypu BB ve slechténi dojenych
plemen skotu je bezpochyby opodstatnéna. Genotyp LGB AB byl asociovan s vyssi produkci mléka,
bilkovin a tuku, potradi genotypl naznacuje vliv heterdze.

Byly testovany dal$i mozZné vlivy na mlécnou uzitkovost, a to farma, plemeno a poradi laktace. Produkce
mléka a tuku v kg a obsah bilkovin byly ovlivnény viemi uvedenymi faktory, obsah tuku efektem farmy
(vyziva) a obsah bilkovin farmou a poradim laktace.

Nejdllezitéjsim cilem analyzy byla kvantifikace efektd ovliviiujicich technologickou jakost mléka. Efekt
alel na ukazatele technologické jakosti byl s jedinou vyjimkou statisticky nevyznamny (Tab. 2). Kravy
s genotypem KA v genu DGAT1 mély vyzamné lepsi jogurtovy test (Tab. 3). Rozdily mezi leptinovymi
genotypy v alkoholové stabilité byly vyznamné (p<0,05) mezi MM a MW vs. WW se stoupajicimi
hodnotami testu, coz mdze mit vyznam pro produkci UHT mléka. Polymorfizmy v genu FASN nemély
vyznamny efekt, v SCD1 genu mélo mléko dojnic s genotypem TT nejhorsi syfitelnost.

V genu CSN2 nelze na zakladé nasich vysledk( urcit nejlepsi genotyp s ohledem na technologickou jakost
mléka. Genotyp BB mél statisticky vyznamné nejlepsi alkoholovy test, avsak také nejhorsi syfitelnost.
Genotyp A'A? se syfitelnosti a alkoholovym testem asociovan nebyl, mél viak nejlepsi jogurtovy test.

Genotyp BC mél z genotypll CSN3 nejlepsi syfitelnost stanovenou pfistrojové, avsak zjisténou z pouhych

¢tyf méreni, vysledek je proto nutné interpretovat opatrné. Genotyp BB mél vyznamné lepsi syfitelnost

ve srovnani s AA, avsak nikoli s AB. BB genotyp mél rovnéz nejlepsi vysledek v alkoholovém testu.

Nejhorsi syfitelnost mély prokazatelné genotypy s alelou A a E (AE, AA, BE). Negativni vliv alely E

potvrzuji Matéjicek et al. (2008). Moznym vysvétlenim jsou zmény v sekvenci aminokyselin. Varianta B
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se od A liSi ve dvou aminokyselinovych pozicich, na 136. je nahrazen threonin isoleucinem, na 148.
asparagin alaninem. Tyto substituce mohou interagovat pozitivné s Uc¢inkem syridla, které zacina stépit
kaseinovou molekulu mezi 105. a 106. aminokyselinou. Vyznamny vliv polymorfizmu CSN3 byl zjiStén
fadou autorl. Michalcova, Krupova (2007) potvrzuji pozitivni vliv alely B na zkraceni doby syfitelnosti,
avsak zjistily mirné zhorseni alkoholové stability.

Pri kvantifikaci dalsich vlivli bylo zjisténo, Ze efekt farmy byl vyznamny u vSech ukazateld, pfitom farma
s nejlepsim jogurtovym testem a syfitelnosti méla nejhorsi alkoholovy test. Obsah bilkovin ovlivnil
jogurtovy test a syfitelnost, obsah tuku alkoholovy test, obsah TPS a pocet somatickych bunék
syfitelnost. Obsah kaseinu, mésic a sezdna oteleni ovlivnily jogurtovy test. Vyznamny vliv poradi laktace,
faze laktace a plemene nebyl zjistén.

Zaveér

Zjistili jsme pozitivni asociaci genotypu AA a alely A genu DGAT1 s vyssi produkci mléka, bilkovin a tuku
v kg. Nékteré vyznamné asociace k mlécné uzitkovosti byly zjistény i pro polymorfizmy v dalSich genech.
V genu CSN3 byly alely B a E asociovany s vyssim obsahem bilkovin, alela B s obsahem tuku, genotyp AA
s produkci mléka. Genotyp BB genu CSN3 byl nejlepsi s ohledem na technologickou jakost mléka.
Genotypy s alelami A a E byly asociovany se zhorsenymi technologickymi vlastnostmi. U ostatnich gent
nebyla jednoznacénd interpretace vztahu k technologické jakosti moznd. V pomérné rozsahlém polnim
pokusu byl potvrzen klicovy vliv farmy jak na produkci a slozeni mléka, tak na technologické vlastnosti.
Polymorfizmy v genech DGAT1 a CSN3 je moZné vyuzit v praktickém Slechténi Ceského strakatého
a holstynského skotu, u ostatnich gent doporucujeme dalsi asociacni analyzy.
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Tab. 1 Ukazatele mlécné uzitkovosti v zavislosti na genotypu

Gen Mléko kg Bilkoviny % Bilkoviny kg Tuk % Tuk kg
genotyp . |SM4SE p LSM+SE P LSM+SE P [SM4SE  p  LSM4SE p

AA 1344 8376184® 0,045 3,4610,01 0,548 287,9*12,6 0,027 4,12+0,01 0,141 344,0°t3,4 0,019
DGAT1
KA 60 7555+401° 3,49+0,04 260,1°+12,3 4,04+0,06 304,8°+16,3

MM 925 8412+101 0,156 3,45*t0,01 0,038" 287,743,1 0,281 4,11+0,01 0,909 344,7+4,1 0,235
LEP MW 229 8138+203 3,50°+0,02 282,7+6,3 4,13+0,03 335,148,3
WW 45  7667+450 3,51+0,04 266,4+13,9 4,11+0,06 317,5+18,4

AG 378 8527+158 0,180 3,43°+0,02 0,017° 290,5¢49 0,371 4,130,02 0,562 349,8t64 0,177
FASN
GG 1018 8277497 3,480+0,01 285,4+3,0 4,11+0,01 339,6+3,9

CC 398 8549t154 0,001 3,43%+0,01 <0,001" 290,5+4,7 0,005 4,10+0,02 0,606 348,4*+6,2 0,001
SCD1 TC 811 8426°+107 3,47%40,01 290,0%+3,3 4,12+0,02 346,9%+4,3
TT 187 760831222 3,538+0,02 266,4%16,8 4,12+0,03 312,1849,0

AA 32 8143#535 0,541 3,41+0,05 0,133 276,6£16,4 0,254 4,23+0,08 0,201 344,0+21,8 0,442
CSN2 AB 220 8562+210 3,50+0,02 296,6+6,4 4,14+0,03 353,248,5
BB 1105 8326193 3,46+0,01 286,0+2,8 4,11+0,01 341,2+3,8

AlAl 143 78831254 0,163 3,48t0,02 0,539 273,0¢7,8 0,190 4,15+0,04 0,491 327,7+10,3 0,253
CSN2 AlA? 501 8416137 3,4610,01 288,7+4,2 4,11+0,02 345,045,6
A’A? 675 82174120 3,48+0,01 283,0+3,7 4,10+0,02 335,7+4,9

AA 646 8497196 0,112 3,433+0,01 <0,001"" 288,1+3,7 0,364 4,09°t0,02 0,133 345,449 0,377

AB 586 8267+101 3,5084+0,01 287,039 4,13+0,02 341,145,2
BB 70 8355+291 3,548+0,03 292,3+11,5 4,20°+0,05 349,8+15,2
CSN3  BC 4 8140£1217 3,51+0,11 285,5+48,5 4,3340,22 352,3+64,2
EE 3 5627°+1406 3,79%440,13 199,2+50,8 4,24+0,23 221,8+67,1
AE 32 7594°+430 3,47440,04 258,0£16,2 4,20+0,06 311,8+21,4
BE 40 8139+385 3,5134+0,04 282,4+15,1 4,06+0,07 328,8+20,0

AA 30 699174546 <0,001" 3,52+0,05 0,611 2459*+16,8 <0,001" 3,97+0,08 0,161 281,2+22,2 <0,001""
LGB AB 1222 8471%+88 3,47+0,01 291,1%+2,7 4,12+0,01 347,9%+3,6
BB 103 75154299 3,47+0,03 258,9°49,2 4,1140,04 309,1°+12,2

n pocet laktaci krav s pfislusnym genotypem; LSM nejmensi primérny ¢tverec; SE smérodatnd odchylka;
‘vyznamné p<0,05; “‘vyznamné p<0,01; *°rlzna pismena ve sloupci znaéi rozdily vyznamné p<0,05;
ABrozdily vyznamné p<0,01; 3rozdily mezi genotypy CSN3 AA a BE v procentu bilkovin jsou vyznamné

p<0,05; *rozdily mezi genotypy CSN3 EE vs. AB, AE, BE v procentu bilkovin jsou vyznamné p<0,05.
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Tab. 2 Vyznamnost rozdil(i pro ukazatele mlécné uzitkovosti a technologické jakosti mléka mezi alelami

Jogurtovy Syritelnost  Syfitelnost Alkoholovy

Gen Mléko kg  Bilkoviny % Bilkoviny kg — Tuk % Tuk kg test, ml  subjektivné, pristrojové, test, ml
NaOH vteriny vtefiny alkoholu
DGAT1 0,861 0,255 0,753 0,308 0,628 0,064 0,528 0,354 0,659
LEP 0,999 (\)/'\?j’a 0,701 0,835 0,904 0446 0823 0,642 0.077
FASN 0,008™ A>G 0,896 0,009"A>G 0,610 0,007"A>G 0,142 0,906 0,555 0,536
sco1 0,024°T>C 0,014°'T>C 0,014°T>C 0,774 0,028T>C 0,266 0,078 0,173 0,461
CSN2 (A, B) 0,031"B>A 0,390  0,042°B>A 0,319 0,055 O’sgi** 0,083 0,086 0,242
(leNj ) 0,002"A>A' 0,367 OA’?S; 0,324  0,006"AZA! 0,663 0,909 0411 0,344
CSN3 A:B 0,187 <0,001""B>A 0,899 0,039"B>A 0,556 0,740 0,512 0,217 0,901
A:E  0,046"A>E 0,314 0,055 0,111 0,099 0,817 0,240 0,914 0,526
B:C 0,943 0,846 0,929 0,630 0,961 0,948 0,733 0,717 0,476
B:E 0,068 0,010"E>B 0,074 0,815 0,062 0,091 0,980 0,322 0,440
LGB <0,001"B>A 0,063 <0,001"B>A 0,736 <0,001"B>A 0,562 0,067 0,148 0,220

‘vyznamné na hladiné p<0,05; “vyznamné na hladiné p<0,01

Tab. 3 Ukazatele technologické jakosti mléka podle genotypu polymorfnich lokust

Jogurtovy test, ml NaOH Syfitelnost subjektivné, Syfitelnost pfistrojoveé, Alkoholovy test, ml
vtefiny vtefiny alkoholu
Gen
genotyp n LSM+SE p n LSM+SE p n LSM4+SE p n LSM4+SE p
DGATI AA 435 14,93+0,25 <0,001™ 470 523,16%16,70 0,781 438 318,13+9,48 0,538 445 0,913+0,053 0,518
KA 25 18,248+0,87 31 507,79£53,79 23 338,64+32,64 25 1,052+0,204
MM 288 15,09+0,33 0,709 315 510,28+18,78 0,609 289 314,68+10,54 0,654 293 0,864°+0,057 0,070
LEP MW 81 15,5810,64 92 544,2+32,57 84 330,11£17,64 83 0,938%+0,105
Www 14 14,80+1,21 15 502,47+77,41 13 300,65+41,89 14 1,445°+0,248
AG 118 15,07+0,44 0,998 130 545,46+26,47 0,262 117 336,70+14,53 0,123 115 1,026+0,094 0,202
FASN GG 338 15,07+0,28 367 512,17+18,52 340 311,87+10,37 351 0,888+0,058
CC 135 15,01+0,41 0,553 148 502,28°+25,10 0,029" 131 320,98+14,15 0,059 136 0,944+0,087 0,955
SCD1 TC 284 15,25+0,30 305 513,78°t19,74 287 309,75%+11,00 288 0,918+0,064
TT 41 14,54+40,67 48 625,41°+41,88 43 369,90°+24,21 46 0,898+0,151
AA 22 14,08+1,34 0,538 22 522,96%59,26 0,540 21 271,44°#30,86 0,121 22 0,448*+0,215 0,001
CSN2  AB 171 15,39+40,45 187 498,54+26,77 172 304,21+14,68 176 0,724+0,082
BB 267 14,98+0,32 292 532,28+19,03 268 329,06°+10,73 272 1,058%+0,062
AIAL 42 16,43%+0,60 0,022° 45 527,46+4838 0,968 38 314,22+26,72 0,462 43 0,829+0,153 0,769
CSN2 AlA? 148 14,608+0,37 161 535,74425,11 150 336,75413,70 150 0,919+0,084
A?A? 224 15,17°+0,33 249 528,31+22,05 227 317,65+12,1 230 0,950+0,069

CSN3  AA 215 1522+0,34 0,075 228 552,38+21,62 0,116 212 337,29°+12,02 0,037" 220 0,929°+0,070 0,109
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AB 191 15,04+0,37 216 504,38+22,32 196 299,823+12,31 197 0,871*+0,073

BB 24 1536%0,77 25 486,02456,55 24 312,04+29,83 23 1,543%+0,206

BC 4 14,77+1,35 4 299,68°+122,34 4 229,11%+63,58 4 0,966+0,490

AE 13 14,97+1,00 15 454,31%68,79 13 331,77+39,04 13 0,701°+0,271

BE 12 12,89+1,93 12 616,24°+93,27 11 414,90%%+49,35 12 0,9900,285

AA 12 - 0,556 15 517,50+6835 0,281 8 335454582 0,608 12 0,942:0,310 0,036
LGB AB 390 15,15+0,27 416 510,01+18,42 393 314,56210,45 394 0,857°40,058

BB 58 14,76%0,64 70 576,97+37,91 60 337,37+21,73 64 1,216°0,123

n pocet laktaci krav s prislusSnym genotypem; LSM nejmensi primérny ¢tverec; SE smérodatna odchylka;
‘vyznamné p<0,05; “‘vyznamné p<0,01; *°rliznad pismena ve sloupci znaéi rozdily vyznamné p<0,05;
ABrozdily vyznamné p<0,01; 3rozdily mezi genotypy CSN3 AB vs. AA a BE v syfitelnosti zjisténé pfistrojové

jsou vyznamné p<0,05; *rozdily mezi genotypy CSN3 BE a BC v syfitelnosti zjisténé pfistrojové jsou
vyznamné p<0,05.
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Turning attention to genetic health of cattle: pedigree analysis of congenital defect
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Abstrakt

V Ceské republice byla zrusena kontrola dédi¢nosti zdravi. Na zakladé provedené analyzy vyskytu
jednoho kongenitalniho defektu v populaci skotu v CR, atresia ani et recti, je demonstrovéno riziko
tohoto postupu. Defekt je dédicny, byci s postizenym potomstvem by méli byt vyfazovani z reprodukce.
V opacném pripadé hrozi rozsiteni nezaddoucich alel v populaci.

Klicova slova: holstyn; Cesky strakaty skot; atresia; rodokmen

Abstract

In the Czech Republic, the control of genetic health was abolished. On the example of one congenital
defect of cattle, atresia ani et recti, the risk of such approach is demonstrated. The defect is hereditary,
and sires with affected offspring should be eliminated from reproduction. Carelessness results in the
spread of undesirable alleles in the population.

Keywords: Holstein; Czech Simmental; atresia; pedigree

Podékovani

Vyzkum byl podporfen Ministerstvem zemédélstvi, projekt MZe NAZV QK1910320 a Grantovou
agenturou Jihoceské univerzity, projekt GAJU028/2019/Z.

16



Uvod

Cilem Slechténi jsou zvifata geneticky spojujici vysokou uZitkovost a pevné zdravi. Proto by kontrola
dédicnosti zdravi (KDZ) méla byt nedilnou soucasti kazdého Slechtitelského programu.

Vyskyt kongenitalnich, vrozenych defektd mlZe byt jednim zvarovnych ptiznakl zhorsujiciho se
genetického zdravi populace. Za kongenitdlni defekt oznacujeme anatomické, fyziologické
a behavioralni poruchy, pfitomné pfi narozeni telete. Jejich etiologie ovsem muZe byt rozmanita,
geneticka i environmentalini (Rousseaux, 1994). Nékdy muze vyskyt souviset s nezadoucim narlstem
inbreedingu, Hansen et al. (2005) uvadi u americké holstynské populace narust inbreedingu konstantni
rychlosti asi 0,1 % ro¢né, doporucovana horni hranice pro komeréni produkci mléka je ptitom 6,25 %.

Omezovani inbreedingu a dasledné sledovani zdravotniho stavu potomkd kazdého byka je nutné
zejména pfi vyuziti inseminace mrazenym spermatem (Jakubec et al., 2010). Rozsahle pouZivany
plemenik nemusi byt nositelem pouze jedné skryté letalni alely, mdze jich mit ve svém genotypu i vice.
Prikladem muZe byt masivni rozsifeni BLAD a CVM, za které byl prevainé zodpovédny byk Carlin-M
Ivanhoe Bell, heterozygotni prenasec recesivnich alel pro obé onemocnéni. Pravdépodobnost, Ze se
homozygotné recesivni genotyp projevi, se samoziejmé zvysuje s narlistem inbreedingu. Jako soucast
preventivnich opatfeni je nutno zdlraznit peclivost pfi sestavovani pfipafovacich plani a znalost
podrobnych Udajl o vyuZivanych bycich.

Intestinalni atrézie jsou vrozenym defektem vsech druhl domacich savcl i ¢lovéka. Jakykoliv stfevni
segment od dvanactniku po fitni otvor miZe byt atreticky — neprichodny (Gass, Tibboel, 1980).
Intestindlni atrézie je definovana jako Uplné uzavieni stfevniho lumenu z ddvodu anomalniho vyvoje
stfevni stény, zahrnujici konecnik, tlusté stfevo, kycelnik (Constable et al., 1989).

Pri¢ina atresia coli nebyla jednoznacné vysvétlena, mozné jsou i negenetické vlivy, avSak predpoklada
se, Ze je zpUsobena autozomalné recesivni alelou (Martens et al., 1995; OMIA).

Je nutné upozornit, atrézie se muze vyskytnout sekundarné béhem organogeneze v obdobi 12. - 45. dne
gestace po vaskularni insuficienci vyvijejiciho se tracniku u telat, ¢asna diagnéza brezosti pfed 42. dnem per
rectum muze poskodit fetdIni krevni zasobeni a narusit organogenezi (Constable et al., 1989). Anderson,
Rings (2009) uvadi vysledky izraelské analyzy u dvou stad dojnic, pravdépodobnost narozeni telete s atrézii
byla 119,7 krat vétsi, pokud byla provedena rektalni palpace pred 42. dnem brezosti. Holstynsky skot mlze
byt predisponovan k atresia coli pravdépodobné proto, Ze jeho vyvijejici se tlusté stfevo roste rychleji nebo
ve vétsim rozsahu nez u jinych plemen skotu (Constable et al., 1997). Mezindrodni analyza u deseti plemen
prokazala, Ze 94 % hlasenych pfipadl atresia coli byla holstynska telata (Anderson, Rings, 2009).

Casnd diagndza stfevnich malformaci u telat s normalnim fitnim otvorem a kone&nikem byva obtizna. Stfevo
je roztazené, s neschopnosti prichodu vykald, telata trpi nechutenstvim (Constable et al., 1999; Azizi et al.,
2010). U telat s témito priznaky jsou pro potvrzeni diagndzy nezbytna fyzikalni vysetfeni a radiografické
vysetfeni. Definitivni diagndza vrozenych stfevnich abnormalit je provadéna prizkumnou laparotomii
pravého boku. Defekt se vyskytuje rovnéz u domdci kocky, prasete, kozy a ovce (OMIA).

U telat jsou nejcastéji hlaSenymi malformacemi atresie tlustého stfeva a fiti (Gass, Tibboel, 1980). Atresia ani
je u telat zfejmym klinickym nalezem, je snadno diagnostikovana chovateli telat jeden nebo dva dny po
porodu. Chirurgicka lécba atrézie fiti prostrednictvim kruhového odstranéni analni kiize ma dobrou prognézu
pro preziti. Andini atrézie postihuje samce a samice se stejnou frekvenci (Das, Hashim, 1996).

Cilem tohoto pfispévku bylo provedeni analyzy vyskytu atresia ani et rectiv populaci skotu v Ceské republice.
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Material a metody

Byly poutZity Udaje z kontroly dédi¢nosti zdravi, kterou provadél Vyzkumny Ustav veterinarniho Iékarstvi Brno.
Hodnoceni plemenni byci byli narozeni v letech 1986-2001, novéjsi idaje nejsou k dispozici, nebot KDZ byla
zruSena. Postizeni jedinci se narodili v letech 2000 — 2004, z toho devét pripadd spadalo do r. 2000.

Zinformaci o pavodu, které jsou k dispozici u firmy Plemdat, s. r. 0., byly sestaveny rodokmeny postizenych
telat. U 21 postizenych telat byli zndmi oba rodice, u ¢tyf nebylo mozné dohledat matku. Nasledné bylo
provedeno srovnani a analyza zejména z hlediska vyskytu spolecnych predku telat postiZzenych atresia ani et
recti.

Vysledky a diskuze

Celkem bylo hlaseno narozeni 25 telat s atresia ani et recti. Otci defektnich telat bylo 23 bykd, jeden z nich
zplodil tfi postizena telata, u ostatnich bylo hlaseno po jednom. Vétsinou se jednalo o Cistokrevné holStyny
(n=16), z toho ve dvou piipadech ¢ervené barvy, rok narozeni 1992 — 2000. Sest bykd byli k¥izenci ¢eského
strakatého skotu s ¢ervenym holStynem, resp. holStynem a ayrshirskym plemenem, jeden byl Cistokrevny
byk Ceského strakatého skotu, tito byci byli narozeni v letech 1990-2001. Matky postiZzenych telat byly
podobného plemenného zarazeni, rlizného véku, Zadna z nich nebyla prvotelkou, narozeny v letech 1990 -
2001. U 21 pripadl nebylo pohlavi zaznamenano, 2x byli postiZeni bycci, 2x jalovicky.

Rodokmeny nékterych postizenych telat na obr. 1- 4 podporuji genetickou etiologii s autozomalné
recesivni dédi¢nosti. Urcity stupen pribuznosti, spole¢ni predkové do paté generace byli zjisténi u 11
telat, coz je polovina analyzovanych ptipadu.

