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|. Cil metodiky

Cilem metodiky je zhodnotit pfibuznost genotypovanych plemennych prasat v programu CZePig s vyuZitim
informaci o SNP genotypech (tj. single nucleotide polymorphism - jednonukleotidovy polymorfismus) a
stanovit SNP panel, ktery bude vyuZitelny pro rutinni analyzy pfibuznosti prasat.

Il. Vlastni popis metodiky
II.1. Uvod

Stanoveni paternity a parentity v programu CzePig bylo dosud provadéno technologii mikrosatelitnich
markerd ve spolupracujicich akreditovanych laboratofich. Od roku 2013 se pouzival panel mikrosatelitnich
lokust (387A12F, S0655, SBH1, SBH2, SBH4, SBH10, SBH13, SBH18, SBH19, SBH20, SBH22 a pohlavné
specificky SBH23) Animaltype Pig firmy Biotype®. S rozvojem genomického hodnoceni prasat ve svété se i pro
chovatele prasat v Ceské republice stala finanéné akceptovatelnou technologie SNP—array. Tato technologie
je zaloZena na detekci jednonukleotidovych polymorfizmi (single nucleotide polymorphism — SNP) pomoci
hybridizace DNA s fluorescencné znacenymi oligonukleotidovymi sondami vazanymi na desti¢ce mikrocipu.
Genotyp jedince je odelitdn ve scanneru pomoci laserového paprsku a zjistény signdl je analyzovan
v pfislusném software (Schréffelova a kol., 2019b).

SNP genotypy jsou u prasat zafazenych v ndrodnim Slechtitelském programu Svazu chovatell prasat, z.s.
(SCHP) zjistovany od roku 2019 v ramci projektu NAZV QK190217. Hlavnim cilem projektu je vytvofeni
referenéni populace a vyvoj postupl pro odhad genomickych plemennych hodnot prasat v CR. Prvni vysledky
analyzy ziskanych SNP genotypll prasat jiz byly vyuZity pfi hodnoceni genetické diverzity plemene prestické
¢ernostrakaté, a to simultannim hodnocenim rodokmenovych dat a SNP informaci (Krupa a kol., 2021).

Cilem této metodiky je vyhodnotit pribuznost genotypovanych prasat pomoci genotypt SNP a stanovit SNP
panel vyuZitelny pro rutinni analyzy pribuznosti u vSech chovanych plemen, pro néz vede Svaz chovatell
prasat, z.s. plemennou knihu.

[1.2. Data

Hlavnim cilem genotypovani prasat SNP cipy byl predevsim vyvoj genomického hodnoceni prasat. Vybér
zvitat ke genotypovani byl tedy provadén tak, aby genotypované zvife bylo rodi¢em pfisti generace
plemennych zvifat (vzorek télesnych tkani byl uloZen a pouZit aZ po zarazeni potomkl plemenného zvitete)
nebo, aby mélo dostatek datovych zaznam o uZitkovosti v databazi plemenné knihy. DNA prasat komercnich
plemen byla ziskdvana predevsim ze vzork(l chlupovych cibulek, které byly az do vybéru zvifete ke
genotypovani zamrazeny v odbérovych sadach pfi -18 °C nebo z plnych i prazdnych inseminacnich tub
(Schroffelova a kol., 2019a; Krupa a kol., 2019). Chlupové cibulky a sperma zde byly zjistény jako nejvhodnéjsi
zdroje DNA k plosSnému odbéru a dalsimu zpracovani. U genového zdroje prestické cernostrakaté byla DNA
vyuzita k jiz zminénému mapovani genetické variability plemene (Krupa a kol., 2021). Vzorky Stétin Zijicich
zvifat byly od chovateld ziskdny prostifednictvim SCHP z.s. nebo VUZV v.v.i. Cast vzorkd byla ziskdna
z Laboratore agrogenomiky Lamgen Mendelu v Brné jako DNA.

Z technickych divodu doslo v prabéhu feseni projektu ke zménam druhu pouZitého SNP Cipu. Zakladni

specifikace SNP CipU je uvedena v tabulce 1.

Tabulka 1 Druhy SNP Cipl pouZzitych ke genotypovani

. . | Vyrobce Pocet SNP Pocet spoleénych lokust
Oznaceni , Y. o .
Nazev Cipu lokusU mezi Cipy
Illumina, Inc.
1 . 61565
e o
2 PorcineSNP60 BeadChip >9313 32838
- - 32898
3 GeneSeek® Genomic Profiler™ 50697
GGP Porcine 50K




Celkem bylo k 10.8.2022 genotypovano 1489 prasat evidovanych v plemenné knize SCHP (tabulka 2). Nejvice
zvitat bylo genotypovano u plemene éeské bilé uglechtilé (CBU — 749 ks), nasledovala éeské landrase (CL) s 261 ks
a prestické ¢ernostrakaté (PC) s 222 ks. U otcovskych plemen byl genotyp stanoven u 100 pietrain( (PN), 84 duroct
(D) a 73 bilych otcovskych (BO) prasat. Podil plemenic z genotypovanych zvitat byl nejvyssi u plemen CBU, CLa PC
(70 %, 51 % a 43 % z celkového poctu genotypovanych prasat), u otcovskych plemen byl nizsi a dosahoval cca 1/5
az 1/3 z celkového poctu genotypovanych prasat. U 869 vzork( zvifat byl znamy jeden genotypovany rodi¢, znamy
genotyp obou rodicd byl u 221 genotypovanych vzork( (tabulka 3). MoZnosti porovnani genotypt jedincl a jejich
rodic¢l v rdmci plemen viceméné odpovidaji poc¢tu genotypovanych jedincu: nejvice porovnani genotypu jedince
s jednim rodi¢em (bez ohledu na poutity ¢ip) je mozné provést u CBU (399 porovnani), nasleduji zvifata plemene
PC a CL (191 a 150 porovnani) a u jednotlivych otcovskych plemen je tento pocet blizky 40. Provedeni testu
parentity (porovnani genotypt jedince s obéma rodici) je mozné provést u 163 vzorkd CBU, 32 vzorkd CL, 15
vzork( PC a méné nez 10 vzork( u jednotlivych otcovskych plemen

Tabulka 2 Pocty genotypovanych zvitat podle plemen a pohlavi

Plemeno Pohlavi! Pocet vzorkd
Pocet zvifat Cip1 ¢ip2 ¢ip3 Celkem

“ . . P 526 158 32 342 532
Ceské bilé uslechtilé K 503 121 30 75 206
N ) P 132 38 1 94 133
Ceska landrase K 129 66 20 41 129
Duroc P 27 0 0 27 27
K 57 26 8 23 57

" . P 17 0 0 17 17
Bilé otcovské K 56 34 15 7 56
Pietrain P 23 0 0 23 23
K 77 36 9 36 81

Y v gy , P 96 1 64 55 120
Prestické ¢ernostrakaté K 126 110 9 11 130
P 821 197 97 558 852

Celkem K 668 393 93 193 679
P+K 1489 590 190 751 1531

1P - plemenice, K - kanci

Tabulka 3 Pocet vzorkll genotypovanych zvitat, u kterych Ize provést analyzu pfibuznosti s jednim nebo
obé&ma rodici

Kombinace Cipt BU L D BO Pn Pc Celkem
Stejny 11 135 47 6 9 9 77
Znamy genotyp &ip 22 11 1 1 3 2 13 437
jedince 33 70 23 9 4 13 4 1395
a jednoho Rozdilny 12 73 19 6 11 8 92
rodice ¢ip 13 330 73 14 4 13 82 958
23 130 52 16 13 8 14
Stejny 111 6 1 57
Cip 333 15 2 2 1
112 12 1
Znamy genotyp 113 51 5
jedince, otce Rozdilny 122 6 10 238
i matky ¢ip 123 52 9 10 211
133 30 11 1 2 2
223 2 2
233 1 4




I1.3. Vybér SNP lokust do panelu pro ovérovani plvodu

Pro vybér SNP lokust do panelu jsme pro kazdy SNP lokus hodnotili jeho GenCall skére, frekvenci minoritni
alely a umisténi lokusu na chromozomech. Vyhodnoceni bylo provedeno zvlast pro kazdé plemeno.
Vzhledem k tomu, Ze ovérovani plvodu bude probihat u zvifat genotypovanych na rlznych Cipech, jsou
vysledky uvedeny pro lokusy spole¢né vsem pouzitym Ciptim.

[1.3.1. Vyhodnoceni GenCall skore

Vyhodnoceni GenCall skére (GC) vychazi ze snahy zahrnout otazku kvality stanoveni genotypu do problematiky
ovérovani pavodu prasat. GC je hodnota pfifazena kazdému SNP genotypu. K uréeni dvou alel daného SNP slouzi
dvé rlizné znadené oligonukleotidové sondy, které se vaZzou na cilovou sekvenci tohoto SNP. Hybridizace sond
s cilovou sekvenci vytvari fluorescencni signal, jehoZ intenzita se méfi a vyhodnocuje pomoci doddvaného
software. U referenéniho souboru mnoha vzork( je stanoven klastrovaci algoritmus aplikovany na zjisténé
fluorescencni Urovné kazdého SNP k rozliseni tfi potencionalnich genotypa. Kvalita téchto klastrl je méfena tzv.
GenTrain skdre, které popisuje tvar klastr a relativni vzdalenost signalu SNP uvnitf klastru (More a kol. 2019).

