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I. Cil metodiky

Cilem piedkladané metodiky bylo zhodnotit a kvantifikovat vSechny dostupné vlivy
pusobici na reprodukéni znaky kancii a nésledné vypracovat postup pro odhad genomickych
parametrii a genomickych plemennych hodnot pro znaky kvality spermatu (objem spermatu,
koncentrace spermii, jejich motilita, pocet abnormalnich spermii, pocet funkénich a pocet vSech
spermii) a libido kancti zatazenych ve Slechtitelském programu CzePig, a to na zaklad¢ vyuziti
SNP dat.

I1. Vlastni popis metodiky
IL1. Uvod

Inseminace prasnic se stala velmi uZitecnym néstrojem vyuzivanym v chovu prasat. Vedle
klasickych produkénich a reprodukénich vlastnosti prasnic zde hraji dilezitou roli vlastnosti
spermatu a libido kanct. Diiraz na lep$i kvalitu a kvantitu spermatu mize byt ptinosny jednak
z hlediska ekonomiky inseminac¢nich stanic (Gonzalez-Pefa et al., 2015) i v kontextu rentability
integrovaného systému chovu prasat (Krupa et al., 2020). Bylo napt. zji§téno, Ze kanci s vy$S§im
celkovym poctem spermii méli geneticky leps$i libido a pohyblivost spermii (Chang et al.,
2017). Zlepseni téchto funkénich znakd by proto mohlo ovlivnit odvétvi chovu prasat v jeho
komplexnosti.

Odhad plemennych hodnot znak kvality spermatu a hodnoceni libida ma za cil odrazet
geneticky potencial zvifat v téchto vlastnostech. Odhadnuté genetické parametry uzitkovych
vlastnosti prasat poskytuji uZitecné informace pro vytvoreni komplexniho Slechtitelského
schématu u ¢istokrevnych otcovskych (Ogawa et al., 2022) a matetskych plemen (Diniz et al.,
2014; Wolf a Smital, 2009) a rliznych linii prasat, tj. kiiZenct (Marques et al., 2017; Smital et
al., 2005). Studie zaméfené na genetické hodnoceni kvality spermatu se 1i§i rozsahem i
zpisobem vyjadieni produkce a kvality spermatu. Pfimo méfené znaky jsou reprezentovany
zejména objemem spermatu, koncentraci spermii vyjadienou v procentech (Wolf a Smital,
2009), pohyblivosti spermii, nebo a progresivni pohyblivosti spermii (Marques a kol., 2018).
Déle jsou zkoumdny abnormalni spermie jako celkovy pocet (Marques et al., 2018) a v
procentech (Wolf a Smital, 2009; Marques et al., 2017), podil morfologicky normalnich spermii
(alternativa k vySe uvedenym; Ogawa et al., 2022) a rizné charakteristiky definujici
morfologické abnormality spermii (Zhao et al., 2019). Znaky odvozené z pifimych méfeni
zahrnuji celkovy pocet spermii v ejakulatu (Ogawa et al., 2022; Wolf a Smital, 2009), i
logaritmicky transformovany celkovy pocet spermii (Marques a kol., 2017), pocet funk¢nich
spermii a pocet inseminacnich davek (Smital et al., 2005).

V soucasné dobé se jevi jako zdkladni ukol genetického hodnoceni implementovat
molekularni informace do rutinniho Slechtitelského procesu, aby se zvysil geneticky pokrok
téchto znaki. Detekce a aplikace novych kandidatnich gent charakterizujicich kvalitu spermatu
pro maskérové asistovanou selekci zac¢ind byt vyuZivana k tomu, aby pfinesla informace pro
selekci kanct v jejich raném véku (Diniz et al., 2014). Molekularni techniky oteviraji moznost
hlubsiho studia a pochopeni genetickych mechanismi, drah a komplexnich procest stojicich za
produkci spermatu a kvalitativnimi znaky (napt. Ogawa et al., 2022), a to i s ohledem na sezénni
variabilitu znak u zvifat (Godia et al., 2019). Znaky kvality spermatu se staly soucasti
$lechtitelského cile a selekéniho indexu (CPH) otcovskych plemen prasat v CR v roce 2021
(Krupova et al., 2021). Zaclenéni do Slechténi predchdzel prizkum preferenci téchto znaki u
lokalnich slechtitelti (Krupova et al., 2017) a vypocet jejich pfimého ekonomického vyznamu,