Obr. 1 ukazuje nejzajimavéjsi pfipad. Blizky predek I/2 ma pét pfipadd postizenych potomk( (jedince
V/2 — V/6). Jeden z jeho vnukud 1V/3, mél se tfemi plemenicemi tfi telata s defektem. U postizeného
telete V/4 je byk I/2 pfedkem z otcovské i materské strany, jde o potomka z Uzkého inbreedingu.

Obr. 2 predstavuje dalsi pfipad, postizena telata maji spole¢ného praotce. Podobny pfipad, s jednou
generaci navic u jedince IV/1 je na obr. 3. Na obr. 4 je potom opét pfiklad Gzkého inbreedingu.

U dalsich postizenych telat podobny stupen inbreedingu nebyl zjistén. Zde je oviem nutné uvést, ze
spole¢ny predek defektniho telete se mize nahodné objevit, zejména pokud byl plemenik rozsahle
vyuzivan. V nasi analyze jde o byka 111/7 na obr. 1. Celkem byl otcem 57577 telat, z toho 10 plemennych
byk(, v kontrole uZitkovosti mél 19899 krav. Jiz vySe zminény byk IV/4 v obr. 1 zplodil celkem 12766
telat, 14 plemennych byk(, 4231 krav.

Etiologie atresia ani et recti mUze byt definitivné objasnéna nalezenim pfrislusného genu, jeho
sekvenovanim a urcenim pficinné mutace. Nicméné dédicna pricina atresia ani je obecné povaZovana
za vysoce pravdépodobnou. Garrick, Ruvinsky (2015) ji fadi do skupiny dédi¢nych defektl s prokazanou
monogenni dédic¢nosti, avsak s dosud neodhalenou pfi¢innou mutaci. Atresia coli, atresia ilei a atresia
intestinal jsou fazeny do skupiny dédi¢nych defekt(l, u nichZ dosud neni dostatek d(ikaz( pro monogenni
dédicnost. Proto je nanejvys zadouci byky s prokdzanym vyskytem postizenych potomk( nepouzivat na
matky byk(, nebo je radéji Uplné vyfadit. Tato pravidla se v Ceské republice bohuZel nedodrzuji. Kromé
jiz zminénych dvou byku s velkym poctem potomkd vE. plemenikl jsou mezi byky s telaty s atrézii dalsi
otcové bykd, jeden s 15 syny, dalsi s 1, 5 a 14 syny. Navic byly u nékterych bykd, jejichZz potomci trpéli
atresia ani et recti, zaznamenany dalsi kongenitalni defekty. U osmi abort jejich potomka, u jednoho
rozstépova vada, dvé telata s atrézii méla zaroven polypodii, u jednoho nebyl vyvinut ocas (acaudia).

Jak jiz bylo uvedeno vyse, KDZ byla v Ceské republice zrudena, respektive je omezena pouze na sledovéni
genotypu pro zavainé monogenni dédi¢né choroby BLAD a CVM. Sledovani vyskytu kongenitalnich vad
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u narozenych telat se vSak neprovadi. Takovy postup Ize z hlediska budouciho vyvoje genetického zdravi
populace skotu povaZzovat za rizikovy.
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Obr. 1 Rodokmen telat postizenych atresia ani et recti

II

D byk O krava ’ postiZené tele neznamého pohlavi

Obr. 2 Rodokmen telat postizenych atresia ani et recti

D byk O krava ‘ postiZené tele neznamého pohlavi
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Obr. 3 Rodokmen telat postizenych atresia ani et recti

Obr. 4 Rodokmen telat postiZzenych atresia ani et recti
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GENETICKE HODNOCENI REPRODUKCNICH
A METABOLICKYCH PORUCH U HOLSTYNSKYCH DOIJNIC

Genetic analysis of reproductional and metabolical disorders in Holstein cows

Eva Kasna, Ludmila Zavadilova, Zuzana Krupova

Vyzkumny Ustav ZivocisSné vyroby, v. v. i., Praha Uhfinéves

Souhrn

Studie se zaméruje na odhad genetickych parametrid a plemennych hodnot pro odolnost vii¢i nemocem
a zdravotnim poruchdm, které se nejcastéji objevuji v prvni tfetiné laktace, a pro vybranou pomocnou
vlastnost, kterou je podil tuku a bilkovin v mléce, stanoveny v prvnim kontrolnim dnu. Koeficienty
dédivosti vybranych znakl zjisténé linearnim animal modelem byly nizké, v rozpéti od 0,01 (zadrZeni
l0Zka, paréza, ketdza) do 0,10 (T/B). Nejsilnéjsi genetické korelace byly zjistény mezi parézou a dislokaci
slezu (0.75%0.48), zadrzenim llzka a metritidou (0.61+0.21), a mezi endometritidou a dislokaci slezu
(0.4940.38). Hodnota T/B byla genotypové korelovana s ketézou a dislokaci slezu, dalsi vazby byly nizké
a nevyznamné.

Klicova slova: nemoci dojnic; zadrZeni lGzka; metritida; ketdza; porodni paréza; dislokace slezu

Summary

The study focuses on estimating genetic parameters and breeding values for resistance to diseases and
health disorders, most commonly found in the first third of lactation, and for the selected auxiliary trait,
which is the milk fat:protein ratio, determined on the first control day. The heritabilities of selected
traits estimated by the linear animal models were low, ranging from 0.01 (retained placenta, paresis,
ketosis) to 0.10 (fat:protein ratio). The strongest genetic correlations were found between paresis and
displaced abomasum (0.75+0.48), retained placenta and metritis (0.61+0.21), and between
endometritis and displaced abomasum (0.49+0.38). The fat:protein ratio was genetically correlated with
ketosis and displaced abomasum, and other relations were low and insignificant.

Keywords: dairy cows’ diseases; retained placenta; metritis; ketosis; paresis; displaced abomasum

Podékovani:

Studie byla zpracovana s podporou MZe CR, projektd NAZV QK1910320 a MZE-RO0718.
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Uvod

Zdravi hospodarskych zvifat se aktualné fadi k prioritnim oblastem zemédélského vyzkumu. Pouze
zdravé dojnice jsou schopny udrzitelné produkce kvalitniho, zdravotné nezavadného mléka. Oteleni
a nastup laktace je pfitom pro kravu nejrizikovéjsSim obdobim. Zejména vysokouzitkové dojnice nejsou
schopny pfijmem krmiva pokryt zvySenou potrebu energie na zdchovu, rostouci produkci i pozdéjsi
reprodukci. Vznika u nich tézka a dlouhodoba negativni energeticka bilance (NEB), jeZ je zdravotnim
rizikem a pravdépodobnou pfticinou pozitivni genetické korelace mezi mlécnou uZitkovosti a vznikem
nemoci (Martens, 2020). Kromé zmén ve vyzivé, technologii chovu, |é¢bé a prevenci je odolnost zvirat
vic¢i nemocem mozné ovlivnit i selekci, tj. zménou genetického zaloZeni (Heringstad a kol., 2007).

Zakladnim predpokladem genetické selekce je znalost fenotypové proménlivosti znakl a vlastnosti
v populaci. Pokud se jedna o znaky zdravi, na Grovni populaci skotu v Ceské republice je sbér tdajii na
zacatku. V rdmci reseni projektu NAZV QJ1510217 byla navrZena a v roce 2017 spusténa do provozu
narodni databaze Denik nemoci a IéCeni (dale Denik), ur¢ena pro vedeni zaznam( o zdravi dojnic pfimo
v chovech, jejich uchovavani a dalii zpracovani (Slosarkova a kol., 2016). Pro genetické hodnoceni znak(
zdravi jsou vypisy z Deniku pofizovany od srpna 2018, pravidelné jsou odhadovany plemenné hodnoty
pro odolnost vici klinické mastitidé a nemocem pazneht( (Zavadilova a kol., 2019 3, b).

U rady nemoci a zdravotnich poruch (zejména metabolickych) je vSak diagnostika obtizna a sbér dat
v fadé pripadd nenapliuje ocekavani plosnosti, spolehlivosti a konzistence. Proto se vyzkum zaméruje
na ziskani pomocnych vlastnosti, které by byly objektivné méfitelné, relativné snadno dostupné, s vyssi
dédivosti a Uzkou genetickou korelaci se znaky zdravi. Jejich zapojeni do odhadu plemennych hodnot by
vedlo kvyssi spolehlivosti, a tim i vyssi Géinnosti selekce na lepsi odolnost vi¢i nemocem. Stale
intenzivnéji jsou ktomuto Ucelu vyuZivany Udaje o sloZeni mléka zjisténé kalibrovanou MIR-FT
spektrometrii v ramci kontroly uzitkovosti (napt. Bastin a kol., 2016).

Material a metodika

Data potrebnd ke genetickému hodnoceni laskavé poskytli Svaz chovatelli holstynského skotu
a Ceskomoravskd spole¢nost chovatell, a.s. Podklady byly priibéiné ziskdvany z ndrodni databaze
“Denik nemoci a lé¢eni” (dale Denik) a dopliovany nezbytnymi informacemi o plvodu krav, jejich véku
a poradi laktace, délce laktace a produkci z databdaze celozZivotni uZitkovosti. Data byla pro vyzkumné
ucely anonymizovana.

Vyhodnoceny byly tdaje o poméru tuku a bilkovin v mléce krav (déle T/B) zjisténé v ramci kontroly
uzitkovosti mezi 6. - 60. dnem laktace, a ddle zaznamy nemoci a zdravotnich poruch obvykle se
vyskytujicich v prvni tretiné laktace. Byly to: zadrzeni lGzka (0. -7. den laktace), metritida (0. — 20. den
laktace), endometritida (21. — 100. den laktace), syndrom ovaridlnich cyst (20. — 100. den laktace),
porodni paréza (paréza, 0. — 7. den laktace), primarni klinickd ketéza (ketdza, 0. - 100. den laktace)
a dislokace slezu (0. — 100. den laktace). Kazdé laktaci bylo pfidéleno skore 1, pokud byl v uvedeném
intervalu zaznamenan alesponi jeden pfipad dané nemoci, nebo 0 v opaéném pfipadé. Vyskyt nemoci
byl nasledné vyjadren jako laktacni incidence Li, tj. podil ,postizenych” laktaci (skére 1) ze vSech
hodnocenych. Vyhodnoceni vlivu efekt vnéjsiho prostredi na vyskyt nemoci byl proveden analyzou
zobecnénych linearnich modell (GLM, SAS 9.4.). Pro odhad genetickych parametr(i a plemennych
hodnot byl pouzit linedrni animal model ve tvaru:
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y=XB+Z.a+e,

kde y je vektor pozorovani (T/B a vyskyt nemoci na laktaci vyjadieny jako 0 — bez nemoci, 1 — alespon
jeden pfipad nemoci v dané laktaci), B je vektor pevnych efekt( (vliv stada, roku a sezdny oteleni, poradi
oteleni, ptipadné véku pfi oteleni v ramci poradi oteleni), a je vektor nahodnych vlivli sledovanych krav
a e je vektor ndhodnych rezidui; X a Z jsou odpovidajici incidenéni matice pevnych a ndhodnych efekt(.
Vliv stdda ma pocet urovni podle toho, které chovy zadavaly Udaje o dané nemoci — konkrétni pocty
uvadi Tab. 1. Slouéeny vliv roku a sezédny mél 9 tfid vytvorenych kombinaci 5 tfid roku oteleni (2015—
2019) a 2 sezdn (1. prosinec—kvéten, 2. cerven—listopad). Vék pfi oteleni v mésicich uvnitf 1. — 3. laktace
byl rozdélen do 7 tfid na 1. laktaci (< 23, 24, 25, 26, 27, 28-29 a >29), do 7 tfid na 2. laktaci (< 35, 36, 37,
38, 39, 40-41, >41) a do 6 tfid na 3. laktaci (<48, 49, 50-51, 52-54, 55-57, >57). Den laktace, na ktery
pfipadla kontrola uzitkovosti (DIM), mél 55 t¥id (6. — 60. den). Pro ndhodné vlivy bylo predpoklddano
normalni rozdéleni s proménlivosti
Var [a] = [AU'% 02],
e 0 Io;

kde 0. a 0.2 jsou aditivné genetickd a rezidudlni variance, A je matice pfibuznosti, a I je jednotkova
matice. Koeficienty heritability h? pro vdechny znaky byly stanoveny jako podily aditivhé genetické
proménlivosti z celkové fenotypové proménlivosti h? = 0.2 / (0.2 + 0.?). Spolehlivosti odhadu plemennych
hodnot byly vyjad¥eny jako r> = 1 - (PEV / 0,%), kde PEV je rozptyl chyb odhadu. Genetické korelace mezi
hodnocenymi vlastnostmi byly odhadnuty sadami dvojznakovych linedrnich modeld, protoze jednotlivé
chovy sledovaly rGzné skupiny nemoci, a viceznakovy model tak nebylo moiné aplikovat. Vlastni
variacné-kovariacni struktura ndhodnych efekt( byla vyjadrena jako

a] _ [GO XRA

0
Var|, 0 Ry ® 1]'

kde
2 2
_ | 9a1  Y%qia2
Go = 2 2
Oata2z  Oa2
je variacné-kovaria¢ni matice mezi znaky vlivem aditivné genetickych efektl a
2 2
_ | Te1  Oete2
Ry = 2 2
Ocle2  Oe2
je rezidualni variacné-kovariacni matice.

Pro uUpravu dat a zdkladni statistické hodnoceni (Cetnosti, praméry, proménlivost, hodnoceni
vyznamnosti pevnych efektl pomoci smisenych linedrnich model(l) byl vyuZit software SAS 9.4., pro
odhad genetickych parametr( byl pouzit programovy balik DMU v 6. (Madsen a Jensen, 2010).
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Vysledky a diskuze

Proménlivost sledovanych znakii

Pomér T/B byl samostatné hodnocen na zékladé hodnot zjisténych v prvnim kontrolnim dnu na témér 450
tisicich laktacich dojnic sledovanych v obdobi 2015-2019. Primérna hodnota T/B v naSem souboru dosahla
1,27+0,23. Proménlivost T/B byla vyznamné ovlivnéna dnem laktace s vy$$imi hodnotami mezi 6. — 25. dnem
(21,28) a pozvolnym poklesem pod 1,28 ve 25. dnu (viz Graf 1). Podobné, rostouci vék pfi oteleni v ramci
poradi laktace se pojil s vyssim T/B, coz miZe souviset s delSim intervalem mezi otelenim a zabfeznutim,
nadmérnou télesnou kondici plemenic pfed otelenim a naslednym zvySenym odbourdvanim tukovych rezerv
na pocatku laktace. Proménlivost T/B byla dale ovlivnéna efektem stada a sezény s vy$si hodnotou v obdobi
prosinec-kvéten (1,29) ve srovnani s obdobim cerven-listopad (1,25).

Zaznamy o nemocech do Deniku pravidelné zadava priblizné 60 chovi. Chovatelé vSak zaznamenavaji rlizné
skupiny nemoci, a ¢ast jich nezadava konzistentné vyskyt nemoci v kazdém meésici. Situaci je tfreba monitorovat
a povzbuzovat aktivity vedouci k ploSnhému a spolehlivému zadavani vytipovanych nemaoci, které maji nejvétsi
dopad na rentabilitu chovu, a odolnost vici nim by bylo prinosné zohlednit pfi Slechténi populace. V nasem
souboru vykdzala nejvyssi vyskyt metritida s laktaéni incidenci 9,3 %, kterou zaroven zaznamenavalo nejvice
chov(i (49). Nejnizsi vyskyt byl zjiStén u porodni parézy (Li = 1,9 %). Jako nejvyznamnéjsi efekt ovliviujici vyskyt
nemoci byl vyhodnocen spolecny vliv stadda-roku-obdobi oteleni. Vyskyt nemoci se (s vyjimkou metritidy,
u které byl nejvy$si na 1 laktaci Li = 10 %) vyznamné zvySoval s poradim oteleni (viz Graf 2), coZ je u dojnic
typické, a vyskyt nemoci u prvotelek a krav po dalSich otelenich Ize také hodnotit jako r(izné, geneticky
korelované znaky (napf. Heringstad a kol., 2005, Jamrozik a kol., 2016).

Genetické parametry sledovanych znakii: koeficienty dédivosti, fenotypové a genetické korelace
Odhadnuté koeficienty dédivosti znak( (Tab. 2) vesmés korespondovaly s odhady uvadénymi
v literature. U podilu T/B tato hodnota zpravidla prekracuje 10 % (napt. Bastin a kol., 2016), u nemoci
jsou dédivosti obecné nizké (Koeck a kol., 2012, Pryce a kol., 2016). Pouze nas odhad koeficientu
dédivosti pro porodni parézu se s ohledem na vysokou chybu odhadu prakticky nelisil od 0, coz je jednak
disledkem malého objemu vstupnich dat, ale i relativné nizkym vyskytem nemoci u krav na prvnich
tfech laktacich (Li<2). Vyssi hodnoty by bylo zfejmé mozné ziskat, pokud by odhad sloZzek rozptylu mohl
vyuZit i Udaje starsich dojnic. Jak uvadi ve své prehledové studii Pryce a kol. (2016), na zakladé 9 velkych
narodnich studii dosahuje u holStynského skotu median vyskytu porodni parézy 2,9 % a odpovidajici
hodnoty koeficientu dédivosti se pohybuiji v intervalu 0,01-0,08.

Fenotypové korelace mezi sledovanymi znaky se ve vétsiné pripadl blizZily O, s vyjimkou nizkych kladnych
korelaci mezi T/B a ketdzou (0,06 + 0,01) ¢i dislokaci slezu (0,10 + 0,01) (podobné nap¥. Koeck a kol., 2014),
pripadné mezi metritidou a endometritidou (0,18 + 0,01) a metritidou a dislokaci slezu (0,10 + 0,01).

Genetické korelace mezi T/B a znaky zdravi popisuji napt. Ederer a kol. (2012), Koeck a kol. (2014), Jamrozik
a kol. (2016), ¢i v souhrnu Bastin a kol. (2016). Nami zjisténé stfedni genetické vazby mezi T/B a ketdzou éi
dislokaci slezu koresponduji s odhady Koeck a kol. (2014), pfipadné Jamrozik a kol. (2016) provedenymi
v kanadské populaci holstynskych dojnic. Nase dalsi odhady byly zatizeny pomérné vysokou chybou, a jejich
hodnoty se vyznamné nelisily od nuly. Jamrozik a kol. (2016) vak popsali i vyznamnou genetickou vazbu mezi
T/B a metritidou u prvotelek (0,29 + 0,11), ktera se vsak u starsich dojnic vytracela (0,04 +0,12).

Odhady genetickych korelaci mezi znaky zdravi byly v nasi studii ovlivnény nizkou spolehlivosti odhadu

aditivné genetické slozky. Nékteré genetické korelace se tak nepodafilo odhadnout (viz Tab. 2), nebot jen

¢ast chovl zadavala potifebné udaje o vyskytu. Genetické korelace mezi reprodukénimi a metabolickymi
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nemocemi a poruchami byvaiji zpravidla nizké az stfedni (Heringstad a kol., 2005, Neuenschwander a kol.,
2011), a Casto se v dUsledku vysoké chyby odhadu vyznamné nelisi od 0. V nasi studii jsme zjistili stfednfi
genetickou vazbu mezi metritidou a dislokaci slezu (0,41 * 0,30). Stfedni genetickou vazbu mezi obéma
vlastnostmi popsali také Jamrozik a kol. (2016), dalsi studie uvadéji nizsi hodnoty (Parker Gaddis a kol., 2014,
Zwald a kol., 2004). Parker Gaddis a kol. (2014) zjistili nesignifikantni genetickou korelaci mezi metritidou
a ketdzou (0,22 £ 0,14), coz se blizi naSemu odhadu, ktery je vsak zatizen vyssi chybou (0,25 £ 0,45). Jednou
z nejvyssich je v naSem souboru hodnota genetické korelace mezi dislokaci slezu a metritidou, ktera byva
i v literature odhadovana jako stfedni a statisticky vyznamna (Koeck a kol., 2012, Parker Gaddis a kol., 2014,
Jamrozik a kol., 2016)

Ve skupiné poruch reprodukce byvaji nejvyssi hodnoty genetickych korelaci mezi zadrZzenim l(zka
a metritidou. Nas odhad stredni genetické korelace (0,61 + 0,21) je v souladu s dal$imi studiemi, které
definuji genetickou vazbu mezi obéma znaky jako stfedni aZ silnou (Heringstad, 2010, Koeck a kol., 2012)
a davaji prodlouzeni periody, po kterou je porodni kanal otevieny, do souvislosti s vystavenim délohy
infekci, a tim padem vyssi pravdépodobnosti vzniku zanétu (Neuenschwander a kol., 2011). Oproti tomu
genetické korelace syndromu ovariadlnich cyst k zadrZzeni l0zka ¢i metritidé byvaji nizké, zpravidla
nevyznamné (Koeck a kol., 2012), v nékterych pfipadech negativni (napt. Parker Gaddis a kol. (2014)
uvadéji genetickou korelaci -0,30 mezi metritidou a syndromem ovaridlnich cyst).

Ve skupiné poruch metabolismu (porodni paréza, ketdza) spolecné s dislokaci slezu, byly nami odhadnuté
genetické korelace kladné, stfedni, avSak statisticky nevyznamné. V literature byva nejsilnéjSi genetickd
vazba zpravidla zaznamenana mezi ketézou a dislokaci slezu. Silnou (0,86 + 0,52), i kdyZ statisticky
nevyznamnou, genetickou korelaci mezi obéma znaky zjistili Koeck a kol. (2014), stfedni, avsak statisticky
vyznamnou korelaci odhadli Parker Gaddis a kol. (2014) ¢i Neuenschwander a kol. (2012). Neodhadnutelné
Ci blizké 0 byly v nasi studii korelace porodni parézy s ostatnimi vlastnostmi s vyjimkou silné genetické
korelace s dislokaci slezu. Stfredni hodnotu genetické korelace mezi témito dvéma znaky (0,57 + 0,02) odhadli
Ederer et al. (2016). Tito autofi také zjistili stredni genetickou korelaci mezi porodni parézou a ketézou (0,45
+0,09), nizsi hodnotu (0,19 + 0,12) pak uvadeéji Heringstad a kol. (2005).