GC vyjadruje u daného SNP vzdalenost stfedu jeho klastru od fluorescenéniho signalu hodnoceného vzorku. GC je
tedy primarné navrzen k odfiltrovani chybnych genotypl, DNA a/nebo lokusG. GC pod 0,2 vieobecné znadi chybny
genotyp, zatimco SNP lokusy s GC vyssi nez 0,7 vétsinou maji dobfe vyjadiené genotypy (lllumina Inc., 2005). Ve
vystupech ze softwaru lllumina GenomeStudio pro vyhodnocovani genotypl nejsou publikovany genotypy s
hodnotou GC <0,15 (Berry et al., 2021). Celkovou kvalitu vzorku popisuje tzv. Call Rate, ktery vyjadtuje podil SNP
lokust s uréenym genotypem ze vsech analyzovanych lokus( u daného vzorku (Zhao a kol., 2018).

Pro stanoveni paternity nebo parentity by genotyp daného SNP mél byt zndmy pro vétsinu zvirat. Stanovili
jsme, Ze za lokus se znamym genotypem budeme povaZovat lokus, ve kterém je pfizvoleném GC znam
genotyp pro vice nez 5 % zvifat. V tabulce 4 je shrnuta zména podilu lokus(i se zndmym genotypem pfi
rozdilnych GC. Pfi GC < 30 (15 < GC < 30) je u vice nez 5 % zvifat znamo cca 97 % z celkového poctu 32898
lokust, poté podil zndmych lokusu linedrné klesa az do GC 2 50 (83 % u L - 86 % u BU) a dale pak klesa na
méné nez 10 % znamych lokust pfi GC 2 90. U Cipu 1 a 2 je pokles v podilu znamych genotypl pfi vyssich GC
pozvolnéjsi nez u Cipu 3 (graf 1). Mezi plemeny nejsou v poc¢tu zndmych genotypU vyraznéjsi rozdily (graf 2).
Z celkového poctu 32898 lokust SNP ma pfi GC = 70 17192 lokust znamy genotyp u vsech plemen, 9067
neznamy genotyp u vsech plemen a zbyvajici pocet 6639 lokusu je znamych pro 1 az 5 plemen (graf 3). Pfi
GC 2 80 je situace témér opacna: z celkového poctu lokust ma 17572 lokusd genotyp nezndmy u vsech
plemen, 9902 lokusl genotyp znamy u vSech plemen a zbyvajicich 5424 lokus( je zndmo pro 1-5 plemen.

Tabulka 4 Podil lokust se zndamym genotypem* pfi riznych GC skére

Plem.| Cip vzorki Podil lokusl se zndmym genotypem u vice nez 5 % zvirat pfi:

GC<30 | GC230| GC=240| GC=50| GC=260 | GC=270 | GC=>280 | GC=90

1 279 93,5 91,8 90,3 87,8 83,8 80,1 66,0 34,0

BU 2 62 97,2 95,5 94,1 91,7 87,7 84,1 69,7 36,5

3 417 97,6 90,5 86,4 81,5 74,4 62,5 41,4 11,9

Prinik | 758 98,1 94,2 91,1 86,8 80,4 67,7 42,6 9,3

1 104 92,8 90,8 89,0 85,8 80,6 73,8 54,8 20,7

L 2 23 97,5 96,0 94,7 92,1 88,1 84,7 70,3 36,8

3 135 96,6 85,6 80,6 74,7 66,8 54,4 34,6 9,3

Prinik | 262 97,7 92,0 88,4 83,2 75,9 62,4 37,6 7,5

1 26 94,1 92,5 91,0 88,4 84,4 80,7 66,6 34,3

b 2 8 97,4 95,7 94,3 91,8 87,9 84,4 69,7 36,0

3 50 96,5 88,3 83,7 78,3 71,0 59,0 38,4 10,5

Prinik 84 97,7 92,8 89,1 84,2 77,3 64,8 40,3 8,5

1 34 92,5 90,6 89,1 86,5 82,5 78,9 64,9 32,9

BO 2 15 92,2 89,2 87,0 83,7 78,7 74,2 60,7 31,2

3 24 96,1 87,1 82,3 76,8 69,4 57,3 37,3 10,3

Prinik 73 96,9 92,6 89,1 84,6 77,8 65,3 41,1 8,9




1 36 93,6 91,6 89,4 85,4 79,1 69,8 48,1 15,9

Pn 2 9 97,0 95,4 94,0 91,4 87,4 83,8 69,6 36,4
3 59 95,9 85,2 80,2 74,2 66,2 54,0 34,2 9,1

Prinik | 104 97,8 92,3 88,4 83,3 76,0 63,1 38,6 7,8

1 111 90,8 88,2 86,1 82,6 78,3 73,3 57,8 25,9

pC 2 73 97,0 95,2 93,7 91,0 86,8 83,0 68,5 35,6
3 66 94,9 81,8 76,4 70,3 62,4 50,3 31,5 8,4

Prinik | 250 96,8 92,4 89,0 84,5 77,5 64,8 40,0 8,3

Graf 1 Podil lokust znamych pro vice nez 5 % zvirat pfi rlznych GC skdre napfi¢ plemeny podle druhu
pouZitého Cipu
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Graf 2 Podil lokus( se znamym genotypem u vice nez 5 % zvirat pfi riznych GC skére u SNP lokust

spoleénych vsem ciptim podle plemen
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Graf 3 Pocty lokust zndmych pro vice nez 5% zvitat pfi GC 2 70 a GC = 80 napfic plemeny
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[1.3.2. Vyhodnoceni frekvenci minoritnich alel a umisténi na chromozomech

Frekvence alel byla vyhodnocena u SNP lokus( spoleénych vsem Ciplm, které splfiovaly podminku znamého
genotypu pro vice nez 5 % zvitat pti zvoleném GC > 70 a GC > 80. Do SNP panelu by bylo vhodné vybrat lokusy,
které vykazuji co nejvyssi frekvence obou alel (idedlné pA=0,5 a pB = 0,5), neboli lokusy s co nejvyssi frekvenci
alely, ktera se vyskytuje méné (minoritni alela).

Pocty a podily lokusl se zvolenymi frekvencemi minoritni alely (pM) jsou uvedeny v tabulce 5. Lokust se zndamym
genotypem pii GC 2 70 bylo u jednotlivych plemen 20,5 — 22,3 tisice, pfi GC = 80 12,3-14 tisic. LokusU s frekvenci
minoritni alely 30 az 50 % bylo cca 7,9 az 9,9 tisice pfi GC>70a cca 5 - 6 tisic pfi GC 2 80, pro obé GC bylo nejméné
lokust u D a PN. Ztéchto lokust je 435 (GC = 70) nebo 240 (GC = 80), které pIni maximalni hranici 5 % zvifat
s nezndmym genotypem pfi zvoleném GC a frekvenci minoritni alely 30%<pM<50% (graf 4) a nejsou na

chromozomu XY nebo bez zndmého umisténi na chromozomu — chromozom s oznacenim 0 (tabulka 6).

Tabulka 5 Vyhodnoceni frekvenci minoritni alely u lokus( se znamym genotypem

Pleme. - Potet o~ Podil (pocet) SNP lokusi pfi frekvenci minoritni alely (pM):
no SNP? <10 % 10%<pM<20% | 20%<pM<30% | 30%<pM<40% | 40%<pM<50%
&BU 70 | 22263 | 16,36 18,40 20,95 22,83 (5082) 21,46 (4777)
80 14021 16,25 18,59 21,34 22,74 (3189) 21,08 (2955)
&L 70 | 20529 | 13,61 18,28 21,55 22,89 (4700) 23,66 (4858)
80 12363 14,08 18,79 21,74 22,66 (2801) 22,73 (2810)
b 70 | 21323 | 24,10 19,68 19,16 19,11 (4074) 17,96 (3829)
80 13261 24,38 19,22 18,92 19,18 (2544) 18,29 (2426)
80 70 | 21492 | 18,25 17,94 20,21 21,24 (4565) 22,35 (4804)
80 13526 18,48 18,24 20,26 20,64 (2792) 22,02 (2978)
BN 70 | 20748 | 18,52 19,50 19,85 21,03 (4364) 21,10 (4378)
80 12692 18,63 19,60 20,24 20,52 (2604) 21,02 (2668)
pC 70 | 21319 | 16,94 18,21 20,62 21,68 (4622) 22,55 (4807)
80 13154 17,34 18,38 20,90 21,37 (2811) 22,01 (2895)

1 GC vy38i nebo roven

2 polet SNP s genotypem zndmym pro vice neZ 5 % zvifat pfi daném GC
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Graf 4 Prlinik lokust napfi¢ plemeny. Lokusy splfiuji minimalni 95% podil zvifat se zndmym genotypem pfi GC
> 70 a GC = 80 (uvnitf plemen) a zaroven frekvenci minoritni alely 30%<pM<50%
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Kombinace plemen v poradi BU, L, D, BO, Pn, PC, kdy
1=plemeno je zahrnuto, 0= plemeno neni zahrnuto

—GC270 GC=80

Tabulka 6 Umisténi lokust na chromozomech. Uvedeny jsou lokusy, které v rdmci plemen spliiuji minimalni
podil zvifat se zndamym genotypem pfi zvoleném GC a frekvenci minoritni alely 30%<pM<50%

Pocet lokusl s 30%<pM<50% a se Pocet lokus(l s 30%<pM<50% a se
Chromo- £ Chromo- 4 )
zndmym genotypem - zndmym genotypem
zom u vice nez 5% zvirat pfi GC: u vice nez 5% zvirat pfi GC:
GC>=80 GC>=70 GC>=80 GC>=70
0 2 5 11 3 12
1 30 50 12 4 6
2 6 13 13 21 37
3 10 18 14 40 65
4 14 35 15 16 25
5 6 23 16 11 18
6 18 34 17 5 6
7 12 17 18 5 8
8 8 17 XY 1 1
9 21 35 Celkem 243! 441!
10 10 16 240? 435?