Plemenné hodnoty

Pro vybrané znaky zdravi byly odhadnuty plemenné hodnoty (PH). Tab. 3. uvadi, jaky byl pocet byki
s alesponi 30 dcerami, sjakou pramérnou spolehlivosti byly odhadnuty jejich PH, a také laktacni
incidence nemoci ve skupinach dcer 10 % nejlépe a nejhlfe hodnocenych bykl. Nejvyssi spolehlivosti
bylo dosazeno u znaku s nejvyssim objemem vstupnich informaci, tj. u metritidy a endometritidy, kde
zaznamy pofizovalo nejvice chov(, a také byly odhadnuty nejvyssi koeficienty dédivosti. Skupiny dcer se
pfitom mezi sebou lisi vyskytem nemoci jen minimalné: lze predpokladat, Ze vybér bykd jen podle
fenotypu by nebyl pfilis efektivni. Oproti tomu u znakl s malym objemem vstupnich informaci, kde byl
odhadnut nizsi koeficient dédivosti, byly PH stanoveny jen s nizkou spolehlivosti, a skupiny dcer se mezi
sebou vyznamné lisi, coz dava tusit, Ze fenotypovd hodnota dcer bykl pfi nizké zjisténé aditivné
genetické proménlivosti vyrazné ovlivni vyslednou PH. Na tomto srovnani Ize sledovat naprosto kli¢ovy
vyznam kvalitnich vstupnich Gdaji o fenotypu (vyskytu nemoci) zvifat pro veskeré postupy souvisejici
s odhadem genetickych parametr(, plemennych hodnot a naslednou selekci.

26



Zaveér

znak( zdravi je v CR teprve na zacatku, chovy zaznamendvaji v rGznych obdobich rizné skupiny nemoci,
coZ prozatim znemoziiuje soucasné hodnoceni korelovanych znakd pomoci viceznakového modelu. Tato
prvotni studie znaku naznacuje, pres aktualné pomérné vysoké chyby odhadl genetickych parametr(,
vyuzitelnost pomocné vlastnosti — podilu tuku a bilkovin v mléce — pti genetickém hodnoceni ketdzy
a dislokace slezu, neukazala vsak jeho genetické korelace k vybranym reprodukénim porucham.
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Tabulka 1: Popis hodnocenych dat

Znak Primér nebo Li (%) Pocet pozorovani Pocet stad
T/B 1,27 £ 0,23 449 916 680
Zadrzeni l0zka 4,7 24 981 45
Metritida 9,3 31036 49
Endometritida 7,5 15 654 28
Syndrom ovarialnich cyst 6,7 13 906 38
Porodni paréza 1,9 5019 20

Ketdza 2,7 15 090 17
Dislokace slezu 2,7 7 584 13

Li — laktacni incidence (podil laktaci s vyskytem nemoci z celkového poc¢tu hodnocenych laktaci)

Tabulka 2: Genetické parametry sledovanych znaku: koeficienty dédivosti na diagonale, genetické
korelace nad a fenotypové korelace pod diagonalou tabulky

T/B ZL MET EMET CYS PAR KET DS
/8 0,10 -0,15 0,03 0,04 0,10 -0,42 0,38 0,23
+0,003 +0,15 +0,08 +0,12 40,16 +0,61 +0,25 +0,20
-0,02 0,01 0,61 -0,01 -0,04
yAR X X X
40,01 +0,005 10,21 +0,35 10,27
MET -0,01 0,00 0,04 0,45 -0,08 X 0,25 0,41
40,01 +0,01 +0,006 +0,20 +0,23 +0,45 +0,30
EMET 0,01 0,01 0,18 0,04 0,38 0,48 0,49
X
40,01 10,01 10,01 +0,009 10,22 +1,03 +0,38
ovs 0,00 0,00 0,01 0,00 0,02 X -0,65 0,16
40,01 +0,01 +0,01 +0,01 +0,008 +0,73 +0,48
0,00 0,00 0,01 0,75
PAR X X X X
+0,01 +0,01 +0,010 +0,48
0,06 0,00 -0,00 0,01 0,36
KET X X X
+0,01* 40,01 +0,02 +0,006 +1,43
DS 0,10 X 0,10* 0,00 -0,00 0,01 0,04 0,02
+0,02* +0,01 +0,02 +0,02 +0,03 +0,01* +0,009

T/B — podil tuku a bilkovin v mléce, ZL — zadrzeni lGzka, MET — metritida, EMET — endometritida, CYS —
syndrom ovaridlnich cyst, PAR — porodni paréza, KET — primarni klinickd ketdza, DS — dislokace slezu;
* Odhad korelace se lisi od 0; x — na zakladé zadanych dat je hodnota neodhadnutelna
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Tabulka 3: Primérné laktacni incidence dcer u 10 % nejlépe a nejhlife hodnocenych bykl (podle PH)

s alespon 10 dcerami

Pramérné laktacéni incidence u dcer (%)
Znak Pocet otcli Spolehlivost
prameér 10 % nejlepsich 10 % nejhorsich
Zadrzené lizko 320 4,38 3,80 4,19 32,03
Metritida 353 9,50 9,12 10,53 81,07
Endometritida 168 7,66 7,17 7,52 70,27
Syndrom ov. cyst 181 6,82 3,16 12,30 45,21
Porodni paréza 118 2,14 0,87 6,78 15,71
Ketdza 99 2,99 2,05 8,31 17,71
Dislokace slezu 72 2,82 0,18 9,88 28,76

Graf 1: Priméry poméru mlééného tuku a bilkovin v prvni KU v laktaci (1.T/B) podle dne lakta
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Graf 2: Laktacni incidence nemoci podle poradi oteleni
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CHARAKTERIZACE GENETICKE DIVERZITY POPULACI
GENETICKYCH ZDROJU CESKE CERVINKY A CESKEHO
STRAKATEHO SKOTU NA ZAKLADE GENOMICKE ANALYZY
SNP MARKERU

Characterization of genetic diversity in populations of genetic resources of Czech Red cattle and
Czech Pied cattle based on genomic analysis of SNP markers
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Abstrakt

Genetické zdroje (GZ) jsou unikatnim a nenahraditelnym zdrojem geni pro dalsi zlepSovani biologického
a hospodarského potencidlu produkcnich organisml v zemédélstvi. Zachovani agrobiodiverzity
umoznuje celit zméndm prostredi a klimatu, odoldvat novym patogenim a rozsSifovat moznosti
Slechténi. Cilem studie byl odhad parametr(i genetické diverzity GZ ceské Cervinky a plvodniho
nezuslechténého plemene ceského strakatého skotu a dale porovnani plvodni ceské Cervinky
s revitalizovanou populaci ¢ervinky, kterd vznikla po pfevodném ktiZeni s ceskym strakatym skotem.
Genomicka analyza SNP marker(l a stanoveni genotypl bylo provedeno pomoci hybridizace
purifikované DNA na standartnich bovinnich 50K BeadChip miroarrays. Parametry genetické diverzity -
heterozygotnost (H), koeficient inbreedingu (Fis), fixaéni index (Fst) a struktura genetické variability (PCA
analyza) byly odhadnuty programem PLINK. Studie prokdzala znacny stupen alelického polymorfismu
(92,6 - 94,32 %) avsak nizsi hodnoty prliimérné heterozygotnosti jednotlivych subpopulaci (0,362 —
0,377). Za velice pozitivni zjisténi lze povazovat nulové hodnoty priimérného koeficientu inbreedingu
Fis. Podle nizkych hodnot fixacniho indexu Fsra vysledku PCA analyzy nejsou mezi populacemi plvodni
a revitalizované cervinky vyznamné genetické rozdily. Ziskané poznatky byly poskytnuty Narodnimu
referenénimu stfedisku pro genetické zdroje zvifat s ohledem na mozZné vyuziti v cilené ochrané
ohrozenych genofondl plvodnich plemen ¢eského skotu.

Klicova slova: genomika; marker; ochrana zvifat; SNP Cip; struktura populace

Abstract

Genetic resources are a unique and unrecoverable source of genes for further improving the biological
and economic potential of production organisms. Preserving agrobiodiversity makes it possible to tackle
environmental and climate change, resist against new pathogens and expand breeding possibilities. The
aim of the study was to estimate the parameters of genetic diversity of Czech Red cattle and the
indigenous Czech Pied cattle and to compare the ancient Czech Red cattle with a revitalized population
after a back crossbreeding with Czech Pied cattle. Genomic analysis of SNP markers and genotyping
were performed by hybridization of purified DNA to the standard lllumina 50K BeadChip bovine
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microarrays. Genetic diversity parameters - heterozygosity (H), inbreeding coefficient (Fis), fixation index
(Fst) and structure of genetic variability (by means of PCA analysis) were estimated by PLINK. The study
showed a significant degree of allelic polymorphism (92.6 - 94.32%), but lower values of the average
heterozygosity of particular subpopulations (0.362 - 0.377). The zero values of the average inbreeding
coefficients can be considered a very positive finding. According to the low values of the fixation index
and the result of the PCA analysis, there are no significant genetic differences between the populations
of the ancient and revitalized Czech Red cattle. The findings were provided to the National Reference
Center for Animal Genetic Resources with regard to the possible use in the targeted protection of
endangered gene pools of the indigenous Czech cattle breeds.

Keywords: animal protection; genomics; marker; population structure; SNP chip
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Autofi pfispévku dékuji pfredevsim Ing. Vére Matlové, koordinatorce Narodniho referencniho stfediska pro
genetické zdroje zvitat pfi VUZV a také jejim spolupracovnikiim, Ing. Jitce Pikousové, Ing. Tomasi Kottovi,
Ph.D. a pani Soné Melcové za viestrannou spolupraci a pomoc pti vybéru a poskytnuti individualnich vzork(
cervinky a Ceského strakatého skotu pro studii genetické diverzity.

Studie vznikla za podpory MZE, instituciondlni podpora MZE-RO0718.

Uvod

Charakterizace Zivocisnych genetickych zdroji véetné genetické diverzity je povaZovana za jednu ze
strategickych priorit Globalniho akéniho planu FAO (Global Plan of Action for Animal Genetics Resources
FAO, 2007). Monitorovani genetické diverzity pfispivda i k dlouhodobému zachovani genetické
proménlivosti v chovech, a predevsim k zavedeni cilenych opatreni v ochrané, slechténi a celkovém
managementu GZ hospodarskych zvitat (Zedek et al., 2017). Dlouhodoba snaha o zachranu genofondu
narodnich plemen ceské Cervinky (CL) a pivodniho nezuslechténého typu ¢eského strakatého skotu (C)
véetné chovu in situ, vedla nakonec k jejich zafazeni do prestizniho Narodniho programu konzervace
a vyuzivani genetickych zdrojd zvifat vyznamnych pro vyZivu a zemédélstvi (Narodni program), jehoz
nastrojem jsou implementace metodik uchovani genetického zdroje (Hreben, 2015; Majzlik, 2015).
V projektu regenerace ohrozenych plemen Narodniho programu je vedle cileného ptiparovani vyuzivan
i kryokonzervovany zarodecny materidl — embrya a inseminacni davky plvodnich linii bykd. Pozornost
je vénovana i vytvareni depozitu dalSich biologickych vzork(i véetné krve a DNA. Zakladni ukazatele
genetické rozmanitosti, predevsim pocetni trendy, podil plvodnich gen(, resp. pfimés jinych plemen
(genetickd introgrese) a vyvoj koeficientu pfibuznosti jsou prabézné aktualizovany podle
rodokmenovych udajl plemennych knih. Plvodni prace s poznatky o parametrech diverzity GZ ¢ervinky
a Ceského strakatého skotu (CESTR) jako jsou napf. heterozygotnost, efektivni velikost populace
a geneticka diferenciace, odhadnuté na zakladé frekvenci genetickych markerd, byly provedeny
panelem 11, respektive 13 mikrosatelitd a vzdjemnym porovnanim s nékolika dalSimi plemeny skotu
stfredni Evropy (Czernekova et al., 2006; Citek et al., 2006). V poslednich 10 letech se staly témérF
standartnim pfistupem pro stanoveni populacni diverzity na genomické udrovni SNP markery
(jednonukleotidové zamény DNA) které se povaZuji za geneticky stabilni a vhodné pro vysokokapacitni
automatizované analyzy na hybridizujicich mikrocipech. Aktudini studie prinasi viibec poprvé vysledky
ziskané genotypovanim vysokého poctu SNP napfic¢ celym autosomalnim genomem u genovych zdroju
skotu v CR. Hlavnim cilem studie byl odhad parametr(i genetické diverzity a stanoveni genetické
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struktury ohroZené populace ¢eské ¢ervinky a kriticky ohrozené populace pdvodniho plemene CESTR.
Dalsim cilem bylo porovnani ¢eské Cervinky s populaci, ktera vznikala od pocéatku 90. let po prevodném
kfizeni Cervinky s Ceskym strakatym skotem na Agronomické fakulté JihoCeské univerzity béhem
projektu Regenerace a uchovani genofondu &eskych &ervinek a jejich uplatnéni v ekosystému Sumavy
pro produkci kvalitnich potravin (Rehout a DvoFak, 1997). Ziskané poznatky byly poskytnuty Narodnimu
referenénimu stfedisku pro genetické zdroje zvitat pfi VUZV, pro vyuZiti v cilené ochrané ohrozenych
genofondl plvodnich plemen ¢eského skotu.

Material a metody

Populace GZ a purifikace DNA

Ke studii byly pouzity hluboce zmrazené krevni vzorky krav (-80 °C) deponované v Genomické sbirce,
genobance VUZV, v.v.i. Uh¥inéves a spermatické davky byk( ze spermobanky CMSCH, a.s. na Hradistku
z Narodniho programu. Analyzovany soubor byl sloZen z plivodni populace ¢ervinek (n = 26), revitalizované
populace vzniklé po nékolika generacich prevodného kFizeni éervinky s CESTR (n = 27) a populace plvodniho
plemene CESTR (n = 31). Vybrana zvitata pochazela z konzervaéniho nukleu VUZV a z dalSich registrovanych
chovil genovych zdrojti v CR a narodila se prevainé v rozmezi let 2011-2016. Cervinky byly potomky linif
BRYLANT, LAD, POLAK, PPC a URAL, zastupci plemene CESTR pochazely z $esti pavodnich linif BROK, CESAR,
FANFAN, HUBERT, LUCIAN a MENELIK. Genomickd DNA byla extrahovéna v laboratofi molekuldrni genetiky
VUZV komerénim kolonkovym kitem Clinic SV mini GeneAll Exgene (GeneAll Biotechnology, Korea) podle
navodu doporuceného vyrobcem. Koncentrace a spektrofotometricka kvalita ziskané DNA byla stanovena
fluorometrem Qubit 2.0 a pripadny stupen fragmentace zplsobeny vlivem dlouhodobého skladovani byl
testovan na 2% (w/v) agardzovych gelech. Pfed samotnou hybridizaci na mikrocipech byla provedena
normalizace koncentrace DNA na 3550 ng/pl.

Genotypovadni, kontrola kvality SNP markerti

Genomicka analyza DNA byla provedena ve spolupraci s polskym Institutem zootechniky v Balicich
u Krakova, oddélenim Genomiky, na hybridnim automatickém pfistroji HiScan (lllumina, USA)
s programem iScan control. Byl aplikovan doporuceny manualni protokol Infinium HTS assay bez
modifikaci a pouZity Bovine SNP50 v.3 BeadChip microarray (lllumina, USA), které obsahuji vice nez 53
tis. vysoce informativnich SNPs stejnomérné distribuovanych pres cely genom u hlavnich kulturnich
evropskych plemen skotu (Matukumalli et al., 2009). Tyto Cipy jsou povazovany za zlaty standard pro
vétsinu agrigenomickych aplikaci, pouZzivaji se pro odhad genomickych plemennych hodnot a genomové
asociacni QTL mapovaci studie (GWAS). Nejprve byla provedena kontrola kvality hrubych
genotypizacnich dat SNP pomoci programu Genome Studio, v.2. Z dalsi analyzy byly vyrazeny SNP
markery s call rate < 0,97, bez identifikovatelné genomické pozice, s genotypovacimi chybami mezi
pfibuznymi jedinci a markery mitochondrialni a na pohlavnich chromozémech.

Filtrovani dat, statistickd analyza

Pro statistickou analyzu byly stanoveny pomoci programu PLINK ver. 1.09 (Purcell et al., 2007) markery
s hodnotou MAF > 0,05 a ve shodé s Hardy-Weinbergerovym zakonem (p < 0,001). Soucasné byly
vyjmuty markery, které chybély u vice nez 20 % analyzovanych zvifat. Filtrovana genotypizac¢ni data byla
dale poufZita ke statistickému vyhodnoceni, stanoveni parametrd genetické diverzity heterozygotnosti
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(He, Ho) koeficientu inbreedingu (Fs) (http://www.cog-genomics.org/plink/1.9/basic_stats#ibc)
genetické vzdalenosti mezi populacemi (Fst) (Weir and Cockerham, 1984) a analyze struktury populaci
stanovenim principidlnich komponent celkové variability (PCA). Odhady parametrd byly provedeny
automaticky sadou nastrojl programu PLINK ver. 1.09 pro analyzu genomu, pfi vyuZiti pfibuzenské
kovarian¢ni matice.

Vysledky a diskuse

Kvalita DNA uloZené v Genomické bance VUZV, v.v.i.

Pramérny celkovy vytéZzek DNA z 200 pl pIné krve nebo spermatické davky byl 8,5 ug a jeji koncentrace
se pohybovala v rozsahu 35-60 ng/ul. Z pfiblizné 5 % krevnich vzorkd uz nebylo mozné izolovat kvalitni
DNA, nebo byl jeji vytézek extrémné nizky (< 10 ng/ul) a zcela nedostatecny pro molekularni analyzy.
Tito jedinci proto nebyli genotypovani. Kvalita DNA mérena pomérem absorbanci nukleové kyseliny
a kontaminujici bilkoviny byla u vétSiny izolatl vyborna, vrozsahu 1,8-2,0. Zvyhodnoceni
elektroforegram purifikovanych vzorkd DNA vyplynulo pozitivni zjisténi, Ze ani nékolikaleté skladovani
zmrazené krve zatim nezpUsobilo devastujici fragmentaci DNA. Vzorky krve z genobanky Narodniho
programu lze tudiz vyuzit i pro vyzkumné ucely, véetné genetické charakterizace chranénych plemen,

pokud neprodélaly vice cykld zmrazeni—rozmrazZeni.
Kontrola kvality SNP markerd

Program PLINK wvyradil zdalSiho stanoveni 208 marker( sgenotypovaci chybou, 1173 markert
mitochondrialnich nebo leZicich na pohlavnich chromozémech a 755 markerd, u kterych nebyla uréena
genomicka pozice. Hodnoté MAF < 0,05 nevyhovélo 9 259 SNP, celkem pouze 49 SNP ve vSech sledovanych
populacich nebylo v souladu s HW zakonem a 76 SNP chybélo u vice neZ 20 % genotypovanych zvifat. Finalni
dataset obsahoval genotypy pro 41 699 SNP markerd, jejichz alelické frekvence byly nasledné pouzity pro
statistickou analyzu a stanoveni parametrd genetické diverzity.

Zakladni parametry genetické diverzity

Geneticka diverzita byla hodnocena na zakladé hodnot MAF (minor allele frequency) heterozygotnosti
(H) a inbredniho koeficientu (Fis), vysledky jsou uvedeny v tabulce 1. Primérna frekvence malocetnych
az vzacnych variant pres vSechny sledované lokusy je u jednotlivych populaci blizko hodnoté 0,27. Podil
SNP marker, které mély hodnotu MAF>0,05 je vysoky, dosahuje u vSech populaci hodnot 92,6-94,3 %,
coZ znamena, Ze naprosta vétsina analyzovanych lokusu je v dané populaci polymorfni.

Primérna pozorovana heterozygotnost (H,) se pohybovala mezi 0,362 u plvodni populace ¢ervinky po
0,377 u CESTR. Ocekdvana heterozygotnost se nachazela vrozsahu 0,346-0,356. Rozdil mezi
ocCekavanou a pozorovanou heterozygotnosti nebyl vyznamny. Nicméné hodnoty heterozygotnosti, jako
ukazatele alelické variability, jsou ve sledovanych souborech zvifat této studie v porovnani se studii
z roku 2006 (Czernekova et al., 2006) pomérné nizké. Autofi této studie uvadi primérnou H, = 0,789
u ¢ervinky a Ho = 0,779 u CESTR. Aktudlni vysledky jsou blize hodnotdm H, = 0,403 a H, = 0,506, které
pro &ervinku, resp. CESTR uvadi Citek et al. (2006). Mohlo by se tedy zdat, 7e béhem poslednich let doslo
jak u ¢ervinky, tak u CESTR k vyznamné redukci heterozygotnosti a zhorieni genetické variability
populace. Domnivame se vsak, Ze odhady H, ziskané vyhodnocenim omezeného poctu mikrosatelitQ ve
starsi studii nemusi plné odpovidat redlné skutecnosti v analyzovanych populacich GZ. V zahranic¢ni
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literature se naproti tomu uvadi podobné hodnoty He, jaké jsme nyni odhadli my; pro evropska plemena
skotu se jedna primérné o hodnotu He = 0,3 (Gautier et al., 2007).

Snizeni heterozygotnosti mlize byt disledkem napf. malé velikosti efektivni populace, vcetné
nedostatecného poctu otcl a pribuzenské plemenitby (inbreedingu). Pfipadny negativni vliv
inbreedingu se vsSak v soucasné studii neprokazal. Naopak program PLINK vyhodnotil u 2 testovanych
generaci zvifat primérny koeficient Fis blizky nule. Pro odhad inbreedingu z dlouhodobého hlediska by
vsak bylo tfeba genotypovat vice generaci, coz presahovalo moznosti aktualni studie.

Tabulka 1 Indikatory genetické diverzity

Plemeno n MAF Z’ gfglsrkeru SMAF He Ho Fis

CL puv 26 0,261 92,60 0,346 0,362 -0,045
CL pie 27 0,267 94,32 0,352 0,373 -0,057
CL 53 0,267 93,75 0,353 0,367 -0,042
C 31 0,270 92,71 0,356 0,377 -0,061

CL puv: plvodni populace Cervinky, CL pre: populace Cervinky z prevodného kfiZzeni, CL celd populace
Cervinky plvodni + z prevodného kfizeni, C: populace Ceského strakatého skotu, MAF: frekvence
minoritni alely, He: ofekavand heterozygotnost, Ho,: pozorovanad heterozygotnost, Fis koeficient
inbreedingu. Zaporné hodnoty jsou artefakty vypocetniho postupu.

Genetickd vzddlenost mezi plemeny a populacemi

Parové genetické vzdalenosti odhadnuté pomoci fixacniho indexu Fsr mezi populacemi jsou uvedeny
v tabulce 2. Genetické rozdily zplsobené mezipopulacni variabilitou jsou velice malé, mezi pavodni
populaci Cervinky a populaci vzniklou z pfevodného kfizeni jsou prakticky nulové (Fsr = -0,0006).
Vysledky potvrzuji stejny geneticky zaklad u obou populaci a jejich , genetickou identitu”. Revitalizovana
populace mlze byt po nékolika generacich cileného prevodného kfizeni dnes povaZovana z genetického
hlediska za témér rovnocennou k plvodni, sdili spolu podstatnou ¢ast genetické diverzity. Déle je zde
patrny i znacny vliv spolec¢nych predk( a Slechtitelské provazanosti a geneticka ,blizkost” Cervinky
s CESTR. Podle Citek et al. (2006) je dokonce vzajemna genetickd vzdalenost DA (Nei et al., 1983) mezi
ervinkou a CESTR (0,056) mensi ne? mezi fylogeneticky blizkymi éervenymi stfedoevropskymi plemeny,
tj. ceskou, polskou a némeckou cervinkou (0,072-0,085). Z nynéjsi studie vyplyva, Ze pouze 7,79 %
celkové genetické diferenciace mize byt pricitdno na vrub genetickych rozdild mezi pGvodni populaci
¢ervinky a CESTR; podobné se jedna o 7,82 % mezi Eervinkou z pfevodného k¥izeni a CESTR a 7,55 %
mezi celou populaci ¢ervinky a CESTR. Naopak Czernekova et al. (2006) uvadé&ji standartni vzdalenost
spiSe polska cervinka. Fixacni index neni pouze méfitkem genetické vzdalenosti, ale ma vztah také
k variabilité alelické frekvence v populaci. V pripadé ceské Cervinky se ukazuje, Ze alelické frekvence SNP
marker( jsou u obou jejich populaci velmi podobné. V porovnani stim jsou rozdily v alelickych
frekvencich mezi populacemi ¢ervinky a CESTR podstatné vétsi.
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Tabulka 2 Geneticka vzdalenost mezi populacemi, Fsr

Fst
Plemeno CL ptv CL ptev CL cela C
CL puav X -0,0003 X 0,0888
CL pte -0,0006 X X 0,0695
CL X X X 0,0837
C 0,0779 0,0782 0,0755 X

CL pGv: plvodni populace Cervinky, CL pre: populace Cervinky z prevodného kfizeni, CL celd populace
cervinky pQvodni + z prevodného kfizeni, C: populace ceského strakatého skotu. Primér nad diagonalou,
vazeny primér pod diagondlou. Zaporné hodnoty jsou artefakty vypocetniho postupu.

Genetickad struktura populaci

Genetické vztahy mezi populacemi byly stanoveny také analyzou principidlnich komponent (PCA). Vysledky
vypoctu PCA jsou prehledné znazornény grafem na obrazku 1. Bylo odhadnuto celkem 10 principidlnich
komponent, pfitom PCA1l predstavovala 28,1 % a PCA2 11,9 % zcelkové variance. Graf predstavuje
komplexni ilustraci struktury genetické variability v hodnocenych populacich a také charakterizuje jejich
divergenci. Kazdé jednotlivé zvite je v ném reprezentovano na zakladé svych PCA koordinat. Populace CESTR
je jasné oddélena od obou populaci ¢eské Cervinky a to jak origindini tak i z prevodného kfizeni. Tuto
skutecnost potvrzuji také vyssi hodnoty fixacniho indexu Fsr. Populaéni skupina je geneticky mnohem
kompaktnéjsi, sevienéjsi a vztahy mezi jednotlivymi zvifaty jsou tésnéjsSi, to odpovidad skutecnosti
konzervacniho nuklea a nizsi genetické proménlivosti. Je to vSak také dlsledek mensi velikosti hodnocené
populace CESTR a celkové nizéiho poctu otcll ne? u Eervinky. Dale graf znazorfiuje i vzajemné prolinani a
propojeni mezi originalni populaci ¢ervinky a populaci z pfevodného kfiZeni a jejich genetickou blizkost po 4—
5 probéhlych generacich. UvnitF celé populaéni skupiny ¢eské ¢ervinky je na rozdil od populace CESTR patrna
jasna disperze, rozvolnéni klastr( a mensi ,geneticka podobnost” a vétsi geneticka rozmanitost.

ZAVER

Genomicka charakterizace genetickych zdroji ceské Cervinky a puvodniho ¢eského strakatého skotu
byla provedena viibec poprvé pomoci vysokokapacitniho genotypovani SNP marker( na bovinnich 50K
Illumina mikrocipech. Analyza ukazala vysoky stupen genetického polymorfismu a na druhé strané spise
nizsi hodnoty heterozygotnosti jako zakladniho ukazatele genetické diverzity. Za velice pozitivni zjisténi
je moZné povazovat nulové hodnoty koeficientu inbreedingu u jednotlivych populaci. Odhad genetické
vzdalenosti a analyza PCA potvrdily, Ze mezi plvodni a revitalizovanou populaci ¢eské cervinky po
prevodném kfizeni nejsou vyznamné genetické rozdily, sdili spolu podstatnou ¢ast genetické diverzity.
Analyza také jasné oddélila populaéni skupiny podle jejich historického plvodu a potvrdila, Ze pGvodni
¢eskd plemena skotu ¢ervinka a CESTR jsou si geneticky velmi blizké.

Genetické zdroje a s nimi spojena geneticka diverzita budou hrat stale vétsi roli pfi vyzkumu, jehoz vysledkem
budou nové nebo odolnéjsi odridy rostlin a plemena zvifat. Genetické zdroje se tak budou podilet na snaze
o snizovani vstup( agrochemikalii a energii do zemédélstvi, adaptaci zemédélstvi ke klimatickym zménam
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a omezovani jejich negativnich dopadu. Genetické zdroje zvirat sdruzené v systému Narodniho programu
jsou také prispévkem CR v globalnim Usili o zachovani biologické rozmanitosti a agrobiodiverzity.

Obrazek 1 Vysledky analyzy PCA alelickych frekvenci 41699 SNP marker(, 84 zvirat ze 3 populaci
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CL Pre: populace Cervinky z prevodného kfizeni, CL Plv: plvodni populace cervinky, C: populace ¢eského
strakatého skotu
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Abstrakt

Cielom tejto prace bolo sumarizovat poznatky viacerych studii zaoberajlcich sa genetickou diverzitou
lokalnych plemien koni na Slovensku, ktoré sa radia medzi vyznamné ZivociSne genetické zdroje prispievajuce
ku krajinotvorbe a kultirnemu dediéstvu. V ramci teplokrvnych plemien koni boli hodnotené populacie
plemien furioso, nonius, lipican a slovensky teplokrvnik. Z chladnokrvnych plemien bola sledovana populacia
norika murdnskeho. V ramci mikrosatelitnych markerov boli s cielom vyhodnotenia genetickej variability
vypocitané priemerny pocet alel, efektivny pocet alel, heterozygotnost, Shannonov informacny index
a fixa€né indexy. V pripade SNP markerov, boli tieto doplnené o genomicky koeficient inbridingu, efektivnu
velkost populacie astanovenie dopadu selekcie na gendm vybranych plemien koni. Vnutropopulaéna
fragmentacia bola testovana prostrednictvom diskriminacnej analyzy zakladnych komponentov. Zistena
priemernd Uroven génovej diverzity (0,72) a heterozygotnosti (0,89) v ramci populacii poukazovala na
prevahu heterozygotnych jedincov a teda dobru Uroven genetickej variability v ramci nich, o potvrdila aj
negativna hodnota Fis indexu (-0,25). Pri vzdjomnom porovnavani plemien bola vyssia geneticka podobnost
zistena medzi plemenami nonius a furioso (D,=0,16), ¢o vyplyva hlavne z pévodu plemena furioso. BIlizsi
pohlad na lipicanskd populdciu poukazal na vysoky podiel jedine¢nych alel najma v pripade slovenskej
subpopulacie. Analyza efektivnej velkosti lipicanskych subpopulacii (od 32,4 do 131,5) vSak preukazala nizky
pocet zakladnych predkov a stratu geneticke] variability v dosledku ndhodného genetického driftu. Najvyssia
genetickd podobnost so slovenskou populédciou bola preukazana v pripade madarskych lipicanov, ¢o
potvrdila aj analyza intenzity migracie medzi jednotlivymi subpopulaciami. Mozno konstatovat, Ze relativne
nizka efektivna velkost zistena nielen u plemena lipican je vysledkom poklesu poctu jedincov za posledné
roky, podielu kobyl a Zrebcov vyuZivanych v aktivnej plemenitbe, pricom zaroven reflektuje intenzivnu
Slachtitelsku pracu s cielom homogenizacie Ziaducich fenotypov zadefinovanych v plemennych standardoch.

Klacové slova: diverzita; geneticky marker; kone; lokdlne plemena

Abstract

This study aimed to summarise the results of several studies dealing with the genetic diversity of local

horse breeds in Slovakia that are recognised as important animal genetic resources of small homelands

and cultural heritage. From warmblood horses, populations of Furioso, Nonius, Lipizzan and Slovak

warmblood horse were analysed. The Norik of Muran was evaluated as a representative of coldblood
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horses. Concerning genetic diversity, a mean number of alleles, effective allele number, heterozygosity,
Shannon's information index and fixation indexes were calculated based on microsatellite markers. In
the case of SNP markers, these were supplemented by the genomic inbreeding coefficient, effective
population size and the determination of the impact of selection on the genome of selected horse
breeds. Intrapopulation fragmentation was tested by discriminant analysis of principal components. The
observed average level of gene diversity (0.72) and heterozygosity (0.89) within each population
showed the prevalence of heterozygotes, thus sufficient level of genetic diversity. This was confirmed
by the negative value of F;sindex (-0.25). When comparing breeds, a higher genetic similarity was found
between the Nonius and Furioso breeds (D, = 0.16), which is mainly due to the origin of the Furioso. A
closer look at the Lipizzan population pointed to a high proportion of unique alleles, especially in the
case of the Slovak subpopulation. However, analysis of the effective size of the Lipizzan subpopulations
(from 32.4 to 131.5) showed a low number of founders and a loss of genetic variability due to random
genetic drift. Hungarian Lipizzaners showed the highest genetic similarity to the Slovak population,
which was also confirmed by the analysis of migration rate between particular subpopulations.
Generally, the relatively low effective population size found not only in the Lipizzan breed is the result
of a decrease in the animals' number in recent years, the proportion of mares and stallions used in active
breeding and reflecting intensive breeding work to homogenise the desired phenotypes defined in
breeding standards of each population.

Keywords: diversity; genetic marker; horses; local breeds
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Uvod

Otazka uchovania genetickej diverzity lokalnych, ¢astokrat malopocetnych, populacii sa v poslednych rokoch
stala jednou z najvyznamnejsich tém mnohych vedeckovyskumnych pracovisk a to v globalnom meradle.
Hlavnym dévodom je skutocnost, Ze v désledku rapidneho zniZenia geneticke] diverzity dochadza postupne
k strate schopnosti populacii prispdsobit sa environmentdlnym zmendm atym padom aj kzniZeniu
schopnosti ich dlhodobej preZitelnosti. Z pohladu malopocetnych a najma uzavretych populdcii je preto
délezité uchovavat ¢o mozno najvyssiu mieru biodiverzity reprezentovanut genetickou variabilitou, mierou
pribuzenskej plemenitby aich efektivnou velkostou. Predchddzajice studie jasne poukazali na fakt, Ze
genetické zlepsenie bez kontroly inbridingu vedie k zniZeniu genetickej variability avzniku inbrédnej
depresie, negativne ovplyvriujucej produkéné znaky a fitnes populdcii (Pjontek et al., 2012; Vostra-Vydrova
et al., 2016; Vostry et al., 2017). Spomalenim narastu inbridingu resp. intenzity pribuzenskej plemenitby sa
da geneticka diverzita zachovat alebo sa méze aspor spomalit aspon jej strata, ¢o umozniuje v konecnom
dosledku dlhodobejSie uchovavanie genofondu lokdlnych plemien. Vramci tradi¢nych Slachtitelskych
stratégii sa Uroven inbridingu odhaduje primarne na zdklade genealogickych informacii, avsak neuplnd
informacia o povode jedincov resp. nekorektné priradenie predkov k danému jedincovi vedie k nespravnym
odhadom miery pribuznosti a inbridingu. Jednym zo spdsobov ako redukovat takéto nedostatky je aplikacia
celogendmovych SNP panelov, ktoré poskytuju sofistikovany nastroj pre zvySenie presnosti odhadu
prislusnosti jedincov k plemennym liniam a rodindm ako aj miery inbridingu a pribuznosti na celogenémove;j
Urovni. Vacsina molekularno-genetickych Studii bola doposial' zaloZzenda na testovani mikrosatelitnych
markerov, ktoré sa vyznacuju urcitymi vyhodami najma v suvislosti s pripravou konzervaénych stratégii

39



ohrozenych populacii (Achmann et al., 2004; Dovc et al., 2006; Bordonaro et al., 2012). Avsak mikrosatelitné
systémy sU postupne nahrddzané SNP markermi ato najma genotypizaCymi mikrocCipmi analyzujicimi
sucasne velké mnozstvo jednonukleotidovych polymorfizmov (50000 a viac), ktoré pokryvaju na rozdiel od
mikrosatelitnych markerov cely gendm. Naviac sucasna relativne dobra finan¢na dostupnost analyz
zaloZzenych na SNP mikrodipoch umozriuje realizovat celogenémovy skrining na omnoho va¢som pocte
zvierat ako tomu bolo v minulosti (Kukuckova et al. 2017; Kasarda et al., 2019a; Moravcikova et al., 2019a).

Podla odhadov Organizacie spojenych narodov pre vyZivu a polnohospoddrstvo (FAO) tvori svetovu
populdciu koni priblizne 60 milidénov jedincov. Bohuzial na Slovensku trend vyvoja pocetnosti jednotlivych
lokdInych populdcii takyto pozitivny nie je. Rozvoj Slachtenia koni bol v naSom regiéne negativne ovplyvneny
najma privatizaciou v 90. rokoch 20. storocia ¢astokrat sprevadzanej bankrotom sikromnych Zrebcinov
Cistokrvnych plemien. V sucasnosti populacia koni dosahuje podlfa FAO okolo 6100 kusov zvierat, ¢o
Slovensko radi na posledné miesto v ramci regiénu strednej Eurdpy. Napriek nizkej efektivnej velkosti
jednotlivych populacii je variabilita plemien pomerne Siroka. Lisdkova (2009) uviedla, Ze v roku 2008 bolo na
Slovensku chovanych 11068 jedincov 27 réznych plemien. Avsak vzhladom na aktudlny stav pocetnosti
jedincov zapisanych v plemennych knihach mozno plemena ako furioso (25 Zrebcov a 175 kobyl), nonius (7
zrebcov a 175 kobyl) alebo napriklad norik muransky (23 Zrebcov a 135 kobyl) povazovat za vyznamne
ohrozené stratou genetickej diverzity. Podla Zvazu chovatelov koni na Slovensku plemenna kniha
slovanského teplokrvnika zahfiia v sicasnosti 79 zrebcov a 1114 kobyl. U plemena lipican je v plemennej
knihe evidovanych 307 Zrebcov a 458 kobyl, pricom stado lipicanov chovanych v Narodnom Zrebcine
v Topol¢iankach ma v priemere 40 lipicanskych kobyl, 3 —4 kmenové Zrebce a dorast kobyliek a Zrebcekov.

V minulych obdobiach boli analyzy genetickej diverzity a straty heterozygotnosti u plemien koni chovanych
na Slovensku realizované takmer vylu¢ne na zaklade genealogickych informacii (Pjontek et al., 2012; Pavlik
et al,, 2014; Halo et al., 2018). V sucasnosti vsak najma v dosledku dostupnosti Udajov z testovania paternity
pomocou mikrosatelitnych panelov, genotypizdcie na zaklade SNP mikrocipov a mtDNA bolo moZné vyskum
v oblasti diverzity lokalnych populacii koni na Slovensku rozsirit o molekularno-genetické studie (Kasarda et
al., 2016a,b; Kasarda et al., 2018; Moravcikova et al., 2017; Kasarda et al., 2019a,b; Moravcikova et al.,
2019b,c; Moravcikova et al., 2020). Cielom tejto prace je sumarizovat najvyznamnejsie poznatky tychto studii
a priniest celkovy nahlad na stav genetickej diverzity plemien, ktoré sa radia medzi vyznamné Zivocisne
genetické zdroje vyznamnou mierou prispievajuce ku krajinotvorbe Slovenska.

Material a metodika

V ramci teplokrvnych plemien koni boli hodnotené populacie plemien furioso, nonius, lipican a slovensky
teplokrvnik. Z chladnokrvnych plemien bola sledovana populdcia norika murdnskeho. Na zéklade udajov
z paternitného testovania bola zostavena databdza celkovo 1411 zvierat, genotypovanych pre 17
mikrosatelitnych systémov. Z vysledkov genotypizacie realizovanej na zaklade aplikacie 70k SNP panelu bola
nasledne pre 120 zvierat zostavena databaza SNP markerov. KedZe ziskané genotypové informacie a to ako
v pripade plemien koni tak aj dobytka si kompatibilné nielen navzajom ale aj s volne dostupnymi databazami
boli v ramci komparativnych Studii pripravené robustné databazy, pokryvajice okrem primarne
hodnotenych plemien aj dalSie eurdpske populacie, ktoré sa podielali na ich utvarani v minulosti.
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Testovanie diverzity na zdklade mikrosatelitnych markerov

Potencidlna strata genetickej diverzity v ramci testovanych populdcii bola vyjadrend na zaklade priemerného
poctu alel (MNA), efektivneho poctu alel (N,), pozorovanej heterozygotnosti (H,), génovej diverzity (He),
Shannonovho indexu (/) a Wrigtovej F-Statistiky pomocou softvéru Genalex 6.1. Vyznamnost odchylky od
Hardy-Weinbergovej rovnovahy, poukazujica na zvySenie homozygotnosti resp. dopadu selekcie a zvySenia
inbridingu, bola testovany Chi-square testom. Hierarchicka distriblcia molekuldrnej variancie bola
hodnotena pomocou analyzy molekulovej variancie (AMOVA) a softvéru Arlequine v3.5. Genetické vztahy
na vnutro a medzipopulacnej Urovni boli vyjadrené pomocou Neiovych genetikych vzdialenosti (Do)
a Wrightovho Fsrindexu. Geneticka diferenciacia a vnutropopulaéna fragmentdcia bola testovana pomocou
diskriminacnej analyzy zakladnych komponentov (DAPC) s vyuzitim softvérového balika Adegenet.

Testovanie diverzity na zdklade SNP mikroCipov

V ramci genotypizacie SNP markerov (GGP Equine70k) boli testované jedince reprezentujice nukleus
plemien lipican, slovensky teplokrvnik a norik murdnsky. V prvej faze analyz bola realizovanda pomocou
programu PLINK v1.9 Sstandardna kontrola genotypovych udajov (Moravcikova et al., 2019a) s cielom selekcie
autozomalnych lokusov s vysokou informativnou hodnotou pre analyzu diverzity. Genomicky koeficient
inbridingu (Fron) bol definovany ako podiel gendmu vyjadreny prostrednictvom homozygotnych Usekov
(ROH) s uréitou minimalnou dizkou, ktord je relativna vzhladom na celkovy autozomalny geném, pokryty SNP
markermi na Cipe. Vplyv selekcie na Struktiru gendmu testovanych plemien bol analyzovany na zaklade
Urovne vazbovej nerovnovahy (LD), integrovaného skére haplotypov (iHS) a distriblcie homozygotnych
usekov v genédme. Hodnoty LD pre vsetky parové porovnania SNPs v rdmci chromozdmov boli pocitané za
useky obsahujuce 50 markerov. Selekéné signaly boli identifikované na zaklade vypoctu Standardizovaného
varLD skére (S7). Integrované skdre haplotypov bolo vypoéitané pomocou softvérového balika programu R rehh. Za
oblasti najvyznamnejsie ovplyvnené selekciou boli povazované regidony obsahujice 99,999 % signdlov vdanom
genomickom useku. V skriningu genomickej distriblcie ROH Usekov boli za selekéné signdly povazované segmenty
obsahujuce minimalne 15 po sebe nasledujicich homozygotnych SNP markerov, s velkostou > 4000 kbp,
minimalnou hustotou 1 SNP na 100 kbp a maximalnou vzdialenostou medzi markermi 1 Mbp. Signifikantné
signdly selekcie boli vyjadrené prostrednictvom SNP markerov, ktoré sa vyskytovali v rovnakych ROH
segmentoch u viac ako 50 % hodnotenych zvierat. Pre ndslednu funkénu analyzu a detekciu protein-
kodujucich génov nachadzajucich sa vo vnutri identifikovanych oblasti bol vyuZiti program Biomart
(referencna sekvencia EquCab2.0).

Vysledky a diskusia

Testovanie diverzity na zdklade mikrosatelitnych markerov

V ramci analyz boli pouzité jedince reprezentujuce genofond plemien lipican, furioso a nonius na Slovensku.
Zistena uroven génovej diverzity (0,72) a heterozygotnosti (0,89) v ramci populdcii poukazovala na prevahu
heterozygotnych jedincov a teda dobru Uroveri genetickej variability v ramci nich. Tato skuto¢nost potvrdila
aj zistena negativna hodnota Fisindexu (-0,25) (Obr. 1). Z vysledkov chi-kvadrat testu vyplynulo, Ze populacie
boli v Hardy-Weinbergovej rovnovahe a teda faktory ako selekcia, inbriding alebo migracia nemali na ich
genofond vyznamnejsi vplyv. Shannonov informacny index (1=1,41) potvrdil, Ze Uroven variability najma
s ohladom na zachovanie suc¢asného stavu diverzity bola dobrd. Genetické vzdialenosti na vnitro a medzi
populacénej Urovni jednoznacne indikovali distribuciu jedincov do 3 klastrov, korespondujucich sich
plemennym pévodom. Pri vzdjomnom porovnavani plemien bola vy$sia geneticka podobnost zistena medzi
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plemenami nonius a furioso (D,=0,16), ¢o vyplyva hlavne z pévodu plemena furioso (niektoré kobyly
podielajlce sa na jeho utvarani patrili prave k plemenu nonius (Kasarda et al., 2018).