! pocet lokustl véetné nezndmého chromozomu (0) a XY, 2 pocet lokust s vyloug¢enim lokus( bez zndmého umisténi
na chromozomech (0) a XY.

[1.3.3. SNP panely

Z vyse uvedenych postupl vybéru lokusl (GC, frekvence minoritni alely, umisténi na chromozomech) plynou
dva moZné SNP panely lisici se predevsim v minimalnim poZadavku na GC: panel705 (max. 5% zvirat
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s neznamym genotypem pfi GC = 70) a panel805 (max. 5% zvifat s nezndmym genotypem pfi a GC > 80).
Prehled SNP lokus(i v obou panelech je uveden v tabulce 7.

Tabulka 7 Lokusy zahrnuté do navrhovanych SNP paneld, jejich pofadi v rdmci panelll a poradi

na jednotlivych Cipech

Poft. Nazev lokusu Poft. Pofr. Pof. | Pof. Poft. Nizev lokusu Poft. Poft. Pof. | Pof.
705 ¢ipl | cip2 | cip3 | 805 705 ¢ipl | cip2 | cip3 | 805
1| ALGA0001790 207 202 | 1247 1 43 | ALGA0032018 4815| 4660| 4021 | 22
2 | ALGA0002540 302 294 | 1313 44 | ALGA0032317 4862 | 4705| 4045
3 | ALGA0003525 477 466 | 1429 45 | ALGA0032767 4907 | 4750| 4073
4 | ALGA0003646 501 490 | 1450 46 | ALGA0032941 4931 | 4774| 4088
5| ALGA0003741 514 503 | 1460 4 47 | ALGA0033952 5105| 4941 4183
6 | ALGAD005375 845 828 | 1686 48 | ALGA0034179 5134 | 4970| 4200
7 | ALGA0005394 850 833 | 1688 5 49 | ALGA0034888 5221 | 5054 | 4252
8 | ALGA0006186 1041 | 1021| 1789 6 50 | ALGA0035355 5282 | 5112| 4288
9 | ALGA0006512 1116 | 1094 | 1823 7 51 | ALGA0035365 5285| 5115| 4290
10 | ALGAD006895 1195| 1171 1870 8 52 | ALGA0035387 5288 | 5118| 4292 23
11 | ALGA0007474 1354 | 1330| 1964 9 53 | ALGA0036718 5466 | 5293 | 4411| 24
12 | ALGA0008203 1546 | 1520| 2064 54 | ALGA0037677 5606 | 5422 | 4486
13 | ALGA0008406 1588 | 1557| 2079 10 55 | ALGA0039041 5751| 5558 | 4530
14 | ALGA0009024 1723 | 1689| 2156 56 | ALGA0039474 5799 | 5604 | 4557 25
15 | ALGA0O009895 1832 | 1795| 2227 57 | ALGA0040677 5928 | 5726| 4639| 26
16 | ALGA0010839 1918 | 1876 | 2272 58 | ALGA0043059 6294 | 6077 | 4849| 27
17 | ALGA0012365 2041 | 1989 | 2329 59 | ALGA0043483 6347 | 6128 | 4884
18 | ALGA0013668 2256 2196| 2465| 11 60 | ALGA0047477 6858 | 6623 | 5167 | 28
19 | ALGA0014480 2385 | 2320| 2547 61 | ALGA0047611 6876 | 6641| 5179
20 | ALGA0014483 2386 2321| 2548 | 12 62 | ALGA0049751 7307 | 7058| 5419
21| ALGA0017946 2817 | 2729| 2840 63 | ALGA0050408 7365 | 7115| 5448 | 29
22 | ALGA0018219 2852 2763| 2863| 13 64 | ALGA0051708 7463 | 7205| 5504| 30
23 | ALGA0019055 2963 | 2871| 2934| 14 65 | ALGA0051749 7469 | 7211| 5507
24 | ALGA0019913 3092 2996| 3004| 15 66 | ALGA0051934 7497 | 7237| 5526| 31
25 | ALGA0020749 3235| 3135| 3100| 16 67 | ALGA0051955 7501 | 7240| 5529 | 32
26 | ALGA0021679 3335| 3231| 3160 68 | ALGA0052921 7616 | 7353 | 5603 | 33
27 | ALGA0023059 3432 3324| 3218 69 | ALGA0054421 7870 | 7602| 5758
28 | ALGA0024103 3575 | 3467| 3307 70 | ALGA0054994 7967 | 7698 | 5824
29 | ALGA0024228 3609 | 3501| 3323 71 | ALGA0056626 8144 | 7867| 5920| 34
30 | ALGA0024478 3661 | 3552| 3348| 17 72 | ALGA0056816 8163 | 7886| 5926| 35
31| ALGA0024578 3679 | 3570| 3361 73 | ALGA0058427 8312 | 8027| 5986
32 | ALGA0025092 3810 | 3697 | 3426 74 | ALGA0063028 8948 | 8635| 6310
33 | ALGA0026607 4121| 4001| 3603 | 18 75 | ALGA0063213 8963 | 8649| 6320
34 | ALGA0026994 4164 | 4043| 3637| 19 76 | ALGA0066858 9303 | 8974| 6470
35| ALGA0028117 4320 | 4194| 3732 77 | ALGA0067341 9348 | 9016| 6486| 36
36 | ALGA0028239 4332 | 4205| 3740 78 | ALGAO067833 9417 | 9084 | 6532 37
37 | ALGA0028467 4357 | 4230| 3759 79 | ALGA0067862 9421 | 9088| 6533| 38
38 | ALGA0028802 4406 | 4276| 3783| 20 80 | ALGA0068355 9471| 9136| 6569 | 39
39 | ALGA0029104 4445| 4313| 3813 81 | ALGA0069507 9623 | 9284| 6678| 40
40 | ALGA0030095 4534 | 4395| 3864 | 21 82 | ALGA0071911 10078 | 9728 | 6956 | 41
41 | ALGA0031498 4697 | 4547 | 3966 83 | ALGA0072833 10264 | 9908 | 7060
42 | ALGA0031586 4711 | 4561| 3974 84 | ALGA0072903 10285 | 9929| 7077 | 42
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Pofr. Nazev lokusu Pofr. Pof. Pof. | Pof. Poft. Nézev lokusu Poft. Pofr. Pof. | Pof.
705 Cipl Cip2 Cip3 | 805 705 Cipl Cip2 Cip3 | 805
85 | ALGA0073627 10386 | 10025| 7138| 43 132 | ALGA0115452 17328 | 16670 | 10878 | 73
86 | ALGA0074254 10458 | 10092 7189 44 133 | ALGA0117002 17669 | 16988 | 11047 74
87 | ALGA0074315 10466 | 10100| 7192| 45 134 | ALGA0117579 17772 | 17087 | 11095
88 | ALGA0074380 10474 | 10107 | 7196| 46 135 | ALGA0119138 18135| 17428 | 11263
89 | ALGA0074381 10475 | 10108 | 7197 | 47 136 | ALGA0119392 18199 | 17490 | 11296 | 75
90 | ALGA0075247 10553 | 10184 | 7238 137 | ALGA0119450 18209 | 17500 | 11300| 76
91 | ALGA0075462 10573 | 10204 | 7255| 48 138 | ALGA0120242 18397 | 17677 | 11382
92 | ALGA0076318 10674 | 10304 | 7323| 49 139 | ALGA0122219 18731 | 18001 | 11551
93 | ALGA0076667 10728 | 10356| 7360| 50 140 | ALGA0124167 19136 | 18388 | 11737 | 77
94 | ALGA0076744 10741 | 10369 7369 141 | ALGA0124243 19147 | 18399 | 11743 78
95 | ALGA0077324 10838 | 10463 7437 51 142 | ASGA0000640 19275 | 18521 | 11814 79
96 | ALGA0077360 10842 | 10467 | 7441| 52 143 | ASGA0001168 19325 | 18567 | 11850| 80
97 | ALGA0077425 10857 | 10482 7452 144 | ASGA0001735 19405 | 18647 | 11894 81
98 | ALGA0077433 10860 | 10485| 7455| 53 145 | ASGA0002001 19439 | 18679 | 11916 | 82
99 | ALGA0077581 10882 | 10507 | 7468 | 54 146 | ASGA0002800 19553 | 18791 | 11995| 83
100 | ALGA0084558 11872 | 11455| 8058 147 | ASGA0003720 19742 | 18977 | 12132 | 84
101 | ALGA0085228 11989 | 11567 | 8121 148 | ASGA0004685 19933 | 19165 | 12242
102 | ALGA0085422 12022 | 11600| 8134 | 55 149 | ASGA0005405 20087 | 19315| 12333
103 | ALGA0087527 12433 | 12002 | 8387 150 | ASGA0005442 20094 | 19322| 12338 | 85