Pri blizSom pohlade na lipicansku populéciu bola posudzovana miera jej fragmentacie, Uroven diverzity,
sila migracie a efektivna velkost populécie s ohladom na najvyznamnejsie eurépske zrebéiny (Obr. 2).
Pocetna zakladna jedincov s Udajmi o genotype (951) poskytla velmi precizny nahlad na genofond tohto
plemena v celoeurépskom meradle. Indikatory genetickej diverzity signalizovali dostato¢nud mieru
genetickej diverzity v ramci jednotlivych subpopulacii, kedy o¢akavana heterozygotnost mala hodnotu
od 0,63 (Taliansko) do 0,69 (Slovensko). Priemerna hodnota Shannonovho indexu (1=1,28) potvrdila
vysoku Uroven medzipopulacnej genetickej diverzity (Kasarda et al., 2016; Moravcikova et al., 2017).
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Obrazok 1. Geneticka diverzita testovanych plemien na zaklade mikrosatelitnych markerov (Na — priemerny
pocet alel, Ne Freq. >= 5% - priemerny pocet alel s frekvenciou vyssou/rovnou ako 5%, Ne - efektivny pocet
alel, I — Shannonov informacny index, No. Private Alleles — priemerny pocet jedinecnych alel, He — génova
diverzita) (Kasarda et al., 2018)

Obrazok 2. Geneticka
Struktura lipicanskej
populdcie na zaklade DAPC
analyzy (A.), intenzita
migracie medzi
subpopuldciami (B.),
genetické klastre na zaklade
1. diskriminacnej funkcie
(C.) a podiel admixie medzi

subpopulaciami (D.)
(Moravcikova et al., 2017)
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Pocet jedinecnych alel, typickych pre tu ktoru populaciu, sa pohyboval od 0,62 (Slovensko) do 0,08
(Chorvatsko). Ani u jednej zo sledovanych populacii Fs index nenaznacoval negativny dopad inbridingu.
Avsak nizke odhady efektivnej velkosti populacie (od 32,4 do 131,5) potvrdili nizky pocet zakladnych
predkov a stratu genetickej variability v désledku ndhodného genetického driftu. Preukazny vplyv
bottleneck efektu nebol sledovany ani u jednej z hodnotenych populacii. Najvys$sia genetickd podobnost
so slovenskou populdciou bola preukdzana v pripade madarskych lipicanov, ¢o potvrdila aj analyza
intenzity migracie medzi jednotlivymi subpopuldciami. Pochopenie vztahov medzi fragmentovanymi
populdciami ako aj intenzity migrdcie jedincov medzi nimi ma velky vyznam hlavne pre dlhodobé
uchovavanie genofondu plemena lipican v eurdpskom meradle (Moravcikova et al., 2017).

Testovanie diverzity na zdklade SNP mikroCipov

V gendme plemena lipican bolo zistenych celkovo 8878 ROH Usekov. Ich pocet vsak bol rozdielny
v zavislosti od dizky hodnotenych ROH segmentov a jednotlivych autozémov. Su¢asnt mieru inbridingu
reflektovalo 0,17 % z identifikovanych uUsekov. Vacsinu teda tvorili ROH segmenty odvodené od
autozomalneho gendmu vzdialenych predkov. Vysledky preukdzali, Ze sa narast inbridingu za posledné
generdcie relativne spomalil a celkovy inbriding dosiahol hodnotu v priemere 6,26 %, o potvrdzuje, Ze
sa jednd o plemeno s uzavretou plemennou knihou (Kasarda et al., 2019a).

V gendme slovenského teplokrvnika analyza preukazala celkovo 8501 ROH segmentov pokryvajucich
v priemere 8,45 % (198,41 Mb) jeho genému. Polet a priemernd dizka Usekov viak nebola v ramci
jednotlivych autozémov rovnaka podobne ako v pripade plemena lipican, kedy najvacsi pocet ROH
segmentov bol zisteny na chromozdéme 1 (ECA1) a naopak najnizsi na ECA31. Vacsina z identifikovanych
segmentov bola odvodend od velmi vzdialenych predkov (85,42 %). Slachtitelski histériu plemena na
Slovensku reflektovali 4 % z identifikovanych Usekov (Moravcikova et al., 2020).

V gendme norika muranskeho boli podobne ako v pripade plemien lipican a slovensky teplokrvnik pocet
adizka identifikovanych ROH segmentov rdzne v zavislosti od chromozému a dizky hodnotenych ROH
segmentov. NajCastejSie sa v gendme vyskytovali Gseky kratsie ako 1 Mb (88,96 %), pricom Useky dIhsie ako
16 Mb tvorili v priemere 0,06 % gendmu tohto plemena. Ndslednd analyza trendu vyvoja genomického
inbridingu preukazala, Ze v sufasnej generacii mozno ocakavat inbriding na drovni 0,11 %, ¢o z pohladu
genetickej premenlivosti reflektuje dostato¢nu mieru variability v populacii (Kasarda et al., 2019b).
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Obrazok 3. Distribucia iHS skdre v gendme plemena lipican (Cervenou ciarou je znazornend hrani¢na hodnota
definujuca SNP markery signifikantne ovplyvnené selekciou)
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Obrazok 4. Distribucia iHS skdre v gendme plemena norik muransky (¢ervenou ciarou je zndzornend hranicna

hodnota definujuca SNP markery signifikantne ovplyvnené selekciou)

Prvotna identifikacia selekénych signalov v gendme plemien lipican a norik muransky vychadzala
z predpokladu, Ze rozdielne Slachtitel'ské programy tychto dvoch plemien sa prejavia jednak vo
variabilite vo vazbovej nerovnovdhe a zdroven v rozdielnej distribucii haplotypov vich gendme. Na
analyzu platnosti tychto predpokladov bolo vyuZitych celkovo 62730 SNP markerov a dva metodické
pristupy ato determinacia Urovne vazbovej nerovnovahy v ramci a medzi plemenami a stanovenie
integrovaného skore haplotypov (iHS) pre kazdé plemeno samostatne. Na zaklade obidvoch pristupov
bolo v gendmoch plemien lipican a norik muransky identifikovanych celkovo 25 oblasti v ramci 17
autozdmov pod intenzivnym selekénym tlakom. Najdlhsia oblast sa nachadzala na chromozéme 10
(25,185,746 bp - 30,023,465 bp) a obsahovala celkovo 170 protein kddujucich génov. Najkratsia oblast
sa nachadzala na chromozdme 3 (19,756,981 bp - 19,801,190 bp) v blizkosti 2 protein kédujucich génov.
Celkovo bolo v ramci vsetkych selekénych signdlov v gendme lokalizovanych 415 protein-kddujlcich
génov. Detailna Studia ich biologickej uUlohy v organizme preukdzala, Ze sa jedna o gény zapojené
v genetickej kontrole imunity (napr. toll-like receptory), rastu avyvoja svalov, hmotnosti tela
a reprodukcie (Obr. 3 a 4) (Moravcikova et al., 2019b).
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Obrazok 5. Distribldcia ROH segmentov > 4Mbp v gendme plemena slovensky teplokrvnik (¢ervenou
¢iarou je znazornend hrani¢na hodnota definujuca SNP markery signifikantne ovplyvnené selekciou)
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V pripade plemena slovensky teplokrvnik bol vplyv selekcie testovany na zaklade distribucie ROH tusekov
dlhsich ako 4 Mbp. Za predpokladu, Ze selekéné signaly vyjadrovali iba SNP markery vyskytujlce sa
v rovnakych ROH segmentoch u minimalne 50 % hodnotenych jedincov, analyza preukdazala celkovo
8 oblasti pod signifikantnym selekénym tlakom a to na autozémoch ECA1, ECA2, ECA6, ECA9, ECA11,
ECA15 a ECA16 (Obr. 5). Najsilnejsi selekény signal vykazoval chromozém 6 (ECA6: 41177353-42713648
bp) v oblasti viacerych génov, napr. ADIPOR2, LRP6, GRPC5A a EMP1, ktorych biologickd uloha bola vsak
preskimana iba u fudi. Celkovo bolo vo vnutri oblasti pod selekénym tlakom v genéme slovenského
teplokrvnika zistenych 80 protein-kédujucich génov s r6znou biologickou a fyziologickou ulohou
v organizme. Prevazne sa jednalo o gény zapojené v genetickej kontrole bunkového cyklu, imunitného
systému a reprodukcie (Moravcikova et al., 2019c).

Zaver

Doterajsie studie preukazali, Ze z pohladu trendu inbridingu testované populacie nie su signifikantne
ohrozené stratou genetickej variability, pretoZe vacsina homozygotnych Usekov v gendme pochadzala
od zakladnych predkov posobiacich v plemenitbe pocas Slachtenia plemien. Relativne nizka efektivna
velkost je vysledkom poklesu poctu jedincov za posledné roky, podielu kobyl a zrebcov vyuzivanych
v aktivnej plemenitbe, pricom zaroven reflektuje intenzivnu Slachtitel'skid pracu s ciefom homogenizacie
Ziaducich fenotypov zadefinovanych v plemennych standardoch. Vzhladom na to, Ze sa jedna o lokalne
malopocetné populacie dalSie analyzy budu orientované na testovanie rovnomernosti vyuzivania
predkov v plemenitbe ako aj vnutropopulacnej genetickej Struktury vychadzajicej z variability mtDNA.
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LABORATOR IGENETIKY CMSCH A.S. A IMPUTACE
MIKROSATELITNICH MARKERU Z GENOTYPU SNP
PRO POTREBU OVEROVANI PUVODU
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Josef Ku&era, Vladimir Steiger, Jarmila Hromadkova,
Lucie Némcova

Ceskomoravska spoleénost chovateld, a. s., Hradi$tko

Abstrakt

Dle zakona o plemenitbé je povinnost ovéiovat oboustranné piivody u véech bykd narozenych v CR
zarazovanych do plemenitby. Od roku 2018 postupné konci ovérovani na zakladé polymorfismu
mikrosatelitd a zacinaji se vyuZivat vybrané SNP, které jsou soucasti vSech komeréné prodavanych
i customerizovanych bovinnich ¢ipQ. Abychom se vyhnuli ndkladnému pretestovavani rodi¢ovské
generace v prechodném obdobi, pokusili jsme se vyuZit moZnost imputace ISAGem doporucenych
mikrosatelitnich marker( ze stanovenych SNP. Potvrdili jsme, Ze tato metoda umozni ovérit plvod az
87% zvirat bez nutnosti pretestovavani.

Klicova slova: ovéreni pavodu; mikrosatelity; SNP; skot

Abstract

According to the Act on Breeding, it is necessary to verify parentity of all bulls, born in the Czech
Republic, included in breeding. The verification based on polymorphism of microsatellites is gradually
terminated since 2018, and selected SNPs, which are part of all commercial and customerized bovine
chips, are being used. We tried to use the possibility of imputation ISAG recommended microsatellite
markers from selected SNP’s to avoid expensive retesting of the parental generation in the transitional
period. We have confirmed that this method allows verificate parentity up to 87% of animals without
the need for re-testing.

Keywords: Parentage verification; microsatellites; SNP; cattle

Podékovani
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Uvod

Potfeba ovérovani pavod( zvitat je pro Slechtitelskou praci neoddiskutovatelnda. Na pocatku 21. tisicileti
probéhla markantni zména v metodice, z plivodniho ovérovani podle krevnich skupin a bilkovinného
polymorfismu doslo k postupnému prechodu na ovéfovani na zdkladé dédi¢nosti polymorfismu
vybranych STR (short tandem repeats) neboli mikrosatelitd. Nékolik let bylo nutné udrZovat obé
metodiky, nebot jsou vzajemné neporovnatelné, mnoho zvitat bylo nutno testovat obéma metodami,
bylo nutno pretestovat staré vzorky plemennych byka.

Od roku 2017 stojime pred vyzvou zmény metodiky znovu. Ve Slechténi zacinaji byt intenzivné vyuzivany
metody NGS sekvenovani, byly vytvoreny Bovinni Cipy, rlizné hustoty, na kterych se testuji desetitisice SNP
vyuzitelnych pro vypocty genomickych plemennych hodnot, provadéni populacnich studii, ale také pro
ovérovani pavodu a detekci nékterych bodovych mutaci kddujicich dédiéné choroby, exteriérové a uZitkové
znaky. Pro potreby ovérovani plvodu bylo vramci organizace ISAG (International Society of Animal
Genetics) vybrano 200 SNP s prokazatelnou variabilitou. Opét vSak vyvstala otazka, zda dokaZzeme vyuzit
vysledky jiz dfive testovanych zvifat metodou stanoveni STR. V letech 2012 a 2013 publikoval McClure et.al.
rozsahlé studie o imputaci mikrosatelitnich alel pomoci haplotypt SNP. Na zakladé otestovani vice nez 8000
zvirat 39 rtznych plemen skotu predikovali 9410 rliznych SNP haplotyp( (s primérnym poc¢tem 73 SNP na
jeden haplotyp), podle kterych bylo mozné predikovat hodnotu viech 12 mikrosatelitd. Cast vétéinou vzacné
se vyskytujicich haplotypu byla plemenné specificka. Pokusili jsme se tuto metodu vyuZit a v praxi ovéfrit
pouzitelnost imputovanych mikrosatelitnich alel.

Cil prace

Podle zdkona o plemenitbé musi mit kazdy v CR narozeny byk pred zafazenim do plemenitby
oboustranné ovéreny puvod. V laboratofi IGenetiky je kazdorocné ovérovan plivod u vice nez 5 000
zvitat masnych i dojenych plemen. V poloviné roku 2018 doslo k plosné zméné ovérovani plvodu podle
polymorfismu mikrosatelitd na testovani SNP na bovinnim cipu Illumina BovineSNP50K BeadChip.
Abychom byli schopni ovérovat plivody i v pfipadé, kdy oba rodi¢e maji pouze test mikrosatelitnich
markerl bez nutnosti jejich pretestovani na microarrayich, bylo nutné dokazat z vybranych SNP
imputovat hodnoty mikrosatelitnich marker(.

Vzhledem k tomu, Ze vystup ze software Genome Studio, ktery je obecné vyuzivan pro vyhodnoceni
bovinnich Cipu je interpretovan abecedné (tedy u heterozygota vzdy ve formatu AB), bylo nutno vytvofit
program na sestavovani haplotypl a jejich porovnavani s publikovanymi vysledky. Nasledné pak
vyhodnotit pouZiti této metody k imputaci SNP na mikrosatelity a k ovérovani plvod(. Spravnost
imputace byla ovéfovdna predevsim pfimym otestovanim mikrosatelitniho panelu zvifat.

Material a metodika

V letech 2018-2020 jsme provedli test SNP u 48 636 zvifat, prevainé pro ucely vypoctu genomickych
plemennych hodnot. Vétsina byla genotypovana na Cipu lllumina BovineSNP50K BeadChip v3 (53 217
sond), ¢ast masné populace na GeneSeek GGP Bovine 150K array (138 973 sond). Tento typ Cipu byl
designovan specidlné pro masna plemena, ale bohuzel, jeho vyznamna ¢ast obsahujici QTL markery je
pro komeréni vyuziti uzamcena. PfestoZze ma témér trojndsobnou hustotu nez komeréni 50K BeadChip,
nékolik klicovych SNP pro imputaci na mikrosatelity chybi. Proto jsme od jeho pouzivani hned v prvnim roce
testovani upustili. DalSim pouzivanym Cipem je customerizovany BovineSNP50K BeadChip pro simentalska
plemena. Testovani provadi vyhradné partnerska laborator GeneControl GmbH v némeckém Grubu. Na Cip
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jsou pridany QTL specidlné pro plemeno Simental, bohuzel ¢ast SNP nehodicich se pro vypocet GPH byla
naopak odstranéna, véetné mnoha klicovych SNP pro imputace (v Némecku probiha ovérovani plvod( stale
jesté testovanim mikrosatelitd) a bylo zjisténo, Ze z vysledk( tohoto Cipu neni imputace mozna.

Plvod byl ovérovan celkem u 10 074 jedincd, z toho u 923 dojenych plemen a 9 151 masnych plemen
(viz tabulka €. 1). Do projektu byly zafazeny pouze vysledky s call rate vyss$im nez 90 %.

Tabulka 1.: Podet provedenych ovéreni ptivodl dle jednotlivych plemen

Plemeno Provedeno ovéreni plvodi
Simental 554
Holstein 342
Vosgienne 15
Ceska &ervinka 10
Jersey 2
Cekem dojena 923
Charolais 2132
Aberdeen angus 2042
Limousine 1781
Masny simental 1698
Highland 323
Blonde d‘ Aquitaine 296
Highland 240
Gasconne 174
Dexter 135
Salers 126
Parthenaise 93
Piemontesse 72
Belgické modré 22
Pinzgauer 7
Bazadais 5
Uckermarker 4
Aubrac 1
Celkem masna 9151

U téchto zvitat jsme se pokusili imputovat mikrosatelitni markery doporucené ISAG pro ovérovani plvodu
skotu: BM1818, BM1824, BM2113, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, TGLA53, TGLA122, TGLA126 a TGLA227.
Pro vytvoreni haplotyp( byly vybrany SNP které uvadi McClure et.al. (2013). SNP hodnoty byly pro
zjednoduseni prevedeny na lllumina AB format. Pro sestaveni jednotlivych holotyp( jsme nakonec vyuZili
program |IGenetika sestaveny primo pro spravu vzorkU jednotlivych zvitat, jejich plivodi z ustfedni evidence,
genotypl a vlastniho ovérovani plvoda. Tento program byl vytvoren ve spoluprdci s programatorskou
firmou Favorlogic s.r.o. primarné k ovérovani plvod( SNP — tedy porovnavani 200 vybranych matefskych
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a otcovskych SNP se SNP potomka. Dale program umi srovnanim dalSich vice nez 700 vybranych SNP
navrhout ze souboru vsech zvirat v databazi potencidlni rodice.

Do programu byly zaddny znamé haplotypy spole¢né s odpovidajici hodnotou mikrosatelitu. Program
automaticky porovna u kteréhokoliv zvifete v databazi vSechny mozné varianty haplotypl a vylucovaci
metodou vybere ty, které se shoduji s haplotypy publikovanymi.

Spravnost imputovanych mikrosatelitd byla ovéfovana dvéma zplsoby. Nepfimo porovnanim s genotypy
rodiCovského paru pFi samotném ovéfovani plvodl a pfimym testem mikrosatelitnich markerd
a porovnanim s imputovanymi hodnotami. Pfimym testem byla validovana cca tfetina imputaci.

Vysledky a diskuze

Z tabulky 2 je patrné, Ze ne u vSech plemen se imputace dafila natolik, aby byl vysledek pro ovéreni
plvod( pouZitelny. Jako hrani¢ni kriterium jsme stanovili 85 % Uspésnost imputace. U plemen, kde je
Uspésnost imputace velmi nizka jde ve vétsiné pfipadll o plemena chovana u nas vzacné, vyjimkou jsou
plemena Highand a Dexter. Pfi¢inou je pravdépodobné vyssi vyskyt plemenné specifickych haplotypd.
V plvodni testované skuping, ze které vychazi McClure et.al (2013) se vyskytovalo pouze malé procento
jedincd plemen Bazadais (0,66 %), Piedmontesse (0,30 %), Gasconne (1,76 %). Plemena Dexter,
Pinzgauer, Uckermarker a Highland se v plvodnim souboru nevyskytuji vibec.

Dalsim jevem, ktery ma vliv na presnost urceni hodnoty mikrosatelitu je ten, Ze pouze 83,16 % haplotypl je
spojeno pouze s jednou mikrosatelitni alelou, ostatni haplotypy jsou asociovany se dvéma i vice alelami,
vétsinou plemenné specifickymi. Pfi imputaci je tak nutné brat v ivahu i plemennou pfislusnost zvirete.

Nejlépe imputovatelnym plemenem je holStynské, pravdépodobné diky své proslechténosti a mensimu
vyskytu vzacnych mikrosatelitnich alel obecné a také proto, Ze nejvice pouzivany Illumina BovineSNP50K
BeadChip v3 je designovan prednostné pro toto plemeno.

Plemena Cervenostrakaty skot a Ceska ¢ervinka nebylo mozno vyhodnotit, nebot zvifata jsou kompletné
testovana na customerizovaném némeckém Cipu, kde chybi podstatna ¢ast imputacnich SNP. Z jejich
vysledkl tedy nelze sestavit imputacni haplotypy.

Tabulka 2.: uspésnost imputace mikrosatelitnich markert v procentech

Plemeno % uspésné imputovanych mikrsatelita
Holstein 98,2
Aberdeen angus 97,2
Limousine 95,4
Salers 94,8
Belgické modré 93,8
Masny simental 93,6
Charolais 92,7
Vosgienne 89,7
Hereford 86,7
Blonde d Aquitaine 86,4
Jersey 84,2
Parthenaise 83,7
Aubrac 72,7
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Bazadais 68,2
Piedmontesse 65,5
Gasconne 41,8
Dexter 39,8
Pinzgauer 33,6
Uckermarker 31,6
Highland 22,7
Cervenostrakaty skot 0
Ceska &ervinka 0

Spravnost imputace ovliviiuje také call rate - tedy pocet uréenych SNP z celkového mnozZstvi sond na Cipu.
Je-li call rate nizsi nez 90 %, je sestaveni haplotypl problematické a procento Uspésné imputovanych
mikrosatelit( se Gmérné snizuje.

U zvitat, kde zimputovanych mikrosatelitd vyvstala pochybnost nespravného plvodu, byl automaticky
proveden i pfimy test STR. V72 % pfipadd byl nespravny plvod potvrzen. Déle byly pfimo testovany
i pfipady, kde chybély po imputaci vice nez 2 mikrosatelity a pro jistotu i zvifata pochazejici z harémového
pripousténi nebo heterospermie. U heterospermie lze ve vice nez 50 % pripadll za pomoci imputovaného
genotypu priradit spravného otce, ale s poctem bykl pouZitych v harému a jejich vzajemnou pfibuznosti tato
moznost klesa.

Zavér

Metoda imputace mikrosatelitnich markerd ze SNP je pouZitelna pro ovérovani plvodu vétsiny bézné u
nas chovanych plemen skotu, chovatellm tak odpadad velmi nakladny proces pretestovani vsech
plemennych zvifat, pfipadné platit pro potomka oba testy. Pro plemena jako Dexter nebo Highland
bude nutné navrhnout vlastni haplotypy a pfimym testem stanovit hodnoty jejich mikrosatelitnich alel.
Méné vhodna je tato metoda pro dohledani otcll v pfipadé harémového pripousténi. Limitujici je
nutnost znamé hodnoty vSech imputaénich SNP, nebot s kazdym chybéjicim Udajem klesa presnost
sestaveni spravného haplotypu.

V praktickém vyuziti doporucujeme pretestovavat pfimym testem mikrosatelitl zvifata v nasledujicich
pfipadech: plvod dle imputovanych mikrosatelitl se zda nesouhlasny, je imputovdano méné nez 9 alel,
v pfipadé harémového pfipousténi a automaticky u plemen, kde procento Uspésnosti imputace je nizsi
nez 80 %.
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VLIV PLEMENIKA NA CETNOST VRHU U OVCI

Effects of service ram on litter size in sheep

Jitka Schmidova, Michal Milerski

Vyzkumny Ustav Zivocisné vyroby, v. v. i., Praha Uhfinéves

Abstrakt

Cily predkladanych studii bylo zkoumat efekty plsobici béhem pripoustéciho obdobi, vybrat vhodny
model pro odhad genetickych parametr(i a tyto odhadnout pro cetnost vrhu u tfi plemen ovci.
Komponenty rozptylu a genetické parametry byly odhadnuty metodou BLUP animal model s
opakovatelnosti. Zakladni modelova rovnice obsahovala pevny efekt vék bahnice a nahodné efekty
stddo-rok-obdobi, trvalé prostredi a primy geneticky aditivni efekt jedince. RozSifené modely dale
obsahovaly kombinace efektll spojenych s pripoustécim obdobim (skupina bahnic pfifazend jednomu
plemenikovi — harém, aditivni geneticky efekt plemenika a trvalé prostiedi).

Efekt plemenného berana se pohyboval v rozmezi mezi 0,01 — 0,02 fenotypové variance u Sumavské
ovce; 0,05 - 0,10 u romanovské ovce a 0,04 — 0,05 u ovci plemene suffolk. Zafazeni efektd spojenych
s pfipoustécim obdobim do modelu snizilo DIC informacni kritérium, coz znamen3, Ze tyto modely lépe
vyhovuji pro odhady genetickych parametr( nez model zakladni.

Vysledky predloZenych studii ukazuji, Ze berani, jakoZto otcové vyslednych vrhl, maji sice maly, ale
prokazatelny vliv na pocet narozenych jehnat. Odhady genetickych parametr(i naznacuji, Ze selekce podle
»paterndlnich” plemennych hodnot by mohla byt dalSim selekénim kritériem, jak zlepsit cetnost vrhu u ovci.

Klicova slova: genetické parametry; aditivni geneticky efekt; koeficient dédivosti; plodnost; pfipafovani

Abstract

The objectives of these studies were to investigate effects occurring during a mating season, select the
proper model for genetic parameter estimation and to estimate genetic parameters for litter size in
sheep. Variance components and genetic parameters for litter size were estimated using the BLUP
animal model with repeatability. The basic model equation contained ewe age as a fixed effect and
random effects of contemporary group, permanent environment and direct additive genetic effect of
the animal. Modifications of the basic model were examined when various combinations of mating
effects were included (contemporary group of ewes during mating (harem), additive genetic and
permanent environmental effect of service ram).

The effect of service ram ranged from 0.01 to 0.02 of phenotypic variance in Sumava sheep, in Romanov
sheep it was 0.05—0.10, and in Suffolk sheep it was 0.04 — 0.05. Including effects of mating (service sire,
harem, and/or ram’s permanent environmental effect) in the model decreased deviance information
criterion, what means that these models are more proper than the basic one.

Results from these studies demonstrate that the service rams have low but a clearly detectable
influence on litter size of their mates. Genetic parameter estimates indicate that direct selection on the
service ram effect could increase litter size and achieve genetic gain through ram selection.

Keywords: Genetic parameters; Additive genetic effect; Heritability; Reproduction; Fertility; Mating
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Podékovani
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Uvod

V CR je v sou€asnosti hlavnim uZitkovym zaméfenim chovu ovci produkce jate¢nych jehfiat. V tomto ohledu
jsou dilezZitymi uzitkovymi vlastnostmi rlstova intenzita jehnat, plodnost a matefské schopnosti bahnic.
Ukazatelé spojené s jateCnou hodnotou jsou vyznamné zejména u masnych plemen pouzivanych v otcovské
pozici v rdmci hybridizacnich program( (Rada plemennych knih ovci, 2013). Zakladnim predpokladem
efektivni produkce (a to nejen jehnéciho a skopového masa, ale i mléka a dalSich produktd), je vSak dobra
reprodukcni schopnost. Plodnost patii k nejdllezitéjsim uzitkovym vlastnostem vSech hospodarskych zvirat.
Zaroven muzZeme tvrdit, Ze plodnost je ze vSech vlastnosti asi nejvice ovliviiovana prirodni selekci (Jakubec
a kol., 2001). Ze vsech znakd reprodukce byva nejcastéji vyuzivanym selekénim kritériem ¢etnost vrhu (pocet
vSech jehnat narozenych ve vrhu), (Rao et Notter, 2000).

V CR jsou pro €etnost vrhu u ovci od roku 2003 pFfedpovidany plemenné hodnoty a to metodou BLUP
Animal model na zdkladé jednotnych komponent rozptylu pro riizna plemena (Milerski, 2005). Déle je
zverejnovan tzv. Index plodnosti, ktery zohledriuje vék bahnice, pocet obahnéni, pocet narozenych
jehnat a pocet odchovanych.

Cetnost vrhu pfipadné pocet odchovanych jehfiat se tradi¢né posuzuje jako znak bahnice. Vzhledem
k tomu, Ze plodnost je komplexni znak, je pfedpoklad, Ze na ¢etnost vrhu ma vliv i plemenik — beran.
Zarazeni efektu plemenného berana do modelové rovnice pro odhad genetickych parametr( pro
¢etnost vrhu pouziva jen nékolik malo autor( (Hagger, 2002; Shorten et al., 2013).

Cil prace

Vzhledem k vySe uvedenym skutecnostem bylo cilem prace zkoumat a vycislit faktory plsobici béhem
pripoustéciho obdobi (plemenny beran a “harém”) na nasledujici ¢etnost vrhu a navrhnout modely pro
pripadné zahrnuti téchto efektdl do modelové rovnice pro odhad genetickych parametrd.

Material a metodika

Analyzovany byly Gdaje z databazi poskytnutych Svazem chovatell ovci a koz. Cetnost vrhu byla
zaznamenana v den bahnéni jako pocet vsech narozenych jehnat (Zivé i mrtvé). Pro odhad genetickych
parametru byla z databaze vyrazena data dle nasledujicich kritérii: bahnice s neznamym datem narozeni
(neznamy vék), bahnice mladsi 10 a starsi 140 mésic(ll, bahnice s méné nez 4 (polo)sestrami po otci.

Za Ucelem vytvoreni skupin zvifat bahnicich se za podobnych podminek byly zdznamy o bahnéni v ramci
jednotlivych chovli nejprve srovnany podle data bahnéni. Nasledné byl vytvoren efekt CG
(contemporary group), kdy byly v jednom CG bahnice obahnéné v intervalech 40 dni v daném chovu
a roku. CG s méné nez 7 bahnicemi nebyla do odhad(i komponent rozptylu zarazena. Takto upravena
databaze obsahovala Udaje o 4 412 bahnéni ovce romanovské, 11 311 bahnéni ovci plemene suffolk
a 21 324 bahnéni ovce Sumavské. Prehled cetnosti ukazuje Tab. 1.

Metodami GLM a MIXED v programu SAS byl zkouman vliv efektd vék bahnice, poradi vrhu, mésic
bahnéni, rok bahnéni, délka mezidobi, chov, CG. Vzhledem ke struktufe dat a situaci v chovu ovci byl
efekt CG osetten jako nahodny efekt.
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Dale bylo na datech z kontroly uZitkovosti ovce romanovské ovéfeno 8 modell zahrnujici rdzné
kombinace efektll pfimo spojenych s plemenikem: harém, efekt berana bez vazby na rodokmen,
aditivné geneticky efekt berana, trvalé prostredi berana.

Model H: LSikm = Ai + CG; + Harm + Ewy + Epex + €jjkm

Model R: LS = Ai + CG;j + Ewy + Epeg + S + €jju

Modely SG, SG-C: LS = Ai + CG; + Ewy + Epey + SG; + €ejju
Modely SP, SP-C: LSjju = Ai + CG; + Ewy + Epex + SG; + Spe; + ejj
Model SH: LSjjum = Ai + CG; + Hary, + Ewy + Epe + SG; + €jjum

Model SPH: LSjjum = Ai + CG; + Harn, + Ewy + Epex + SG) + Spe| + €ijjkim

Kde:

LSijx — ¢etnost vrhu

Ai — vék bahnice ve tfidach

CGj— sdruzeny efekt stada, roku a obdobi bahnéni

Harm— harém, sdruzeny efekt stada, roku a berana

Ew— aditivné geneticky efekt bahnice

Epex — trvalé prostiedi bahnice

Si— ndhodny efekt berana bez vazby na matici pfibuznosti
SG,— aditivné geneticky efekt berana

Spe|— trvalé prostiredi berana

ejji— residudlini chyba

Modely SG-C a SP-C jsou varianty model( SG a SP, ve kterych byly zohlednény mozZné korelace mezi
maternalnim a paterndlnim genetickym efektem. Modely mezi sebou byly porovndvany na zdkladé
zmén v podilech komponent rozptylu (Wolf et Wolfova, 2012) a na zakladé informacniho kritéria DIC
(Spiegelhalter et al., 2002).

Pro odhad genetickych parametr( byly pouzity metody REML a Gibbs sampling (REMLF90, GIBBS1F90
program, Misztal et al., 2002), pro naslednou predpovéd plemennych hodnot dle vybranych model
byla pouZita metoda BLUP animal model (BLUPF90 program, Misztal et al., 2002). Geneticky trend byl
odhadnut jako prdmér plemennych hodnot dle roku narozeni zvitat.

Vybrané modely (R a SPH), byly dale aplikovany na data z kontroly uZitkovosti ovce Sumavské a ovci
plemene suffolk. Tato plemena byla zvolena kvili nejvyssi (romanovska ovce) a nejnizsi (Sumavska ovce)
variabilité ¢etnosti vrhu a nejpocetnéjSimu zastoupeni v kontrole uZitkovosti (suffolk).

Vysledky a diskuse

Vliv plemenika na cetnost vrhu
V predkladanych studii byly navrzeny rlizné moznosti hodnoceni efektu plemenika, véetné odhadu
paternalni aditivni genetické slozky, pokud by byla ¢etnost vrhu hodnocena jako znak s vlivem jak
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bahnice, tak i berana. U ovce romanovské byl tento efekt odhadnut na 0,05 — 0,10 fenotypové variance
(Tab. 2, Schmidova et al., 2016a), u ovce Sumavské na 0,01 — 0,02 (Tab. 3, Schmidova et al., 2015),
a u plemene suffolk 0,04 - 0,05 (Tab. 3, Schmidova et al., 2016b). Jak upozoriiuje David et al. (2007),
jakkoliv se mlze zdat tento podil i podil ,,maternalni” maly, rozpéti mezi zvifaty na obou koncich Zebficku
plemennych hodnot mliZe byt znaény. Také Sanchez-Davila et al. (2015) uvadéji, Ze berani plemene Saint
Croix hair sheep se mohou lisit v primérné velikosti vrhu (fenotypové) i o jedno jehné. Taktéz Holler et
al. (2014) pozorovali vyznamné rozdily mezi berany, a to jak u poctu narozenych jehnat, tak i u prezi-
telnosti zarodk( béhem brezosti. Freking et al. (2019) zjistili rozdily v poctu narozenych i v poctu
odstavenych jehnat pfi pouziti Cistokrevnych beran( suffolk a uzitkovych krizenca. ,Paterndalni“ variance
mUzZe byt zplsobena genetickymi rozdily v kvalité i mnoZstvi spermatu, procentu oplodnéni, vyvoji
zarodku potazmo plodu i jeho preZitelnosti (Hamann et al., 2004). Je zndmo, Ze berani se zdravotnimi
problémy, napt. hnilobou paznehtll, nebo s nedostatec¢nou produkci spermatu mohou zplsobit nizsi
oplodnéni i velikost vrhu (Hagger, 2002).

Vybér vhodného modelu

Ve studii na populaci romanovskych ovci (Schmidova et al.,, 2016a) vSsechny modely, které zahrnuji
geneticky efekt plemenika, vykazuji nepatrné nizsi podil rezidudlni variance (e=0,702-0,713) nez model
zikladni (Model B, e2=0,716) nebo model rozsifeny pouze o efekt harému (Model H, e?=0,716) ¢&i efekt
plemenika bez vazby na matici ptibuznosti (Model R, €2=0,720), (Tab. 2).

Toto vSak nebylo potvrzeno ve studiich na populaci ovci Sumavskych (Schmidova et al., 2015) ani
u populace suffolka (Schmidova et al., 2016b), tab. 3. Wolf et Wolfova (2012) uvadéji, Zze pti odhadovani
genetickych parametrl pro cetnost vrhu u prasat doslo ke sniZeni rezidualni variance u modell
zahrnujicich vliv plemenika bez ohledu na to, zda se jednalo o efekt geneticky ¢i nikoli. Hagger (2002)
uddava, Ze po rozsifeni modelu o efekt plemenného berana doslo ke snizeni konecné hodnoty logaritmu
vérohodnostni funkce, a tudiz doslo ke zlepseni modelu.

Z osmi modell aplikovanych na datech kontroly uZitkovosti romanovskych ovci, které zohledriovaly
néjakou formu efektu plemenika, vykazoval nejnizsi informacni kritérium DIC model zahrnujici jak efekt
harému, tak aditivni geneticky efekt berana (Model SH, DIC = 10 749) a byl také modelem s druhym
,materndlnich” plemennych hodnot pro ¢etnost vrhu u romanovskych ovci. Nicméné pokud by bylo
cilem predpovidat jak materndlni tak i paternalni plemenné hodnoty, byl by pro selekci bahnic i berand
vhodnéjsi model SPH, ktery kromé efektu harému a aditivniho genetického efektu berana jesté
rezidudlni variance a ze zkoumanych model( nejlépe zohledriuje genetické efekty i zdroje variability
zpUsobené prostiedim.

Stejny model byl ovéfovan i na populaci ovce Sumavské a suffolka (Tab 3.) (Schmidova et al., 2015,
Schmidova et al., 2016b), kdy u znaku ¢etnost vrhu doslo taktéZ ke snizeni DIC, ale nedoslo ke snizeni
rezidudlni variance.

Porovnani plemennych hodnot
Zahrnuti efektu plemenika a harému do modelu nepatrné ovlivnilo pfedpovédi maternalnich plemennych
hodnot. Korelace mezi plemennymi hodnotami predpovézenymi pomaoci zakladniho modelu a pomoci
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modell rlznym zplsobem zohledriujicich vliv plemenika se pohybovaly v rozmezi od 0,964 do 0,984
(Schmidova et al, 2016a).

Ponékud prekvapujicim se mlze zdat geneticky trend u ovce romanovské (Schmidova et al., 2016a),
ktery dosahoval hodnot 0,45 — 0,60 u materndlnich plemennych hodnot a 0,55 — 0,59 u paternalnich
plemennych hodnot. To je vice nez trendy uvadéné v literature (Boujenane et al., 2013; Hanford et al.,
2006) a také nez trend u populace suffolka, ktery €inil 0,4 a 0,2 (Schmidova et al., 2016b). Mohlo to byt
zpUsobeno tim, Ze u romanovské ovce je ve Slechtitelském cili kladen dliraz na vysokou plodnost. Znac¢ny
trend u paterndlnich plemennych hodnot by mohl byt zplsoben tim, Ze chovatelé davaji jednoznacné
prednost plemenikiim, ktefi jsou z vicecetnych vrh(.

Zavér

Zlepseni reprodukcnich znakl jakéhokoliv domestikovaného druhu zvifat, ovce nevyjimaje, ziskalo
pozornost chovatel(, protoZe zvyseni Cetnosti vrhu miZe vést k vyznamnému navyseni zisku. Znaky
reprodukce jsou ale vdzané na pohlavi a k jejich projevu dochazi az v pozdéjsim véku, navic to jsou znaky
s nizkym koeficientem dédivosti Cili z velké ¢asti ovlivnitelné prostfedim. Z téchto dlvodd je vybér
jedincl pro efektivni genetické zlepseni reprodukcnich vlastnosti pouze na zédkladé fenotypu pomérné
sloZity a o to vice nabyva u takovychto znakd na vyznamu pravé predpovéd plemennych hodnot.

Cetnost vrhu je obecné povazovén za znak bahnice. Vysledky predlozenych studii véak ukazuiji, ze berani,
jakozto otcové vyslednych vrh{, maji sice maly, ale prokazatelny vliv na pocet narozenych jehnat.
Odhady genetickych parametrl ukazuji, Ze selekce podle ,paternalnich” plemennych hodnot by mohla
byt dalsim selekénim kritériem, jak zlepsit Cetnost vrhu u ovci. Tato aditivni geneticka slozka (otcovska)
se zaroven nezdd byti protichGdnda vic¢i maternalni, nebyla ale nalezena ani pozitivni korelace. Nelze
tedy predpokladat moznost nepfimé selekce dle plemennych hodnot pro plodnost tak, jak jsou
pfedpovidany dnes.

Zjisténé aktualni genetické parametry pro jednotlivd plemena by se mély stat podkladem pro Upravy
pfedpovédi plemennych hodnot pro ¢etnost vrhu u ovci a pfispét tak k zpfesnéni vybéru zvifat do
plemenitby a lepSimu vyuziti genetického potencialu Slechténych populaci. Otazkou mlze byt, zda vyuzit
efekt plemenika jen jako ,efekt prostiedi” pro zpfesnéni predpovédi plemennych hodnot velikosti vrhu
jakozto matefského znaku, ¢i predpovidat i ,paternalni“ hodnotu. Prvni moZnost lze doporucit
u plemen, kde neni kladen narok na zvySovani poctu narozenych jehniat a plemennd hodnota pro
plodnost je spiSe doplfikovou informaci. Naopak u plemen, u kterych se chovatelé vice zamétuji na
dosaZeni zmény u Cetnosti vrhu, by bylo vhodné predpovidat jak maternalni, tak i paternalni plemennou
hodnotu, a to nejen k neustdlému zvySovani plodnosti, ale i k dosazZeni urcitého optima.

Vzhledem k tomu, Ze se jedna o prvni studie zabyvajici se blize genetickym efektem berana-plemenika
na Cetnost vrhu, bude zfejmé nutné provést dalsi Setfeni jesté pred tim, nez bude predpovéd otcovskych
plemennych hodnot moci byt zavedena do praxe.
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Elektronické zdroje

Rada plemennych knih ovci. Slechtitelsky program. Svaz chovateld ovci a koz v CR [online]. 2013 [citovéno
2016-08-22]. Dostupné také z < http://www.schok.cz/slechteni-pk/slechtitelsky-program-v-chovu-ovci>.

Obrazek 1 Efekt plemenika a bahnice na ¢etnost vrhu

v clhopnost plemendla stimalovat balmici
_______ s Aditivid geneticky efeld na prezitelnost zarodluplodu

Paternalni geneticly efela a efela arvalého prostiediplemenila

(Iaalita spermoain, alaivid vyhledamd 1jici se bahmice, atd.)

Maternalni genetic ko efeld a efelat valého prostiedi bahnice

{vicemasobna ovulace, lapacita délohy, viziva zarodlaiplod, aud.)

Neop lodnéné vajickn
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Tabulka 1. Distribuce ¢etnosti jehfat v %

Cetnost vrhu 1 2 3 4 5 6 7
Romanovska ovce 12,80 39,59 35,33 10,62 1,50 0,15 0,01
Sumavska ovce 69,72 29,36 0,91 0,01

Suffolk 37,69 55,22 6,93 0,16

Tabulka 2. Komponenty rozptylu a genetické parametry odhadnuté pomoci riiznych model( pro ¢etnost
vrhu romanovskych ovci

e? h? TZep Ewle CG? s2 Sz Har?

Model B 0.716 0.092 0.110 0.018 0.174

Model H 0.716 0.091 0.115 0.018 0.122 0.053

Model R 0.720 0.078 0.097 0.020 0.101 0.081*

Model SG 0.710 0.080 0.098 0.018 0.092 0.100

Model SP 0.710 0.081 0.097 0.017 0.091 0.065 0.036

Model SH 0.703 0.082 0.101 0.016 0.070 0.100 0.029

Model SPH  0.702 0.080 0.100 0.016 0.067 0.073 0.032 0.029

Model SG-C  0.711 0.079 0.097 0.018 0.095 0.096

Model SP-C  0.713 0.079 0.097 0.018 0.094 0.046 0.050

Vysvétlivky: e? = (62/ a#) = rezidudlni variance jako podil z celkové fenotypové variance; h?= (63,/ 63) =
maternalni heritabilita; n,5,= (04 + Gwpe)/ 05) = materndini opakovatelnost; Ew3e = (05,pe/ 05) =
variance trvalého prostfedi jako podil z celkové fenotypové variance; CG? = (0Z;/ 03 ) = variance
sdruzeného efektu stado-rok-obdobi bahnéni; S?=(62/ 6) = variance paternélniho efektu jako podil z
celkové fenotypové variance (model R) resp. paternalni heritabilita (ostatni); S§e= (aszpe/ 02) = variance
paternalniho trvalého prostiedi jako podil z celkové fenotypové variance; har? = (a,far/ 02) = variance
sdruzeného efektu stado-rok-plemenik
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Tabulka 3. Genetické parametry pro pocet narozenych jehniat ve vrhu pro plemena suffolk a Sumavska ovce

h? TZep EwZ, ¢€ CG? s? sz, har?

Suffolk Model B 0.054 0.071 0.017 0.781 0.148

Model R 0.049  0.067 0.017 0.797 0.090 0.047

Model

opH 0.051 0.067 0016 0.792 0.081 0.041 0.014  0.006
Sumavska

ModelB  0.061 0.080 0.019 0.825  0.096
ovce

ModelR  0.057 0.078 0.021  0.827 0.075 0.02

Model

<pH 0.058 0.078 0.020 0.826 0.072 0.009 0.013  0.002
Vysvétlivky: h? = (o3, / 0f ) = materndini heritabilita; %%, = ((0Z, + 0fype )/ 0F) = materndlni

opakovatelnost; Ewpe = (05,,./ 04) = variance trvalého prosttedi jako podil z celkové fenotypové
variance; e? = (62/ o) = rezidualni variance jako podil z celkové fenotypové variance; CG? = (6%;/ 02) =
variance sdruzeného efektu stado-rok-obdobi bahnéni; S>=(a/ 6j) = variance paterndlniho efektu jako
podil z celkové fenotypové variance (model R) resp. paternalni heritabilita (model SPH); sze= (aszpe/ of) =
variance paterndlniho trvalého prostiedi jako podil z celkové fenotypové variance; har? = (a,far/ o3) =
variance sdruzeného efektu stado-rok-plemenik
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BEEF CATTLE BREEDING IN THE CZECH REPUBLIC

Vesela Zdenka, Brzakova Michaela, Svitakova Alena, Vostry Lubos

Vyzkumny Ustav Zivocisné vyroby, v. v. i., Praha Uhfinéves

Abstract

The history of breeding of beef cattle in the Czech Republic started in the 1990s. In total, 25 beef cattle
breeds and their crosses are kept in the Czech Republic. Performances are regularly recorded since 1991,
and breeding values are estimated since 2000. Currently, there are routinely estimated 24 breeding
values merged into four groups — field test (calving traits and growth), the growth of bulls at
a performance test station, type traits (muscling), and carcass traits (SEUROP). The aim of further
research is to introduce genomic evaluation for beef cattle in The Czech Republic. Genotyping of beef
cattle in The Czech Republic started at the end of the year 2018.