104 | ALGA0087869 12464 | 12030 | 8409 151 | ASGA0011756 20898 | 20098 | 12846
105 | ALGA0089281 12602 | 12160 | 8497 152 | ASGA0012490 20961 | 20160 | 12882 | 86
106 | ALGA0090781 12850 | 12404 | 8654 | 56 153 | ASGA0015631 21296 | 20482 | 13093
107 | ALGA0091071 12885 | 12439 | 8678| 57 154 | ASGA0015984 21336 | 20521 | 13122
108 | ALGA0091362 12938 | 12489 | 8708 | 58 155 | ASGA0017803 21495 | 20674 | 13226
109 | ALGA0091527 12964 | 12515 8723 156 | ASGA0018410 21557 | 20735 | 13264
110 | ALGA0094834 13346 | 12880 | 8916| 59 157 | ASGA0019358 21702 | 20874 | 13355 | 87
111 | ALGA0097148 13597 | 13123 | 9025| 60 158 | ASGA0020073 21859 | 21026 | 13447 | 88
112 | ALGA0098358 13809 | 13327 | 9148 159 | ASGA0024099 22277 | 21431| 13727 | 89
113 | ALGA0098403 13816 | 13334| 9151| 61 160 | ASGA0025399 22433 | 21580 | 13826
114 | ALGA0098906 13880 | 13395| 9185| 62 161 | ASGA0026338 22563 | 21708 | 13900
115 | ALGA0102100 14308 | 13808 | 9363 | 63 162 | ASGA0026508 22578 | 21723 | 13911| 90
116 | ALGA0102786 14401 | 13900| 9413| 64 163 | ASGA0029650 22929 | 22063 | 14131
117 | ALGA0103459 14546 | 14036| 9493 | 65 164 | ASGA0030401 23006 | 22138 | 14179 | 91
118 | ALGA0104320 14752 | 14230| 9598 | 66 165 | ASGA0031873 23170| 22301 | 14256 | 92
119 | ALGA0104519 14788 | 14265 9618 67 166 | ASGA0035466 23587 | 22705 | 14517 93
120 | ALGA0105328 14972 | 14438 | 9705 167 | ASGA0036827 23717 | 22827 | 14593 | 94
121 | ALGA0105509 15018 | 14482 | 9731 168 | ASGA0038503 23897 | 23004 | 14703
122 | ALGA0107784 15554 | 14987 | 9988 169 | ASGA0040664 24195 | 23289 | 14896 | 95
123 | ALGA0108236 15684 | 15113 | 10051 | 68 170 | ASGA0042135 24307 | 23394 | 14977 | 96
124 | ALGA0109079 15866 | 15284 | 10143 171 | ASGA0042377 24322 | 23408 | 14988
125 | ALGA0111742 16492 | 15877 | 10456 172 | ASGA0042615 24374 | 23458 | 15013 | 97
126 | ALGA0112514 16680 | 16057 | 10549 | 69 173 | ASGA0044098 24594 | 23671 | 15176
127 | ALGA0112970 16778 | 16150 | 10594 174 | ASGA0046622 24836 | 23907 | 15294
128 | ALGA0113830 16973 | 16333 | 10684 175 | ASGA0047582 24928 | 23994 | 15344 | 98
129 | ALGA0114065 17028 | 16386 | 10712| 70 176 | ASGA0048497 25023 | 24086 | 15391 | 99
130 | ALGA0114408 17104 | 16457 | 10755 71 177 | ASGA0049925 25148 | 24208 | 15450
131 | ALGA0114854 17198 | 16549 | 10809 72 178 | ASGA0050023 25156 | 24216 | 15456
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Pofr. Nazev lokusu Pofr. Pof. Pof. | Pof. Poft. Nézev lokusu Poft. Pofr. Pof. | Pof.
705 Cipl Cip2 Cip3 | 805 705 Cipl Cip2 Cip3 | 805
179 | ASGA0053310 25488 | 24533 | 15653 | 100 226 | ASGA0086210 29737 | 28640 | 18080
180 | ASGA0053453 25499 | 24544 | 15657 227 | ASGA0088953 29896 | 28794 | 18160 | 127
181 | ASGA0055532 25641 | 24679 | 15724 228 | ASGA0089038 29915 | 28812 | 18169
182 | ASGA0055883 25681 | 24719 | 15749 229 | ASGA0091538 30517 | 29383 | 18459 | 128
183 | ASGA0058816 26099 | 25124 | 16004 | 101 230 | ASGA0092473 30729 | 29586 | 18561 | 129
184 | ASGA0059163 26165 | 25190 | 16052 231 | ASGA0092488 30735 | 29592 | 18566
185 | ASGA0060118 26313 | 25331 | 16145 232 | ASGA0093046 30864 | 29717 | 18634
186 | ASGA0061781 26458 | 25466 | 16226 | 102 233 | ASGA0093156 30888 | 29741 | 18646 | 130
187 | ASGA0062678 26573 | 25577 | 16301 234 | ASGA0093631 30989 | 29835 | 18701 | 131
188 | ASGA0063151 26648 | 25650 | 16348 | 103 235 | ASGA0094554 31231 | 30064 | 18813 | 132
189 | ASGA0063160 26651 | 25652 | 16349 236 | ASGA0094670 31255 | 30087 | 18830 | 133
190 | ASGA0063175 26656 | 25657 | 16353 | 104 237 | ASGA0094688 31258 | 30090 | 18833
191 | ASGA0063176 26657 | 25658 | 16354 | 105 238 | ASGA0095649 31474 | 30299 | 18934
192 | ASGA0063186 26660 | 25661 | 16357 239 | ASGA0096149 31586 | 30406 | 18991 | 134
193 | ASGA0063188 26661 | 25662 | 16358 | 106 240 | ASGA0096354 31624 | 30443 | 19013
194 | ASGA0063192 26662 | 25663 | 16359 | 107 241 | ASGA0096955 31774 | 30586 | 19086
195 | ASGA0063201 26665 | 25666 | 16361 242 | ASGA0097151 31812 | 30621 | 19105| 135
196 | ASGA0063205 26666 | 25667 | 16362 243 | ASGA0097605 31918 | 30721 | 19161
197 | ASGA0063206 26667 | 25668 | 16363 | 108 244 | ASGA0097750 31955 | 30757 | 19181 | 136
198 | ASGA0063207 26668 | 25669 | 16364 | 109 245 | ASGA0097769 31959 | 30761 | 19183 | 137
199 | ASGA0063228 26670 | 25671 | 16366 246 | ASGA0098368 32095 | 30889 | 19255
200 | ASGA0063229 26671 | 25672 | 16367 | 110 247 | ASGA0098479 32121 | 30915 | 19272
201 | ASGA0063232 26672 | 25673 | 16368 | 111 248 | ASGA0098610 32150 | 30941 | 19288
202 | ASGA0063238 26673 | 25674 | 16369 249 | ASGA0098960 32234 | 31024 | 19334
203 | ASGA0063319 26689 | 25690 | 16382 | 112 250 | ASGA0099106 32273 | 31063 | 19358
204 | ASGA0063323 26690 | 25691 | 16383 251 | ASGA0099314 32326 | 31114 | 19385| 138
205 | ASGA0063366 26694 | 25695 | 16384 | 113 252 | ASGA0100297 32555 | 31331 | 19494
206 | ASGA0063411 26711 | 25711 | 16394 253 | ASGA0100672 32636 | 31410 | 19534
207 | ASGA0064847 26901 | 25897 | 16519 254 | ASGA0102042 32966 | 31727 | 19696 | 139
208 | ASGA0066844 27153 | 26143 | 16685 255 | ASGA0102908 33154 | 31910 | 19791
209 | ASGA0068498 27302 | 26286 | 16774 | 114 256 | ASGA0105325 33719| 32452 | 20073 | 140
210 | ASGA0068630 27325| 26308 | 16792 | 115 257 | ASGA0105620 33791 | 32520 | 20114
211 | ASGA0068936 27364 | 26346 | 16820 | 116 258 | CAILO000146 34151 | 32871 | 20246 | 141
212 | ASGA0069382 27420 | 26401 | 16860 | 117 259 | CASI0008842 34477 | 33192 | 20362
213 | ASGA0069432 27432 | 26412 | 16869 260 | DBNP0002145 34791 | 33498 | 20503 | 142
214 | ASGA0069448 27436 | 26416 | 16871 261 | DIAS0000267 35013 | 33715 | 20627