Keywords: beef cattle; breeding values; Interbeef; genomic; economic weights

Abstrakt

Historie chovu masného skotu v Ceské republice zacala v devadesatych letech minulého stoleti. V soucasnosti
je v Ceské republice chovano 25 plemen masného skotu a jejich kfizenctl. Kontrola uZitkovosti je provadéna
od roku 1991 a plemenné hodnoty jsou predpoviddany od roku 2000. V soucasné dobé je rutinné
predpovidano 24 plemennych hodnot rozdélenych do ¢tyr skupin — polni test (obtiznost teleni a rist), vlastni
rdst v odchovnach plemennych bykd, popis zevnéjsku (osvaleni) a SEUROP. DalSim cilem je vytvoreni
systému pro predpovéd genomickych plemennych hodnot. Genotypovani masného skotu v Ceské republice
bylo zahdajeno na konci roku 2018.

Klicova slova: masny skot; plemenné hodnoty; Interbeef; genomika; ekonomické vahy
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Since 2000 in the Czech Republic, the breeding value for field test (calving ease, birth weight, and live weight
at 120, 210, and 365 days of age) has been estimated in beef cattle by a multi-trait animal model with
maternal effect (Pribyl et al., 2003). In 2004 estimation of breeding value for the own growth of beef bulls at
performance-test stations was introduced. Breeding values were estimated by the single-trait animal model
(Pfibylova et al., 2004). For an accurate evaluation of the growth ability of bulls, it is necessary to determine
the significant effects influencing the growth of the bulls under study. Growth is a cumulative trait in which
weight gain at a given moment is influenced by the history of the animal. It was demonstrated in several
studies that the herd-of-origin effect was closely related to the growth ability of bulls (Pribylova et al., 2004;
Schenkel et al., 2004; Nephawe et al., 2006). Different herd conditions lead to growth compensation in
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animals, which should be distinguished from the effect of a genetic constitution (Vostry et al., 2014).
Therefore, the direct permanent environment is usually taken into consideration in repeated performance
records (longitudinal data) (Pribyl et al., 2008a,b). Pfibyl et al. (2008a,b) stated that weight gain in
consecutive growth segments was a more suitable marker of growth than bodyweight because it allows the
effects of fixed and random environments, which influence animal growth during particular periods, to be
more clearly determined. Bulls undergo intense growth at performance test stations compared with those
reared in grazing systems. After weaning, particular bulls are chosen to be moved to rearing facilities. Only
those bulls that come from selected dams and sires and satisfy the conditions of the breeding program of
a given breed are transferred to the rearing facilities. Standardized nutrition and management methods are
used at the performance test stations. Therefore Vostry et al. (2014) introduced a new method for estimation
of breeding values for the growth of beef bulls at a performance test station using a multi-trait animal model.
Breeding value estimated by the multi-trait model, which also included pre-weaning growth, showed
a certain change in the rank of animals compared with the results of the original single-trait AM (Vostry et
al., 2014).

Since 2005 the breeding value for the type traits classification of young beef cattle has been estimated
(Veseld et al., 2005). Evaluation of the type traits is an integral part of cattle breeding. Objective
evaluation of the type in beef cattle is significantly related to the expression of meat performance. In
the Czech Republic, beef cattle are evaluated according to methodical instructions for the description
and evaluation of the type of beef breeds of cattle developed by The Czech Beef Breeders Association.
Evaluation is based on the scoring of an evaluated trait by 1 (minimum) to 10 (maximum). The evaluation
of the type involves ten traits: height at the sacrum, body length, live weight, front chest width, chest
depth, pelvis, shoulder muscling, back muscling, rump muscling, and production type. Breeding values
are estimated by a multi-trait multi-breed animal model.

An integral part of beef cattle breeding is the classification of carcass quality by the SEUROP method.
Therefore in 2011, the estimation of breeding values for SEUROP was introduced in The Czech Republic
by Veseld et al. (2011). The classification of carcass traits by the SEUROP method is based on three traits:
(1) carcass weight, (2) carcass conformation score, and (3) carcass fatness score. Breeding values are
estimated by the multi-trait animal model. The evaluation of meat quality is becoming the standard in
the beef cattle industry. Ultrasonography is a very suitable method for evaluating of live animals. This
method of identifying qualitative indicators allows young animals to engage in reproduction and thus in
genetic progress. The most important traits are scanning mainly on musculus longissimus lumborum et
thoracis (MLLT): eye muscle area, intramuscular fat, rib fat and rump fat. These traits are highly
correlated with a classification of the carcass body (Svitdkova et al., 2019). The pilot study started in
February 2019 in The Czech Republic, where a total of 761 animals of the Aberdeen Angus breed were
measured at the age of 6-24 months. Animals were measured in 19 farms and also on the four
performance test stations for young breeding bulls. Four traits were measured according to Breedplan
methodology: Eye muscle area (EMA) and Intramuscular fat (IMF) - at the 12/13th rib site; Rib fat- fat
depth at the 12/13th rib site, and Rump fat - fat depth at the P8 rump site. Animal scanning will continue
in the coming years to create a database suitable for the prediction of breeding values and selection
based on the genetic potential of the animals (Svitakova et al., 2019).

Estimation for other traits such as longevity and female fertility is currently under development (Vesela
et al,, 2017; Brzakova et al., 2019). Longevity, the period from first to the last calving, is an economically
important trait. An improvement in longevity reduces the annual production costs associated with
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raising replacement heifers, reduces the number of involuntarily culled cows, and increases the number
of high producing mature cows (Rogers et al. 2004). Krupova Z. et al. (2020) calculated the economic
weight (EW) for the improvement of the cow productive lifetime of Aberdeen Angus in The Czech
Republic €38.3 per year.

Another critical issue that is examined is the economic weights of a breeding objective with the aim of
the construction of selection indexes. Breeding values estimated for growth, calving performance, and
exterior traits are currently combined into simple selection indices. Three selection indexes were
constructed for bulls of beef cattle: IM for terminal crossing (in dairy herds), 1Z for the selection of
foundation sires for the beef herd, and IS for the selection of bulls for the beef herd (Safus et al., 2006).
First economic weights (EW) for beef cattle in The Czech Republic have been calculated by Wolfova et
al., 2005. The bio-economic model of the program package ECOWEIGHT applied for the calculation of
EW of traits in cattle has been updated (Wolf et al. 2013) since the last calculation. The flexibility of the
model was increased, taking into account calving seasons during the whole year, including more feeding
seasons, muscularity classes, and calving scores and including the calculation of EW for RFI of cows,
calves, heifers, and finished animals. Moreover, the production and economic conditions of local beef
cattle have changed substantially since the last EW estimates. Therefore, new EW for all traits currently
included in the breeding objectives as well as for new traits for Aberdeen Angus were calculated by
Krupova et al. (2020). Weight gain of calves was confirmed as the most important trait, accounting for
about 66% of the overall economic importance of all evaluated traits in the Czech AA breed. The
productive lifetime of cows, with relative economic weight of 11%, is currently undergoing genetic
evaluation, and this trait is a potential selection criterion for the future. The survival of calves from birth
until weaning, with relative economic weight of about 11%, is the next candidate trait for selection
(Krupova et. al., 2020).

Another important topic of beef cattle breeding is an international genetic evaluation. Efforts to create
an international genetic evaluation for beef cattle started in 2001 with the EUropean BEeaf EVALuation
project (EUBEEVAL). Phocas et al. (2005) suggested that the optimal model for beef cattle is an across-
country animal model with maternal effect applied to raw phenotypes. Venot et al. (2006) performed
the first pilot study and estimated across country genetic correlations for weaning weights between
France (FRA), Ireland (IRL), and the United Kingdom (GBR) for Charolais (CHA) and Limousine (LIM)
breeds. Three years later, genetic correlations were estimated for FRA, IRL, GBR, Sweden (SWE), and
Denmark (DNK) (Venot et al., 2009). In 2008 Interbeef working group was established in ICAR, and the
IDEA database at the Interbull center started to be used for pedigree and data exchange for beef cattle.
Pabiou et al. (2014) estimated genetic correlations for weaning weight between eight-member
countries of Interbeef for CHA and LIM. These genetic correlations were provided to Interbeef for tests
and routine runs. Since then, Interbeef extended his service for more countries and breeds. The
development of methods for international genetic evaluation for new traits, breeds, and countries is
carried out in cooperation with research partners. The Czech Republic is responsible for the
development of evaluation for calving traits (calving ease — CAE, birth weight — BWT). The first routine
run for calving traits was held in 2018, and resulting international breeding values were distributed to
member countries. By now, Interbeef provides international breeding values for weaning weight for five
beef breeds (CHA, LIM, Beef Simmental, Aberdeen Angus, and Hereford) and calving traits (BWT and
CAE) for three beef breeds (CHA, LIM, and Beef Simmental). Further research is focused on the
development of international genetic evaluation for new traits (female fertility and carcass traits),
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calving traits for Aberdeen Angus and Hereford, and estimation of genetic correlations for new member
countries. (Vesela et al., 2019).

Genomic selection is becoming a world standard for dairy cattle, and in the last years, even for beef cattle.
The first genomic selection in The Czech Republic was introduced for Holstein dairy cattle in 2012 using the
Single-Step animal model (Pfibyl et al., 2012). According to Berry et al. (2016) several factors contributed to
the slower development and uptake of genomic evaluations in beef cattle relative to that achieved in dairy.
Most notably, access to phenotypes (both the number of animals phenotyped and range of phenotypes)
from which to generate genomic predictions and low-cost genotyping for widespread adoption of the
genomic predictions. Within-breed genomic evaluations are, however, either already in place or are close to
official implementation status. The aim of further research is to introduce genomic evaluation for beef cattle
in The Czech Republic as well. Genotyping of beef cattle in The Czech Republic started at the and of the year
2018, and there were about 11 thousand animals of all beef breeds genotyped in May 2020 (personal
communication with the Czech Beef Breeders Association).
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Inbreeding depression and purging in the occurrence of Insect bite hypersensitivity in horse.
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Abstrakt

Starokladrubsky kan je na Uzemi ¢eské republiky nepretrzité chovan vice nez 400 let. Vzhledem k tomu, Ze
populace starokladrubského koné je mala a uzaviend, dochazi u ni ke ztraté genetické variability. Tato ztrata
genetické diverzity zpUsobuje kumulaci Skodlivych alel a inbredni depresi. Rozsahlé rodokmenové zaznamy
a dostatecné fenotypové Udaje umoznuji studium vlivu inbredni deprese na vyskyt letni vyrazky. Letni
vyrazka patfi mezi celosvétové nejbézné;jsi alergické onemocnéni, které se vyskytuje u koni. Vliv inbredni
deprese a efekt ocisténi na vyskyt letni vyrazky byl studovan na 1295 pozorovanich ziskanych od 536 jedincu.
Klasicky koeficient pfibuzenské plemenitby, koeficient pribuzenské plemenitby predkd a novy koeficient
pribuzenské plemenitby byl odhadnut pro vsechny jedince s fenotypovymi zaznamy. Statisticky prikazny
efekt inbredni deprese byl zaznamendn pouze pro novy koeficient pribuzenské plemenitby. Tato prace
poukazuje na skutecnost, Ze vyskyt letni vyrazky je ovlivnén inbredni depresi.

Klicova slova: geneticka diverzita; zdravi; genetické zdroje

Abstract

Old Kladruber horse has been continually kept in the territory of the Czech Republic for more than four
hundred years. Because the population is small and closed is treated by the loss of genetic variation
which causes the accumulation of deleterious mutations, and inbreeding depression. The extensive
pedigree and phenotypic information available for Old Kladruber horse provides a unique opportunity
to examine the inbreeding and purging effect on Insect bite hypersensitivity which is the most common
allergic disease affecting horses worldwide. Inbreeding depression and purging of inbreeding
depression for occurrence of insect bite hypersensitivity (IBH) in the Old Kladruber horse were analysed
on 1295 measurements taken from 536 horses. Classical, ancestral and new inbreeding coefficients
were computed for all animals. Regression coefficients significantly different from zero were found for
new inbreeding. This study show that occurrence of IBH is affected by inbreeding depresion.

Keywords: genetic diversity; health; inbreeding depression
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Uvod

Pribuzenskd plemenitba je jev, ktery se vyskytuje v malych uzavienych populacich. Vysledkem
pfibuzenské plemenitby je zména genotypovych Ccetnosti, kdy dochazi k zvySovani frekvence
homozygotnich sestav genl na uUkor heterozygotnich. Tyto zmény zvysSuji frekvenci sSkodlivych
homozygotnich sestav, které zpUsobuji inbredni depresi (Fernandez et al., 1995). Inbredni depresi je
mozno definovat jako snizeni uZitkovosti ¢i fitness inbrednich jedincl (Falconer and Mackey, 1996,
Charlesworth and Willis, 2009).

Starokladrubsky kéiri je chovan na uzemi Ceské republiky od roku 1579. Toto plemeno bylo vystaveno na
zakladé importu staroSpanélskych a staroitalskych koni. Starokladrubsky ki je zahrnut do genovych zdroja
Ceské republiky. Diky kvalitnimu kompletnimu rodokmenu a relativné vysoké hodnoté priimérného
koeficientu pfibuzenské plemenitby se jedna o idedlni model pro studium vlivu inbredni deprese.

Pro fizeni malé populace je kromé odhadu rozsahu inbredni deprese také dllezZité snizovat negativni
dasledky pribuzenské plemenitby. Je zndmo, Ze selekce, pfirodni nebo uméla, mulze snizit negativni
ucinek pribuzenské plemenitby v disledku snizeni (eliminace) frekvence nepfiznivych alel v populaci,
coz vede k ocisténi populace a naslednému snizeni genetické zatéze v populaci (Lacy and Ballou, 1998).
Proces ocisténi je proces, pfi kterém byla z populace vybrana jako rodice nasledné generace inbredni
zvifata s velmi dobrou uzitkovosti a dokonalym zdravotnim stavem, zatimco zvifata se Spatnou
uzitkovosti, nebo se zdravotnimi problémy byla vyrazena z reprodukce. Timto procesem dochazi
k eliminaci skodlivych alel z populace.

Letni vyrazka je béznym alergickym onemocnénim u vétSiny plemen koni na svété. Vyskyt tohoto
onemocnéni zplUsobuje bodavé sani Culicoides spp. Welfare postiZzenych zvifat je timto negativné
ovlivnén. Letni vyrazka patfi mezi multifaktoridlni onemocnéni, u kterych hraje vliv prostredi vyznamnou
roli. Unkel et al. (1987) potvrdili polygenni model tohoto onemocnéni. Do soucasné doby neni mnoho
zndmo o vlivu inbredni deprese na pribéh tohoto onemocnéni. Neprikazny efekt inbredni deprese byl
zjistén u friskych konfi (Schurink et al., 2011). Dalsi vyzkumy vlivu inbredni deprese na toto onemocnéni
nejsou dostupné.

Cilem této prace byla analyza vlivu inbredni deprese a efektu cisténi na vyskyt letni vyrazky
u starokladrubského koné.

Material a metody

Uvedena analyza vyskytu letni wvyrazky byla uskutecnéna na 1295 pozorovanich od 536
starokladrubskych koni chovanych v Narodnim hfebciné Kladruby nad Labem. Data starokladrubskych
koni poskytla Plemenna kniha starokladrubského koné. Jedinci byly vizualné hodnoceni dvakrat ro¢né
(kvéten a fijen) v rozmezi 13 let od roku1996 do roku 2009. Vyskyt letni vyrazky posuzoval jeden
veterinarni Iékar na zakladé vyskytu typickych klinickych pfiznakd.

Vyskyt letni vyrazky vykazuje binarni rozdéleni: 0 — absence vyskytu symptoma a 1 — klinické symptomy.
Ve sledovaném souboru 63 % jedincl nevykazovalo Zadné ptiznaky, a 37 % jedincli bylo postizeno. Koné
béhem svého Zivota byly posuzovany opakované. Vice informaci o datové strukture je mozné ziskat z
Citek et al. (2017).
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Koeficienty pfibuzenské plemenitby

Pro zjisténi vlivu inbredni deprese a vlivu o€iSténi na vyskyt letni vyrazky byly odhadnuty jak klasicky
koeficient pribuzenské plemenitby (Wright, 1922; Malécot, 1948) tak koeficient pfibuzenské plemenitby
predkd Ballou (1997). Uvedené koeficienty inbreedingu byly odhadnuty programem GRain (Baumung et al.,
2015).

Ballou (1997) navrhl odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby pfedkl dle nasledujiciho vztahu:

o fais) + (1= fa)fs + fa@ + (1 = faw)fa
aB — 2

kde f a f, jsou klasicky koeficient pfibuzenské plemenitby a koeficienty ptibuzenské plemenitby predkd
a indexy s a d prestavuji otce a matku.

V analyze byl také uvaZovan koeficient pribuzenské plemenitby, ktery byl odhadnut pouze se
zohlednénim 5 generaci predkl. Tento koeficient pribuzenské plemenitby byl povaZzovan za tzv. “novy”
koeficient pribuzenské plemenitby vznikly ze soucasné pribuzenské plemenitby a neni ovlivnén
pfibuzenskou plemenitbou v minulych generacich. Tento koeficient pfribuzenské plemenitby byl
odhadnut pomoci programu ENDOG v4.8 (Gutiérrez a Goyache, 2005).

Statistickd analyza

Vliv inbredni deprese a ocisténi populace byl odhadovan za poufziti procedury GLIMIX programového
baliku SAS se zohlednénim opakovaného pozorovani. Zavisle proménna (yi;) nabyva hodnot 1 s pravdé-
podobnosti m; vyskytu onemocnéni nebo hodnotou 0 s pravdépodobnosti jevu opacného (1-m). Linearni
logisticky model s bindrni poménou byl odvozen z prace Citek et al. (2017):

Tijkl

Model 1: log (1 ) = RokHod; + V&k; + Pohlaviy + bFy + pe,

—Tijkl

Model 2: log (%) = RokHod; + Vék; + Pohlaviy + bFxs + pe;
kde zdvisla proménnd je vyskyt letni vyrazky (0 — absence klinickych symptom a 1 — klinické symptomy),
RokHod; je fixni efekt i-tého roku hodnoceni (i=1996,..., 2009), Vék je fixni efekt j-tého véku pfi
hodnoceni (j=1,...,16), Pohlaviy je fixni efekt k-tého pohlavi (k=hfebec nebo klisna; valasi nebyli
uvazovani), b je regresni koeficient, Fxje klasicky koeficient pfibuzenské plemenitby (Wright,1922), Fxs
je novy koeficient pFibuzenské plemenitby, pejje ndhodny efekt trvalého prostfedi jedince ~N(0,lpe 0%pe),
Ioe je matice pldnu pokusu a o2, je rozptyl trvalého prostfedi jedince.

Pro odhad efektu ocisténi byl pouZzit modifikovany model dle Ballou (1997):

log (M) = RokHod; + V&k; + Pohlaviy + bFy + b(Fx * Fqp) + pe;

1-Tijk1

kde zdvisla proménnd, RokHod, Vék, Pohlavi, b a Fx predstavuji shodné efekty jako v Modelu 1 Fx*Fgs
isje interakce mezi klasickym koeficientem pfibuzenské plemenitby a koeficientem pfibuzenské
plemenitby predkd.
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Vhodnost pouzitych model(i byla testovana pomoci Akaikeho informacniho kritéria korigovaného na
velikost datového souboru:

AlCc = -2 log likelihood + 2k(k+1)/(n-k-1)

kde k je pocCet odhadovanych parametri a n je pocet pozorovani. Model s nizsi hodnotou AIC je béiné
povazovan za model vhodnéjsi. Dale byla vhodnost modelu testovdana pomoci likelihood ratio testu
(-2 log likelihood) coz je asymptoticky chi-kvadrat test. Stupné volnosti spojené s likelihood ratio testem
odpovidaji rozdilu mezi po¢tem parametrl u plného a redukovaného modelu (model bez efektu
inbredni deprese — nepublikovano).

Tabulka 1. Vliv sledovanych koeficientll pfibuzenské plemenitby na vyskyt letni vyrazky

Model Koeficient Regresni Pomér Sanci | P-hodnota AAIC3 L. ratio
inbreedingu koeficient (SE)
Model 1 Fx 0.022 1.022 0.196 419, 0.0008
(0.017)
Model 2 Fxs 0.052 1.053 0.027 3.80| 0.0007
(0.024)
Model 3 Fx -0.048 0.953 0.634 0.00, 0.0002
(0.102)
Fx*Fas 0.001 1.001 0.482
(0.002)

Fx je klasicky koeficient pribuzenské plemenitby, F.s je koeficient pfibuzenské plemenitby predkd
definovany dle Ballou (1997), Fxs je novy koeficient pfibuzenské plemenitby definovany na zakladé 5
generaci predkd, FX*FaB je interakce mezi klasickym koeficientem pribuzenské plemenitby a
koeficientem pfibuzenské plemenitby predkd definovaného dle Ballou (1997), AAICc je rozdil v
hodnotach Akaikeho informacniho koeficientu mezi sledovanymi modely, L.ratio je likelihood ratio test.

Vysledky

Vysledky z likelihood ratio testu indikuji statisticky prikazné rozdily mezi modely 1, 2, 3 a zakladnim
modelem bez efektu inbredni deprese. Na zadkladé hodnot AAIC vykazoval nejvétsi vhodnost model 3.
Odhady regresnich koeficientll a poméry Sanci pro vsechny druhy testovanych inbrednich depresi
a efektu ocisténi jsou uvedeny v Tabulce 1. Statisticky prikazny negativni vliv na vyskyt letni vyrazky byl
prokazan u modelu 2. Z vysledk( vyplyva, Zze zvysenim hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby
vlivem pfibuzenské plemenitby v soucasné populaci o 1 % dochdazi k zvyseni vyskytu letni vyrazky 1,05
krat. Vliv klasického koeficientu pribuzenské plemenitby, ktery zahrnuje i vliv pfibuzenské plemenitby,
ke které doslo v minulosti, na vyskyt letni vyrazky byl zjistén jako statisticky neprikazny. Také zahrnuti
interakce mezi efekty pfibuzenské plemenitby Fx a F.s nevykazovalo statisticky prikazny vliv na vyskyt
letni vyrazky u starokladrubského koné.
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Diskuze

Klasicky pfistup vyuZivajici regresni analyzu vyuZivajici koeficient pribuzenské plemenitby pro analyzu
inbredni deprese u hospodarskych zvirat byl pouzit v mnoha studiich (napf. Curik et al. (2003), Leroy
(2014), Vicente et al. (2014). Naopak, pouze nékolik studii zohledriovalo vliv koeficientu pfibuzenské
plemenitby pfedkl na uZitkové vlastnosti hospodarskych zvirat. Napriklad McParland et al. (2009) and
Hinrichs et al., (2015) pouZili tuto metodu u skotu a Ragab et al. (2015) u kralikd.

Na zakladé statistické prikaznosti Fxs byl potvrzen vliv inbredni deprese u vyskytu letni vyrazky
u starokladrubského koné. Vyssi signifikantné negativni vliv Fxs v porovnani s Fx poukazuje na vyskyt efektu
Cisténi v populaci starokladrubského koné (McParland et al., 2009). Vyssi negativni efekt FX5 v porovnani
s FX dale poukazuje na skutecnost, ze k vyskytu Skodlivych alel v homozygotnim stavu vlivem ptibuzenské
plemenitby dochazi v poslednich generacich. Z toho lze usuzovat, Zze homozygotni sestavy skodlivych alel
vzniklé pfibuzenskou plemenitbou v minulych generacich byly vlivem selekce odstranény z populace
a populace byla o skodlivé alely ocisténa. Efekt ocisténi by potvrzen i vyssi vhodnosti modelu 3, ktery
3 koeficienty pribuzenské plemenitby (Fxa Fas) statistickou prikaznost. Tato statistickd neprikaznost viak
muZe byt zplsobena malou silou testu, ktera je ovlivnéna velikosti testované populace. Vyrazné zvyseni
poctu jedincl v této analyze neni mozné z dlivodu, Ze plemeno starokladrubsky kin patii mezi malopocetna
uzaviend plemena. Efekt ocisténi také muize byt ovlivnén narlstem koeficientu pribuzenské plemenitby.
Boakes a Wang (2005) uvadi, Ze populace s nizkym nartstem koeficientu pfibuzenské plemenitby mezi
generacemi (AF) maji vyssi tendenci k efektu ocisténi neZ populace s vysokou hodnotou naristu koeficientu
pribuzenské plemenitby. Plemeno starokladrubsky kin vsak patfi pravé do skupiny s vyssi hodnotou nardstu
koeficientu pribuzenské plemenitby (AF = 1% - Vostra-Vydrova et al. 2016). Z tohoto divodu, nemusi byt
efekt oCisténi v populaci zfetelny.

Zavér

Efekt inbredni deprese statisticky prikazné ovliviiuje vyskyt letni vyrazky u starokladrubského koné. Efekt
ocCisténi byl také zjistén, avsak vlivem malé sily testu a moZného velkého narlstu hodnot koeficientu
pribuzenské plemenitby v populaci nebyla u tohoto efektu prokdzana statisticka prikaznost. Prokazani
efektu ocisténi v populaci starokladrubského koné je v souladu se Slechtitelskym cilem plemene
starokladrubsky kin, kdy do plemenitby jsou pouzivani pouze jedinci, u kterych nebyly doposud detekovany
symptomy letni vyrazky. Touto cestou dochazi k eliminaci skodlivych alel zpUsobujicich toto onemocnéni
z populace starokladrubského koné. Déle je predpoklad, Ze vyuZiti genomickych informaci v budoucnu
povede k lepSimu pochopeni genetické determinace a vyskytu tohoto onemocnéni.
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PLEMENNE HODNOTY PRO SOUHRNNE ZNAKY NEMOCI
PAZNEHTU A PRO KULHANI

Breeding values for overall claw and horn diseases and lameness

Ludmila Zavadilova, Eva Kasna, Zuzana Krupova

Vyzkumny Ustav ZivociSné vyroby, v. v. i., Praha Uhfinéves

Abstrakt

Cilem této prace bylo na zikladé vyhodnoceni vztahli mezi odhady plemennych hodnot stanovenych na
zdkladé nemoci paznehtd a kulhani posoudit vhodnost vzajemné kombinace onemocnéni paznehtt a kulhani
do jednoho znaku, vyuzitelného pro Slechténi na odolnost vi¢i nemocem paznehtl. Nemoci a poruchy
pazneht( byly sledovany u holstynskych dojnice (29 291 krav a 42 247 laktaci) otelenych v letech 2017-2020.
Vyhodnocené znaky byly onemocnéni pazneht(, kulhani, kombinace nemoci paznehtt a kulhani. Pro vlastni
vyhodnoceni byl pouzit linedrni animal model s opakovatelnosti. Znaky byly definovany jako binarni: vyskyt
ano/ne za laktaci. Byly odhadnuty genetické parametry a plemenné hodnoty. Genetické korelace byly
aproximovany korelacemi mezi plemennymi hodnotami. Koeficienty dédivosti pro kulhani byly 0,03, pro
nemoci paznehtl 0,05 a pro jejich kombinaci 0,04. Relativni plemenné hodnoty se pohybovaly v rozmezi
31,57 az 136,93 %; jejich spolehlivosti dosahovaly az 0,95 pro kombinaci nemoci paznehtl byla priimérna
spolehlivost 0,17. Korelace mezi plemennymi hodnotami pro nemoci paznehtt a kulhani byla 48 % a to pro
byky se spolehlivosti plemennych hodnot nad 0,5. Pro viechny jedince byla tato korelace 27 %. Na zakladé
hodnoty této korelace, kterd je pouze stfedni, nedoporucujeme kombinovat kulhani s nemocemi pazneht(
do jednoho znaku pro odhad plemenné hodnoty.

Klicova slova: dojeny skot; kulhani; nemoci paznehtu; plemennda hodnota; koeficient dédivosti

Abstract

This work aimed to assess the suitability of a combination of claw and horn disease and lameness into a trait
for genetic evaluation for resistance to claw and horn disease. Claw and horn disorders were observed in
Holstein cows (29,291 cows and 42,247 lactations) calved in 2017-2020. The analysed traits were claw
diseases, lameness, a combination of claw diseases and lameness. A linear animal model with repeatability
was employed. The traits were defined as binary: occurrence of yes/no during lactation. Genetic parameters
and breeding values were estimated. Correlations between breeding values approximated genetic
correlations. Heritability for lameness was 0.03, for claw diseases 0.05 and heritability for their combination
was 0.04. Relative breeding values ranged from 31.57 to 136.93 %; their reliability ranged up to 0.95 for the
combination of claw disease was average reliability of 0.17. The correlation between breeding values for
claw diseases and lameness was 48%, and that was for bulls with a breeding value reliability above 0.5. For
all animals, this correlation was 27%. Therefore, we do not recommend combining lameness with claw and
horn diseases into one trait for genetic evaluation.

Keywords: dairy cow; lameness; claw and horn diseases; breeding values; heritability
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Uvod

Snizeni vyskytu nemoci paznehtl potaimo kulhani u dojeného skotu jednim z hlavnich chovatelskych
cil z dGvodl zachovani uZitkovosti, plodnosti i welfare zvifat (Huxley, 2013). Tento cil mGze byt dosaZzen
jak zlepsenim chovatelskych opatfeni, tak Slechténim skotu na zvySeni odolnosti vi¢i nemocem
paznehtl. Zakladem slechténi je definice znakd, na které se Slechténi zaméfi, jejichz fenotypové hodnoty
budou evidovany a nasledné bude pro tyto znaky stanovena plemenna hodnota, ktera se bude pro
Slechténi pouzivat.

Nemoci paznehtl skotu predstavuji celou skupinu nemoci s rliznym projevem a dlvody vzniku, jak
dokumentuje napf. Obrazovy atlas patologickych nédlez( na paznehtech (ICAR Claw Health Atlas, ICAR
Technical Series (ISSN: 92-95014-14-6 alISBN: 92-95014-18) ke stazeni na strankach
ICAR (www.icar.org/index.php/publications-technical-materials/technical-series-and-proceedings/

atlas-claw-health-and-translations), v rliznych jazycich vcetné cestiny. Jak uvadi Greenough (2017)

nemoci paznehtl déli podle etiologie se na infekéni nemoci a na poruchy rohového pouzdra nazyvané
také neinfekéni nemoci paznehtl. Kinfekénim nemocem paznehtl se obvykle tadi digitalni
a interdigitalni dermatitida, nekrobaciléza a hniloba rohoviny patek. Poruchy rohového pouzdra maji
podle Greenougha (2017) prvotni pricinu v laminitidé a fadi se k nim vredy, krvaceniny, praskliny,
poruchy bilé ¢ary a dalsi. Nespecifické poruchy pazneht( jsou tylom a otok. Mezi infekénimi nemocemi
a poruchami rohového pouzdra je slabsi geneticky vztah (van der Waaij et al., 2005; van der Speck et
al.,, 2013; Malchiodi et al., 2017). Kulhani neni nemoci, ale je zakladnim symptomem onemocnéni
paznehtl jak infekénich, tak neinfekénich (Green et al., 2002; Van Der Waaij et al., 2005; Bicalho and
Oikonomou, 2013), jako jsou napf. vied, porucha bilé ¢ary, krvaceniny v chodidle, tylom. Kulhani Ize
pouzit jako znak indikator nemoci a poruch pazneht( (Laursen et al., 2009; Weber et al., 2013). Jako
dalsi indikatorové znaky lze vyuZit také linearni popis exteriéru koncetin (van der Waaij et al., 2005; van
der Linde et al., 2010).

Slechténi dojeného skotu na zvyeni odolnosti vii&i onemocnéni paznehtl se zaméfuje na jednotlivé nemoci,
vytvareni se skupiny nemoci nebo se pouziva kulhani jako zastupny znak. Genetickou slozku vyskytu nemoci
pazneht( se podafilo potvrdit, i kdyZ vlastni koeficienty dédivosti jsou nizké. Johansson et al. (2011)
vyhodnotili v severskych zemich jako podklad pro index zdravi pazneht(i sedm nemoci a poruch paznehti
setfidénych do tfi skupin: prvni zahrnovala infekéni nemoci: interdigitdlni a digitalni dermatitidu, hnilobu
rohoviny patek a tylom; druhou skupinu tvofily poruchy spojené s vyZivou zvifat jako je chodidlovy vied,
nemoc bilé &ary, krvaceniny v chodidle a tfeti skupina zahrnovala malformace paznehtu. Van der Linde et al.
(2010) vyhodnoatili a genetickou variabilitu pro jednotlivé nemoci paznehtl a kombinovany znak nemoci
pazneht(, ktery zohlednoval vyskyt nékteré z vybranych nemaoci: krvaceniny v chodidle, digitalni dermatitida,
interdigitaIni dermatitida, sténovy vied, chodidlovy vied, tylom, nemoc bilé ¢ary. Peréz-Cabal a Charfeddine
(2015) zahrnuli do genetického hodnoceni interdigitdlni a digitdlni dermatitidu, chodidlovy vred,
nekrobacildzu, tylom, poruchu bilé ¢ary a chronickou laminitidu. Znak celkova nemoc paznehtu byl definovan
jako vyskyt alespon nékteré z vySe uvedenych nemoci.

U kulhani potvrdili genetickou slozku umoznujici vyuZiti ve Slechténi Boettcher et al. (1998). Nalezli
heritabilitu ve vysi 0,10 aZ 0,22 pfi vyuZziti linedrniho ¢i prahového modelu a potvrdili tak moZnost vyuZziti
kulhani jako selekéniho znaku pro zvyseni odolnosti vici nemocem paznehtu. Stejné tek Weber et al.
(2013) potvrdili, Ze kulhani je dobry indikator pro emoci paznehti. Ring et al. (2018) dosli k zavéru, Ze
pfi vyuziti informaci pro vybrané nemoci paznehti lze ziskat vyssi geneticky zisk nez jen pfi pouZiti
informaci o kulhani dojnic.
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Cilem této prace je na zadkladé vyhodnoceni vztahl mezi odhady plemennych hodnot stanovenych na
zakladé nemoci paznehtl a kulhani posoudit vhodnost vzajemné kombinace onemocnéni paznehtl
a kulhani do jednoho znaku, vyuZitelného pro Slechténi na odolnost vii¢i nemocem paznehtd.

Material a metodika

U holstynskych dojnic otelenych v letech 2017-2020 probéhlo sledovani vyskytu nemoci paznehtd
a kulhani v prlibéhu normovanych laktaci. Zdrojem informaci o diagnézach byl Denik nemoci a léceni.
Databaze ,Denik nemoci a lé¢eni” (dale Denik) urcend pro zdznam a uchovavani zaznama zdravotnich
udalosti v chovech dojeného skotu v CR byla uvedena do testovaciho provozu v roce 2017. Od srpna
2018 jsou z Deniku pravidelné zacatkem kazdého mésice vypisovana data pro statistické zpracovani.
Data potrebnd ke genetickému hodnoceni laskavé poskytli Svaz chovatelll holstynského skotu
a Ceskomoravskd spole¢nost chovatel(l, a.s. Z databaze diagnéz a daldich poskytnutych souborél byly
vytvoreny tfi soubory viz Tab. 1, s informacemi o laktacich krav s vyskytem nebo bez vyskytu nemoci
paznehtd ¢i kulhani, pfipadné kombinaci téchto informaci. Podrobnéjsi informace o vyuZitych laktacich
jsou uvedeny v Tab. 2.

Tab. 1 Pocty a laktacni incidence podle znak(

Nemoci paznehtq, Kulhani, | Kombinace nemoci paznehtd a kulhani,
OCD KULH OCDkulh

Laktace 37 462 30104 | 42247

Krdva 26 760 21624 29291

Rodokmen 67 320 56117 | 71636

Laktacéni incidence (LIR) 18,92 % 9,82 % 19,63 %

Tab. 2 Pocty laktaci podle poradi

Nemoci paznehtl, OCD | Kulhani, | Kombinace nemoci paznehtd a kulhani,
Poradi laktace KULH OCDkulh
1 12 865 10434 14 642
2 10519 8 205 11 827
3 7 230 5762 8 155
4 4181 3318 4673
5 1943 1663 2152
6 724 722 798
celkem 37 462 30104 42 247
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Tab. 3 Pocty nejvice zastoupenych nemoci a poruch paznehtt a kulhani vyuZzitych pfi analyze

Nemoc/porucha paznehtu; kulhani Pocet nélezl
Hniloba rohoviny patek 189
Hnisavé dutd sténa 1176
Interdigitalni / povrchova dermatitida 904
Trhlina bilé cary 201
Akutni laminitida 152
Digitalni dermatitida 5779
Dvojité chodidlo 127
Krvaceniny v chodidle 7
KULH 6183
Laminarni oddélovani rohoviny stény paznehtu od pod ni leZici Skary 21
Laminitida — schvaceni paznehtl 23
Nekrobaciléza meziprsti 3576
Nemoc bilé ¢ary 114
Otok 131
Trhlina paznehtu 255
Tylom 1035
Vied paznehtu 9058

Pro vlastni vyhodnoceni byl pouzit linedrni animal model s opakovatelnosti.

Modelova rovnice:

yikm=poradi_vék;+ stado;+ rok_mésick+ pe;+ am + €jjkim

Viikim — zavisla proménna definovana jako znak pro odhad plemenné hodnoty: onemocnéni pazneht(
(OCD); kulhani (KULH); kombinace nemoci paznehtll a kulhani (OCDkulh). Pouzité nemaoci pazneht(
véetné poctu diagndz (ndlezd) jsou uvedeny v Tab. 3. Znaky byly definovany jako vyskyt za laktaci, a to
jako binarni proménnj, tj. vyskyt ano/ne. Laktace je definovana jako normovana laktace v délce 240-
305 dn(, kdy 5. a 6. laktace jsou spojeny do jedné kategorie, a ne vSechna zvitata maji prvni laktaci. Sbér
Udajd o onemocnéni a byl prabézné provadén zootechniky, osetfovateli i pracovniky paznehtarskych
firem pfti Upravach paznehtu; poradi_vék;_ poradi laktace kombinovany s vékem pfi oteleni (15; 15; 15
hladin); stddo;— pevny efekt stada (53; 46; 53 hladin); rok_mésicy— pevny efekt roku a mésice oteleni
(35; 35; 35 hladin); pe/je ndhodny efekt trvalého obdobi jedince, odpovidajici vice laktacim kravy; am —
nahodny aditivni efekt jedince spojeny s rodokmenem; ejum je ndhodny rezidualni efekt.

Model byl pouZit pro odhad genetickych parametr( a pro odhad konvencnich plemennych hodnot.
Vlastni vypocet byl proveden programovym balikem BLUPF90 (Misztal et al., 2018). Relativni plemenné
hodnoty byly vypocéteny na zakladé priméru plemennych hodnot byk( narozenych v roce 2010. Tento
prameér slouzil jako 100 % a za smérodatnou odchylku byla pouZita hodnota 5.
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Vysledky a diskuze

Odhady rozptylu, koeficientu dédivosti a opakovatelnosti pro tfi hodnocené znaky jsou uvedeny v Tab.
4. Odhady jsou odlisné pro KULH, zatimco u OCD a OCDkulh jsou velmi podobné.

Koeficienty dédivosti pro KULH i OCD a OCDkulh byly opét nizké a odpovidaly bézné publikovanym
vysledklm. Ring et al. (2018) uvadi hodnotu koeficientu dédivosti pro kulhani 0,05. Boettcher et al.
(1998) nalezli koeficient dédivosti pro kulhani 0,10. Peréz-Cabal a Charfeddine (2015) zjistili pro
kombinovany znak nemoci paznehtl koeficient dédivosti 0,05; pro jednotlivé nemoci paznehtl byly
hodnoty koeficientu dédivosti nizsi. Van Der Waaij et al. (2005) nalezli koeficienty dédivosti pro nemoci
paznehtl od 0,01 do 0,10. Weber et al. (2013) zjistili pro kulhani koeficient dédivosti 0,15 az 0,22, ovsem
pfi pouZiti prahového modelu. Pro souhrnny znak nemoci paznehtld Weber et al. (2013) odhadli
prahovym modelem koeficient dédivosti 0,22 az 0,24. Tyto hodnoty jsou vy3$i nez nami zjisténé, nebot
u prahovych modell ve srovnani s linearnimi jsou odhady heritability vyssi. Koeficienty opakovatelnosti
byly témér trikrat vyssi pro OCD a OCDkulh ve srovnani se samostatnym KULH.

Tab. 4 Odhady varianci, koeficientu dédivosti (h?) a opakovatelnosti (r?) pro hodnocené znaky

. - . . Kombinace nemoci

Variance a koeficienty | Nemoci paznehti KULH .

paznehtd a KULH
Aditivni 0,0058+0,00129 0,0024+0,00054 0,0056+0,00125
Trvalého efektu 0,0094+0,00084 0,0024£0,00098 0,0086+0,00080
Prostredi
Zbytkova 0,1104+0,00132 0,0810+0,00108 0,1186+0,00130
Celkova 0,1256 0,0855 0,1326
h? 0,05 0,03 0,04
r2 0,14 0,06 0,12

Praméry relativnich plemennych hodnot a jejich spolehlivosti jsou uvedeny v Tab. 5. Opét je ziejmé, zZe
KULH se odliSuje svymi hodnotami pro relativni plemenné hodnoty od ostatnich uvedenych znak.
Plemenné hodnoty pro KULH maji nizsi smérodatnou odchylku, vyssi minimum a niz$i maximum.
Spolehlivost plemennych hodnot rozhodné stoupala u kombinovaného znaku OCDkulh. MizZeme to
pricist vyssimu poctu informaci o fenotypech, vstupujicich do vypoctu.

Tab. 5 Priméry odhadu plemennych hodnot, relativnich plemennych hodnot a spolehlivosti plemennych
hodnot pro znaky

Pocet Primér + SD |Minimum Maximum
Relativni plemenné hodnoty
Nemoci paznehtl 67 320 94.74+7.52 31.57 135.56
Kulhani 56 117 97.33+£4.94 61.95 122.75
Kombinace nemocf 71636 96.01+8.88 46.77 136.93
paznehtd a KULH
Spolehlivosti odhadu plemennych hodnot
Nemoci paznehtt 67 320 0.08+0.07 0.00 0.84
Kulhani 56117 0.07+0.06 0.00 0.84
Kombinace nemoci 71636 0.17£0.14 0.00 0.95
paznehtl a kulhani

Byly vyhodnoceny korelace mezi plemennymi hodnotami pro OCD, KULH a OCDkulh. Tyto korelace pouze
aproximuji genetické korelace mezi znaky. Nejsou s nimi identické. Korelace mezi plemennymi hodnotami
pro KULH a OCD na zakladé 30 178 zvifat dosahovala 26,8 %. Korelace pro KULH a OCD mezi plemennymi
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byky s dcerami s uZitkovosti byla 26,7 %, jednalo se 4 839 byk(l. Ring et al. (2018) zjistili genetickou korelaci
mezi nemocemi paznehtd a kulhanim 1 % az 48 %, kdy se jednalo o tfi vybrané nemoci prerostly pazneht,
poruchu bilé ¢ary a krvaceniny v chodidle. Weber et al. (2013) pak uvadi genetickou korelaci mezi kulhanim
a nemocemi paznehtl mezi 60 a 72 %, pricemzZ nemoci paznehtl jsou brany souhrnné, jednou se zahrnutim
digitaIni dermatitidy a podruhé bez zahrnuti této nemoci. Aproximace genetickych korelaci pomoci korelaci
plemennych hodnot mezi KULH a OCD je uvedena v Grafu 1. Hodnoty korelaci byly vypocteny na zakladé
plemennych hodnot bykd s riznou minimalni spolehlivosti. Sila korelaci se pohybuje od 27 % do 48 %
a roste umérné spolehlivosti pouZitych plemennych hodnot, avsak od 0,5 spolehlivosti se jiZ neméni.
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zfejmé z Tab. 1., i kdyZ se nejednalo o velky rozdil. Sila korelaci opét stoupa s vysi spolehlivosti plemennych
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Zavér

Predkladané vyhodnoceni tedy ukazalo, Ze mezi nemocemi paznehtl a kulhanim existuje zasadni
genetickych vztah. Vzhledem k tomu, Ze poruchy paznehtl zapficinuji kulhani zvifat, i kdyZz to neni jediny
davod, jevi se genetické zaloZeni pro kulhani shodné s genetickym zakladem pro nemoci paznehtd. Avsak
aproximativni geneticka korelace nedosahla v této studii ani 50 %. Poruchy a nemoci pazneht( jsou velmi
rozlicné a jednotlivé druhy nemoci a poruch pazneht zapficifiuji kulhani v rizné mite. Pfi vlastnim odhadu
plemennych hodnot pak kulhani vystupuje jako indikatorovy znak ukazujici na moZnost vyskytu nemoci
pazneht(. Na zakladé této stfedni hodnoty korelace pak mizeme konstatovat, Ze je to podstatny diivod proti
kombinaci nemoci pazneht( a kulhani do jednoho znaku, ktery by se pouzival pro odhad plemenné hodnoty
a nasledné pro Slechténi.
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