215 | ASGA0070029 27539 | 26518 | 16934 | 118 262 | DIAS0000538 35109 | 33809 | 20687
216 | ASGA0071211 27725| 26701 | 17067 | 119 263 | DIAS0001040 35278 | 33977 | 20792
217 | ASGA0071226 27729 | 26705| 17070 | 120 264 | DIAS0001058 35284 | 33983 | 20796 | 143
218 | ASGA0072851 27878 | 26843 | 17163 | 121 265 | DIAS0001201 35338 | 34037 | 20831 | 144
219 | ASGA0073034 27904 | 26869 | 17182 | 122 266 | DIAS0001261 35350 | 34049 | 20839
220 | ASGA0073036 27905 | 26870 | 17183 | 123 267 | DIAS0003279 35784 | 34475| 21104 | 145
221 | ASGA0076112 28257 | 27214| 17391 | 124 268 | DIAS0004318 35939 | 34628 | 21181 | 146
222 | ASGA0077952 28437 | 27388 | 17473 | 125 269 | DIAS0004465 35983 | 34669 | 21209
223 | ASGA0083083 29178 | 28102 | 17809 | 126 270 | DRGA0000298 36146 | 34829 | 21315 | 147
224 | ASGA0083191 29201 | 28124 | 17821 271 | DRGA0000636 36206 | 34885 | 21352
225 | ASGA0083653 29286 | 28202 | 17863 272 | DRGA0001418 36377 | 35051 | 21468
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Pofr. Nazev lokusu Pofr. Pof. Pof. | Pof. Poft. Nézev lokusu Poft. Pofr. Pof. | Pof.
705 Cipl Cip2 Cip3 | 805 705 Cipl Cip2 Cip3 | 805
273 | DRGA0001699 36470 | 35142 | 21501 | 148 320 | H3GA0039542 43246 | 41671 | 25433 | 175
274 | DRGA0002388 36661 | 35332 | 21572 321 | H3GA0039704 43269 | 41694 | 25442 | 176
275 | DRGA0004390 36984 | 35644 | 21756 | 149 322 | H3GA0039737 43276 | 41701 | 25445 | 177
276 | DRGA0004616 37027 | 35683 | 21780 323 | H3GA0040186 43329 | 41750 | 25476 | 178
277 | DRGA0004810 37066 | 35720 | 21805 324 | H3GA0043731 43645 | 42051 | 25686 | 179
278 | DRGA0006517 37370 | 36013 | 21940 325 | H3GA0045300 43843 | 42242 | 25820 | 180
279 | DRGA0007943 37639 | 36274 | 22060 | 150 326 | H3GA0046923 44004 | 42398 | 25925 | 181
280 | DRGA0008866 37803 | 36432 | 22161 | 151 327 | H3GA0046969 44009 | 42403 | 25929
281 | DRGA0008912 37810 | 36439 | 22168 | 152 328 | H3GA0047235 44030 | 42423 | 25943
282 | DRGA0009036 37824 | 36452 | 22178 329 | H3GA0048573 44143 | 42530 | 26004 | 182
283 | DRGA0009899 38003 | 36627 | 22278 | 153 330 | H3GA0052815 44673 | 43044 | 26274
284 | DRGA0010231 38030 | 36653 | 22290 331 | H3GA0056705 45360 | 43702 | 26636
285 | DRGA0010450 38052 | 36674 | 22300 | 154 332 | INRAO0O06959 45928 | 44258 | 26829 | 183
286 | DRGA0010966 38128 | 36749 | 22337 333 | INRA0O007591 45949 | 44278 | 26842 | 184
287 | DRGA0013770 38605 | 37202 | 22602 | 155 334 | INRA0021527 46443 | 44762 | 27033 | 185
288 | DRGA0013810 38613 | 37210| 22608 | 156 335 | INRA0025434 46546 | 44862 | 27064 | 186
289 | DRGA0015530 38958 | 37548 | 22796 336 | INRAD033776 46836 | 45144 | 27182 | 187
290 | DRGA0016846 39142 | 37725| 22899 | 157 337 | INRA0O040890 47023 | 45325 | 27256 | 188
291 | DRGA0017605 39319 | 37896 | 22982 | 158 338 | INRA0043392 47117 | 45417 | 27298 | 189
292 | H3GA0000513 39369 | 37944 | 23009 339 | INRA0043964 47151 | 45450 | 27318
293 | H3GA0001144 39429 | 38002 | 23057 | 159 340 | INRA0043972 47153 | 45452 | 27319 | 190
294 | H3GA0001315 39454 | 38025 | 23073 | 160 341 | INRA0O043983 47155 | 45454 | 27321 | 191
295 | H3GA0012483 40649 | 39183 | 23810 342 | INRA0049135 47389 | 45685 | 27424 | 192
296 | H3GA0012720 40693 | 39226 | 23837 343 | INRA0056201 47651 | 45943 | 27512 | 193
297 | H3GA0012873 40725 | 39255 | 23858 | 161 344 | M1GA0004815 | 48182 | 46461 | 27777 | 194
298 | H3GA0013429 40787 | 39316 | 23895 | 162 345 | M1GA0007422 | 48342 | 46618 | 27884
299 | H3GA0015371 40956 | 39478 | 24005 346 | M1GA0007494 | 48347 | 46623 | 27887
300 | H3GA0020035 41385 | 39885 | 24269 347 | M1GAO008559 | 48428 | 46703 | 27940 | 195
301 | H3GA0020039 41387 | 39887 | 24270 348 | M1GA0O009455 | 48479 | 46753 | 27968 | 196
302 | H3GA0020186 41413 | 39911 | 24283 349 | M1GA0009632 | 48494 | 46766 | 27975 | 197
303 | H3GA0024222 41780 | 40267 | 24504 350 | M1GA0010156 | 48535 | 46804 | 27998 | 198
304 | H3GA0024522 41809 | 40296 | 24521 | 163 351 | M1GA0010987 | 48599 | 46868 | 28040 | 199
305 | H3GA0024530 41812 | 40299 | 24524 | 164 352 | M1GA0011796 | 48634 | 46901 | 28063
306 | H3GA0025865 41981 | 40459 | 24631 | 165 353 | M1GA0012065 | 48668 | 46932 | 28085
307 | H3GA0026218 41999 | 40475 | 24645 | 166 354 | M1GA0013846 | 48752 | 47010 | 28139
308 | H3GA0026474 42015 | 40491 | 24656 | 167 355 | M1GA0015002 | 48806 | 47059 | 28170
309 | H3GA0026867 42058 | 40531 | 24687 | 168 356 | M1GA0018398 | 48974 | 47216 | 28254 | 200
310 | H3GA0026923 42063 | 40535 | 24690 357 | M1GA0019145 | 49020 | 47261 | 28286
311 | H3GA0028334 42255 | 40724 | 24827 | 169 358 | M1GA0024345 | 49350 | 47573 | 28453 | 201
312 | H3GA0031192 42477 | 40932 | 24957 | 170 359 | M1GA0024771 | 49383 | 47606 | 28470
313 | H3GA0032077 42589 | 41038 | 25021 | 171 360 | M1GA0024787 | 49385 | 47608 | 28471
314 | H3GA0032297 42610 | 41058 | 25036 361 | M1GA0026456 | 49536 | 47750 | 28538
315 | H3GA0032530 42640 | 41087 | 25057 | 172 362 | MARC0002374 | 49873 | 48067 | 28708 | 202
316 | H3GA0037650 43094 | 41527 | 25330 173 363 | MARC0002503 | 49890 | 48084 | 28722 | 203
317 | H3GA0037849 43123 | 41555 | 25351 364 | MARC0002796 | 49932 | 48124 | 28739
318 | H3GA0038738 43187 | 41616 | 25401 | 174 365 | MARC0O004695 | 50182 | 48360 | 28861 | 204
319 | H3GA0039110 43207 | 41634 | 25408 366 | MARCO005109 | 50240 | 48418 | 28892
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Pofr. Nazev lokusu Pofr. Pof. Pof. | Pof. Poft. Nézev lokusu Poft. Pofr. Pof. | Pof.
705 Cipl Cip2 Cip3 | 805 705 Cipl Cip2 Cip3 | 805
367 | MARC0006658 | 50433 | 48605 | 28982 | 205 414 | MARC0071130 | 57628 | 55528 | 32453

368 | MARC0006798 | 50453 | 48624 | 28992 415 | MARC0O073090 | 57832 | 55724 | 32542

369 | MARC0007573 | 50547 | 48717 | 29038 | 206 416 | MARCO075799 | 58115 | 55998 | 32677 | 231
370 | MARC0008762 | 50686 | 48852 | 29108 417 | MARCO076441 | 58176 | 56056 | 32706 | 232
371 | MARC0008934 | 50708 | 48874 | 29120 418 | MARCO078906 | 58352 | 56222 | 32789 | 233
372 | MARC0011128 | 50979 | 49139 | 29256 419 | MARC0082286 | 58552 | 56411 | 32887 | 234
373 | MARC0011569 | 51026 | 49186 | 29283 | 207 420 | MARC0082369 | 58570 | 56427 | 32898

374 | MARC0011622 | 51033 | 49193 | 29290 | 208 421 | MARC0082964 | 58625 | 56481 | 32919

375 | MARC0012729 | 51160 | 49316 | 29347 | 209 422 | MARC0086143 | 58943 | 56790 | 33073

376 | MARC0012973 | 51183 | 49339 | 29359 | 210 423 | MARC0O086616 | 58990 | 56833 | 33090 | 235
377 | MARC0014155 51310 | 49460 | 29422 | 211 424 | MARC0094887 59810 | 57624 | 33496

378 | MARC0014344 | 51340 | 49490 | 29442 425 | MARC0095029 | 59822 | 57636 | 33500 | 236
379 | MARC0015213 51448 | 49594 | 29493 | 212 426 | MARC0095887 59915 | 57725 | 33543

380 | MARC0018157 | 51840 | 49971 | 29691 427 | MARC0097674 | 60067 | 57872 | 33612

381 | MARC0018401 | 51863 | 49993 | 29696 | 213 428 | MARC0099264 | 60186 | 57985 | 33668

382 | MARC0021603 | 52249 | 50365 | 29865 429 | MARC0101759 | 60320 | 58116 | 33724

383 | MARC0025847 | 52685 | 50784 | 30081 | 214 430 | MARC0103451 | 60378 | 58173 | 33751 | 237
384 | MARC0026937 | 52818 | 50913 | 30137 | 215 431 | MARC0110411 | 60726 | 58512 | 33919 | 238
385 | MARC0029930 | 53205 | 51278 | 30312 432 | MARC0111844 | 60852 | 58630 | 33961 | 239
386 | MARC0031610 | 53432 | 51497 | 30432 433 | MARC0113569 | 61009 | 58778 | 34032 | 240
387 | MARC0032057 53502 | 51564 | 30465 | 216 434 | SIRI0001105 61422 | 59179 | 34344

388 | MARC0032360 | 53548 | 51609 | 30484 435 | SIRI0001302 61475 | 59232 | 34373

389 | MARC0033973 | 53767 | 51820 | 30577 | 217

390 | MARC0034413 | 53830| 51878 | 30607 | 218

391 | MARC0034587 | 53857 | 51903 | 30617 | 219

392 | MARC0036724 | 54133 | 52165 | 30748

393 | MARC0042884 | 54731 | 52738 | 31053

394 | MARC0043274 | 54771 52777 | 31071 | 220

395 | MARC0043488 | 54793 | 52799 | 31084 | 221

396 | MARC0044183 | 54880 | 52883 | 31125

397 | MARC0047822 | 55247 | 53236 | 31298 | 222

398 | MARC0047828 | 55248 | 53237 | 31299

399 | MARC0048767 | 55317 | 53305 | 31333 | 223

400 | MARC0050566 | 55501 | 53483 | 31423 | 224

401 | MARC0050704 55519 | 53500 | 31436 | 225

402 | MARC0050770 | 55524 | 53504 | 31439 | 226

403 | MARC0051061 55562 | 53541 | 31456

404 | MARC0051233 | 55585 | 53563 | 31463 | 227

405 | MARC0051329 | 55599 | 53576 | 31472

406 | MARC0056112 | 56165 | 54124 | 31746

407 | MARCO058373 | 56437 | 54387 | 31876 | 228

408 | MARC0058812 | 56496 | 54444 | 31897

409 | MARC0059260 | 56540 | 54484 | 31916

410 | MARCO060060 | 56628 | 54569 | 31968 | 229

411 | MARC0065490 | 57085 | 55008 | 32182

412 | MARC0O066980 | 57192 | 55111 | 32239 | 230

413 | MARC0068884 | 57370 | 55281 | 32328
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Il.4. Vyhodnoceni pfibuznosti zvifat pomoci SNP paneld

V dostupném souboru SNP dat bylo provedeno vyhodnoceni pfibuznosti vlastnim programem pedigreeCheck
(fortan95). Data z laboratofi finalResults.csv (finalResults.txt) byla prevedena do formatu ,0125“ (genotypy
jedince jsou vyjadreny jako 0 = BB, 1 = AB, 2 = AA, 5 = genotyp neznamy: genotyp laboratofi nezverejnén pfi
GC<0,15) tak, aby poradi SNP bylo u rGznych chipt stejné (vlastni program plink20nlyMap — fortran95). Soubory
byly vytvoreny pro kazdé plemeno zvlast a obsahovaly viechny dostupné vzorky daného plemene bez ohledu na
kvalitu vyhodnoceni vzorku (CallRate). Algoritmus pouzity pro posouzeni shody/neshody genotypu jedince a obou
rodicl nebo jedince a jednoho rodice (druhy rodi¢ je neznamy) je uveden v tabulce 8.

Tabulka 8 Posouzeni shody/neshody genotypu jedince a rodi¢e/rodi¢l (legenda pod tabulkou)

rodic 1
AA AB BB -
2 1 0 5
genotypy potomka
AA |2
2
S AB |1 g
= o
8 =
o
=
o
BB|O| &
oo
AA: 2 AA: 2
- |5 AB: 1 AB: 1 AB: 1
B eco | sso

-I souhlasi neinformativni | souhlasi _

I1.4.1 Vyhodnoceni nekonzistentnich dat

Srovnani rodokmenovych dat a dat SNP genotypl bylo provedeno vidy v ramci plemen. Vzhledem ke zplsobu
sbéru a genotypovani vzorkl neni mozné u vzorkd vykazujicich nesoulad rodokmenu a zjisténé pribuznosti zvitat
provést opakovany odbér a genotypovani. Na kaZzdy nesoulad je tedy nutné pohlizet bud jako na chybu
rodokmenu v databazi kontroly uZitkovosti nebo na chybu v odbéru nebo zpracovani vzorku (chybny odbér
a oznaceni vzorku, kontaminace, zaména vzorku pfi pozdé;jSi manipulaci apod.).

Bylo provedeno porovnani genotyptl jedincl s jednotlivymi rodici i porovnani genotypl jedincli s obéma rodici.
Pribuzensky vztah byl vyloucen pfi vice nez 1 neshodé mezi SNP genotypy. U zvitat se zjiSténym nesouladem mezi
genotypy byla provedena kontrola genotypu jedince a rodice s ostatnimi pribuznymi zvifaty — rodi¢i nebo
potomky. Z této kontroly vyplynula bud’ moznost oprav rodokmenu jedince nebo oznaceni vzorku nevérohodnym
a jeho vylouceni z dalSich analyz. Souhrn navrzenych Uprav je uveden v tabulkach 9-11. Celkem bylo vyhodnoceno
jako nespravnych (nevérohodny vzorek/vzorky nebo chyba rodokmenu) 56 z 1552 vzorkd (tj. 3,6 %): 27 ze 758
uBU (3,6 %), 162262 uL(6,1%),5284 uD (5,9 %), 3 ze 73 uBO (4,1 %), zadny ze 104 u PN (0 %) a 5 2 250 u PC
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(2,0 %). U nékterych ze vzorkll mizZe byt v budoucnu s narlstem adaji chybovost upfesnéna (vzorky, u nichz
nebylo mozné rozhodnout, ktery je chybny a bylo nutné vyloucit vice pfibuznych jedincd pro nedostatek dalsich
Udaju).

Vétsina zjisténi neshody mezi daty rodokmen( a daty ze SNP genotypl pfi porovnanich jedinec-rodi¢ byla
potvrzena porovnanimi mezi jedincem a obéma rodici. Vyjimkou jsou 3 pfipady, kdy informace o genotypech obou
rodica vedla k vylouceni jedince, ale porovnani jedince s kazdym z rodict jednotlivé by k vyloucéeni pfibuznosti (pfi
limitu vice neZ 1 neshody v genotypech) nevedlo (zvifata 119190834, 120292359, 120292360). Tato zjisténi byla
pouze u plemen BU a L, coZ odpovida poctu jedincl s genotypovanymi obéma rodici a je pravdépodobné, Ze pfi
vysSim poctu porovnani u ostatnich plemen, by se tyto pfipady vyskytovaly také.

Tabulka 9. Vysledky analyzy rodokmen( a SNP dat u plemene bilé uslechtilé (Cervené jsou oznaceny vzorky,
u nichZ je mozné predpokladat chybu vzorku — nevérohodny vzorek - NV; modre jsou oznacena zvifata, u
nichz lze predpokladat chybu v rodokmenu; zelené podbarveny jsou nalezené vztahy mezi zviraty
odpovidajici pozicim jedinec — rodi¢ nebo jedinec—rodi¢1-rodi¢2).

Porovnani genotyp zvifat a potomki Porovnani genotypl zvife —rodi¢ 1 — rodic 2
Jedinec! Rodice| Pot.
SY\3 | $2/V3 |Redeni
118043430 | 1/0 | 7/5 |119043645- _ nebo NV |119043645-118043430-118041339 — nesouhlasi
118041339 | 0/0 | 2/0 [119043650— nebo NV _
119043645 1/1 0/0
119043650 1/1 0/0
118043430 1/0 7/5 (119043846 — nebo NV
119043846 | 0/1 0/0 (119043848 nebo NV
119043848 | 0/1 | 0/0 |119043850 nebo NV
119043850 | 0/1 0/0
118191568 0/0 3/2 1119043816 — NV
119043816 | 0/1 0/0 (119043817 —NV
119043817 | 0/1 0/0
114190684 | 0/0 1/1 |116037439 — nesouhlasi s otcem, souhlasi
116037439 | 0/1 1/0 |s potomkem —mozna chyba v rodokmenu
116037384 1/0 2/0
114191614 | 0/0 6/1 |Potomek 117191645 — NV
117191645 | 0/1 0/0
117037471 1/1 3/0 |matka 116036824 — NV 117037471-116191846-116036824: nesouhlasi
117237474 | 1/1 | 4/0 |nebo oprava rodokmenu 117037474-116191846-116036824: nesouhlasi
116036824 | 0/0 0/2 pravdépodobna matka u obou zvirat 116036825
—vrhy 2017 v rozmezi 0-2 dny
118044781 1/1 1/0 |Matka 117042963 chybné v rodokmenu 118044781-116045620-117042963 - nesouhlasi
117042963 1/0 1/1
116045620 0/0 6/0
116034739 1/0 3/1 |Potomek 118103218 — NV 118103218-116034739-116102752 — nesouhlasi
116102752 | 0/0 0/1 |Matka 116102752 — NV
118103218 0/2 0/0
116037246 | 0/0 5/1 (119103583 - 118034057 - nesouhlasi 119037560-118034057-116037246 — nesouhlasi
118034057 0/2 | 19/6 |119103593 - 118034057- 1 neshoda — datum
119037560 | 1/1 0/0 [119103671 - 118034057 — 1 neshoda narozeni zvitete odpovida datu vrhu 117036724
119103671 — shoda 1 potomek (0 lok.)
117102934 1/0 1/1 |119103690 — 118034057 — 1 neshoda 119103583-118034057-117102934 — nesouhlasi
119103583 | 0/2 0/0 |120010663 — 118034057 — 1 neshoda
117102913 1/0 1/0 |119037560 — 118034057 —souhlasi 119103568-118034057-117102913 — 1 neshoda
119103568 1/1 1/0 |119103568 - 118034057- 1 neshoda,
119103568 - shoda 1 potomek (0 lok.)
117044843 1/0 2/1 |Potomek 119040422 — NV
119040422 0/1 0/0
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119192814 | 0/0 0/2 |119192814 nesouhlasi s obéma potomky - NV 120192687-119192814-118192114 — nesouhlasi
120192687 | 1/1 | 0/0 120192889-119192814-119190645 — nesouhlasi
119190645 | 0/0 1/0

120192889 | 1/1 | 0/0

117044852 1/0 6/1 (119041950 — NV 119041950-117044852-117045839 — nesouhlasi
117045839 2/0 0/1

119041950 | 1/1 | 0/0

118042898 | 0/0 | 12/3 |119043986 — NV 119043986-118042898-118044339 — nesouhlasi
118044339 | 1/0 | 4/1 (119044120 - souhlasis 117193175 119043986-117045277-117193175 — souhlasi,
119043986 | 0/2 | 0/0 |119044122 —souhlasis 117193175 ale ¢asové nepravdépodobné

119044120 | 0/1 0/0

119044122 | 0/1 | 0/0

118191567 | 0/0 | 12/1 |120103868 — NV

120103868 | 0/1 | 0/0

118038380 1/0 0/1 |119169900 -NV

119169900 | 0/1 0/0

119192814 | 0/0 0/2 |119192814 nesouhlasi s obéma potomky - NV 120192687-119192814-118192114 - nesouhlasi
118192114 | 0/0 0/1 120192889-119192814-119190645 — nesouhlasi
117192584 | 0/0 | 10/0 |Zvysledk( porovnani nevyplyva zadny nesoulad. |119190834-117192584-117192656 - nesouhlasi
117192656 1/0 1/0

119190834 | 2/0 | 0/0

119038612 | 2/0 | 2/0 |Zvysledk( porovnani nevyplyva zadny nesoulad. [121036919-119038612-119037165 — 1 neshoda
119037165 | 1/0 | 1/0

121036919 | 1/0 | 1/0

Tabulka 10. Vysledky analyzy rodokmen( a SNP dat — plemeno landrase (Cervené jsou oznaceny vzorky,
u nichZ je mozné predpokladat chybu vzorku — nevérohodny vzorek - NV; modre jsou oznacena zvifata,
u nichz Ize ptredpoklddat chybu v rodokmenu; zelené podbarveny jsou nalezené vztahy mezi zvifaty

odpovidajici pozicim jedinec — rodi¢ nebo jedinec—rodi¢1-rodi¢2).

Porovnani genotypd zvifat a potomki

Porovnani genotypd zvife — rodi¢ 1 — rodic 2

Jedinec!

Rodice

Pot.

A

S/V3

Reseni

113263236

0/0

13/1

115263255

0/1

2/0

115263255 — pravdépodobné chybny otec v rodokmenu

113293525

0/0

2/1

115293021

0/1

0/0

115293021 - bez dalsich vazeb — NV

115250519

0/0

6/1

117262009

0/1

0/0

117262009 — bez dalSich vazeb — NV

115263697

0/0

1/1

118260349

0/1

0/2

118260349 — nesouhlasi s otcem ani se 2 svymi
potomky — NV

119260754

1/0

0/1

120263344

0/1

0/0

Z dostupnych Udajl nelze usoudit na chybu
vzorku/rodokmenu — obé zvifata NV

118260898

1/0

6/0

118260349

0/1

0/2

119260670

1/1

0/0

119260673

1/1

0/0

118260349 — NV

119260670-118260898-118260349 - nesouhlasi
119260673-118260898-118260349 — nesouhlasi

118292833

0/0

1/3

118292060

1/0

2/0

118292059

1/0

2/0

120292359

1/1

1/0

120292360

1/1

1/0

120292274

2/0

0/0

120292542

0/1

0/0

118292833 —120292359 1 neshoda

120292359-118292833 — 1 neshoda
120292360-118292833 - 1 neshoda
120292542-118292833 — 3 neshody

120292359-118292833-118292060 — 3 neshody
120292360-118292833-118292060 — 3 neshody
120292274-118292833-118292059 — 1 neshoda

118292827

0/0

1/1

118292650

0/0

1/0

119293059

0/1

0/0

120292068

2/0

0/0

Potomek 119293059 — bez dalsich vazeb — NV

120292068-118292827-118292650 — souhlasi
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117292964 | 0/0 | 1/1 {119292308 — 117292964 — nesouhlasi 119292898-117292964-118292014 - souhlasi
118292014 | 1/0 | 2/0 |120292854 — 119292308 — nesouhlasi
119292898 | 2/0 | 0/0
119292308 | 0/1 | 0/1

118292116 | 0/0 | 0/2 |Z dostupnych udajd nelze usoudit na chybu
119292623 | 0/1 | 0/0 |vzorku/rodokmenu— NV pro viechna zvifata
119292628 | 0/1 | 0/0

Tabulka 11. Vysledky analyzy rodokmen( a SNP dat — plemeno duroc, pietrain a prestické ¢ernostrakaté
(Cervené jsou oznaceny vzorky, u nichZ je mozné predpokladat chybu vzorku — nevérohodny vzorek - NV;
modfe jsou oznacena zvifata, u nichz Ize predpokladat chybu v rodokmenu; zelené podbarveny jsou
nalezené vztahy mezi zvifaty odpovidajici pozicim jedinec — rodic nebo jedinec—rodi¢1-rodic2).

Porovnani genotyp zvirat a potomki Porovnani genotypl zvife — rodi¢ 1 — rodic 2
Jedinect  |Rodice| Pot. |Reseni
SNAGIA

117300153 | 1/0 | 3/1 |119301128 — NV
119301128 | 0/1 | 0/0

115300135 | 0/0 | 4/1 |119301001 — NV
119301001 | 0/1 | 0/0

118352135 | 0/0 | 2/1 |119352309 — NV
119352309 | 0/1 | 0/0

119352439 | 0/0 | 0/1 |Z dostupnych Udajli nelze usoudit na chybu
120301378 | 0/1 | 0/0 |vzorku/rodokmenu— NV pro obé zvitata

115451120 | 0/0 | O/1 |Z dostupnych udajl nelze usoudit na chybu
116451404 | 0/1 | 0/1 |vzorku/rodokmenu— NV pro viechna zvitata
118450752 | 0/0 | 0/1

108968007 | 1/0 |10/2|116968809 —genotypovan 2x :

116968809 | 0/2 | 0/0 |186: neogen z9.7.2021 — neshoda

vzorek 186 162:lllumina z 9.6. 2021 — shoda

115969290 | 1/0 | 5/1 |116966673 — NV 116966673-115969290-115966633 — nesouhlasi
115966633 | 1/0 | 1/1 116966673-116966688-115966638 — souhlasi -
116966673 | 0/2 | 0/0 nerealistické

108912971 | 0/0 | 2/0 |Nejpravdépodobnéji chyba vzorku 110912705
110912705 | 1/0 | 0/1

113912410 | 0/1 | 1/0 |108911296: illumina 4.6.2020 soubor 15 fadek 9 -
108911296 | 0/0 | 2/2 |neshoda, illumina 4.6.2020 soubor 4 fadek 23 - shoda
vzorek 96

111912513 | 1/1 | 3/0 |117931296 — NV
116930869 | 0/0 |26/1
117931296 | 0/1 | 0/0
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[1.4.2 Porovnani navrzenych paneld

Mezi vysledky hodnoceni pfibuznosti navrienymi panely nebyly zaznamenany vyraznéjsi odchylky (tabulka
12 a 13). Pfi porovnani jedincl s jednim rodicem byl mezi panely zjistén pouze rozdil v poctu vyloucenych
jedincl pfi limitu nesouhlasnych genotyp( = 0 zplsobeny rozdilem v zahrnuti/nezahrnuti 1 lokusu do paneld.
Vétsi rozdily jsou zplsobeny stanovenim limitu nesouhlasnych genotypl pro vylouceni jedince. Byly
testovany dva limity (L): L>0, kdy je pfibuzensky vztah vyloucen pfi 1 a vice nesouhlasnych genotypl a L>1,
kdy je pribuzensky vztah vyloucen pfi vice nez 1 nesouhlasném genotypu. Ve vétsiné porovnavanych pfipadu
by mohla byt pro vylouceni jedince stanovena nulova tolerance v poc¢tu nesouhlasnych genotyp(. Vyjimkou
jsou pfipady shrnuté v tabulce 10 a 11 u zvifat 118034057 a jeho potomkd, u 121036919, kdy by nulova
tolerance vedla k vylouceni pravdépodobné spravnych jedincl. Naopak u 118292833 a jeho potomki by
vyS$si nez nulovy limit vedl k potvrzeni pravdépodobné nespravnych zvirat.

Tabulka 12 Vysledky porovnani genotypu jedince s jednim rodicem

Pleme- | N Pocet vylouéenych vztahi jedinec — rodic pfi zvoleném limitnim poctu nesouhlasnych
no genotypl (L)
Panel705 Panel805

>0 L>1 >0 L>1
BU 749 34* 27 28%* 27
L 215 15 12 15 12
D 54 4 4 4 4
BO 44 2 2 2 2
PN 53 0 0 0 0
PC 282 10 8 10 8

* zvife-rodi¢ 119103568-118034057, 119103593-118034057, 119103671-118034057, 119103690-118034057,
119103663-118034057, 119191572-117193196: 1 nesouhlasny genotyp u panel705 a zadny nesouhlasny genotyp u
panel805

Tabulka 13 Vysledky porovnani genotypl jedince s obéma rodici

Ple- | N! Pocet vyloucenych vztah( jedinec — rodic1 - rodi¢2 pfi zvoleném limitnim poctu

me- nesouhlasnych genotypu (L)

no panel705 panel805 Rozdily

L>0 L>1 >0 | L>1

BU |199 | 15 13 14 13 119103568-118034057-117102913 9 (vylouc. pfi p705>0)
121036919-19038612-119037165 (vylouc. pfi L>0)

L 32 5 4 4 2 120292274-118292833-118292059 (vylouc. pti p705>0)
120292359-118292833-118292060 (nevylouc. pfi p805>1)
120292360-118292833-118292060 (nevylouc. pfi p805>1)

D 3 0 0 0 0

BO |2 0 0 0 0

PN |3 0 0 0 0

PC |39 1 1 1 1 116966673 — 115969290 — 115966633

N!: Pocet provedenych porovnani: poéet vzorki se zndmymi genotypy SNP, které maji zaroveri zndmy genotyp pro oba
rodice

I1.4.3 Vyhodnoceni falesSné pozitivnich vztahl mezi zviraty

Pro ovéreni, s jakou chybou lze vyuZit navrhovany panel pro uréeni pravdépodobnych rodic¢l pro potomka,
bylo provedeno hodnoceni u vSech kombinaci vzorkl (n *(n-1)*(n-2) kombinaci pro n vzorkd) bez ohledu na
vék nebo pohlavi. Vysledky uvedené v tabulce 13 zahrnuji pak pouze ty kombinace, kdy je kombinace zvirat
realna (odlisSné pohlavi, ro¢nik narozeni rodice nizsi nez roc¢nik narozeni potomka apod.) Vyhodnoceni bylo
provedeno v ramci plemene. Vysledky analyzy jsou shrnuty v tabulce 14. Falesné pozitivni vztah jedince a
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obou rodicl byl zjistén pouze u plemene BU a L a to u zvifat navrZenych pro opravu rodokmenu nebo u vzorki
povaZzovanych za nevérohodné.

Tabulka 14 Vyhodnoceni vztah( mezi zvifaty a obéma rodici, kde z rodokmenu tento vztah nevyplyva

Ple- Vyhodnocen vztah jedinec — rodi¢1 — rodic¢ 2 u zvifat, kde z rodokmenu tento
Kombinaci® | vztah nevyplyva (L>1)
meno v -
Polet? | Popis
4x u zvirat navrzenych pro opravu rodokmenu
3x u zvitat, jejichz vzorky byly oznaceny za nevérohodné
BU 433797336 13 5x u polosourozencu s rodokmenem potvrzenym daty ze SNP, kdy misto
otce 119043986 je navrieno zvire 119043986, jehoz vzorek je
nevérohodny
2x zvife s nevérohodnym vzorkem (1x u panelu705)
L 17775320 3(1) 2x kombinace s 118292833 - nevérohodny vzorek
D 571704 0
BO 373176 0
PN 1092624 0
PC 15438000 0

1 polet hodnocenych kombinaci vzorkd bez ohledu na vék nebo pohlavi (n*(n-1)*(n-2) pro n genotypovanych vzork); 2
Pocet kombinaci, které byly porovnanim genotypl vyhodnoceny jako jedinec-rodi¢1-rodi¢2, prestoze z rodokmenu
tento vztah nevyplyva (pokud se mezi panely lisi, v zavorce je uveden pocet zjistény panelem705)

I.4.4 Zavér

Byly navrZeny dva panely SNP lokusl pro hodnoceni pfibuznosti zvirat. V obou panelech jsou lokusy, jejichz
genotypy jsou uréeny s dostate¢nou mirou spolehlivosti (min. GC > 70) a které vykazaly vysoky podil minoritni
alely (pM 2 30 %) u vSech hodnocenych plemen. V obou panelech jsou lokusy lokalizované na vsechny
autozomy. Navrzené SNP panely je mozné vyuZit k ovérovani plvodu prasat. U plemen bilé uslechtilé,
landrase a prestické ¢ernostrakaté bylo vyhodnoceno dostate¢né mnozstvi zvirat, které zajistuji stabilitu pro
vyhodnoceni pfibuznosti. U otcovskych plemen, jejichZ populace jsou navic velmi zavislé na pfisunu zvirat ze
zahranici, bude nutné robustnost navrzenych panell priibézné ovérovat.

[Il. Srovnani novosti postupt

Doposud bylo ovéfovani pavodu prasat v CR provadéno pomoci mikrosatelitnich lokustl. Rozvoj genotypovani
prasat umoznuje vyuZzit ke kontrole plivodu data o SNP genotypech. SNP genotypy jsou ziskavany s cilem
genomického hodnoceni prasat v CR. Zména metody umoZfiuje provadét pouze jednu analyzu DNA
pokryvajici jak genomické hodnoceni, tak kontrolu pavodu. U prasat na rozdil od skotu nebyl dosud stanoven
celosvétové platny panel pro analyzu pfibuznosti. Metodika se zabyva navrhem panelll pro hodnoceni
pfibuznosti prasat a vyhodnocenim jejich ucinnosti. Predkladany metodicky postup stanoveni parentity
prasat s vyuzitim SNP dat v podminkach CR doposud nebyl vyvijen, je zcela novy a dostavame se s nim na
uroven slechtitelskych program( mnohych vyspélych zemi i komercnich firem.

IV. Popis uplatnéni metodiky

Metodiku budou vyuZivat chovatelé prasat zapojeni do Slechtitelského programu CzePig Svazu chovatell
prasat z.s. a chovatelé plemene genové rezervy prestické cernostrakaté. Pro obé skupiny plemen prasat vede
Svaz chovatelll prasat z.s. plemennou knihu. Sofistikované hodnoceni pribuznosti zvifat je nezbytnou soucasti
Slechtitelské ¢innosti. VyuZiti dat o SNP genotypech ke kontrole plvodu je v souladu s celosvétovym vyvojem
v této oblasti.

V. Ekonomické aspekty

Predkladana certifikovana metodika byla vypracovana v rdmci projektu NAZV QK1910217. Vysledky metodiky
budou vyuzivany k ovérovani a osvédcovani plvodu prasat, coZ je jedno ze zdkladnich Slechtitelskych
opatreni podle zakona ¢. 154/2000 Sbh. o slechténi, plemenitbé a evidenci hospodarskych zvifat. V souladu
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s doporucenim Rady vlady pro vyzkum jsou poznatky, jez metodika pfinasi, poskytovany chovatelim a viem
opravnénym osobam zdarma. VyuZiti ziskanych poznatkd pfi rutinnim ovérovani plvodu zvitat nevytvari
bezprosttedni zisk, ale bude pfispivat ke zkvalitnéni Slechtitelské prace v chovu prasat a tim mUZe pozitivné
ovlivnit rentabilitu celé horizontaly programu CzePig.
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