rovnéz poukazovalo na to, ze by se m¢l klast optimalni diraz na souvisejici (korelované)
plemenné hodnoty. V sou¢asné dobé probiha v CR pro znaky kvality spermatu rutinni genetické
hodnoceni metodou BLUP za vyuziti animal modelu, a to na zakladé praci Smital et al. (2005)
a Wolf a Smital (2009).

Technicka poznamka:

Odhad plemennych hodnot se provadi v operacnim systému LINUX. Celkovy piehled
technického postupu pii odhadu plemennych hodnot pro znaky kvality spermatu je uveden
v kapitole IL.5.

11.2. Vstupni parametry pro genetické hodnoceni
11.2.1. Hodnocené znaky kvality spermatu a libido

Zdrojem dat jsou soubory fenotypovych hodnot a rodokmenu poskytnuté Svazem chovatel
prasat, z.s. (SCHP) a data obsahujici SNP, ktera byla pofizena v ramci feSeni projektu NAZV —
QK1910217. Data pro odhad genetickych parametri, kterd poskytl SCHP, byla rutinné
shromazd’'ovana z inseminacnich stanic v letech 2010 a 2022 pro genetické hodnoceni v ramci
programu CzePig — ceského narodniho programu pro Slechténi prasat. Celkem bylo v
hodnoceném obdobi vykonano 109 836 odbérli spermatu. Data obsahuji ejakuldty a sexudlni
chovani kanct (libido) dvou matetskych plemen (Ceské bilé uslechtilé — CBU, ceska landrace
— CL), a tfi otcovskych plemen (duroc — DC, bilé otcovské — BO a pietrain — PN). Nésledné
byly z ptivodniho souboru dat vytvoteny dvé skupiny dle plemene, tj. matefska (M) a otcovska
(O) plemena. Data byla shromazdéna na dvandacti inseminacnich stanicich.

Celkem bylo analyzovano sedm znaktli popisujicich reprodukci kanct. Za zakladni znaky
byly povazZovany:
- objem spermatu (OB) méfeny v mililitrech

- koncentrace spermii (KO) méfena jako 10 bunék na mm?

- pohyblivost (MO) méfena jako podil spermii pohybujicich se pfimocaie
- abnormalni spermie (AB) métené jako podil deformovanych nebo jinak defektnich spermii

- libido (LI) vyjadfujici ochotu sko€it na fantomovou prasnici a métené subjektivné na
pétibodové stupnici, kde 0 = nesko€il, 1 = nevyhovujici, 2 = podprimérmé, 3 = primeérné,
4 = velmi dobré, 5 = vyborné.

Zbylé dva znaky spermatu byly odvozeny od zakladnich znakd:
Celkovy pocet spermii na jeden odbér kance (CPS) ve 10° spermiich jako:
TNS =SV *SC /1000
Pocet funkénich spermii na jeden odbér kance (PFS) ve 10° spermiich jako:
NFS =TNS * (MO/100) * (1 - AB/100)

K dispozici byly reprodukéni znaky pro 2 249 kanci. PfedbéZné analyzy znakl a faktort
byly na zacatku provedeny v programu R project (analyza variance probéhla v baliku glm R-
projekt). Pozorovani znaki, které nespliiovaly minimalni a maximalni hodnoty, byly vylouceny.
Rovnéz byli vyfazeni kanci s méné nez 3 odbéry spermatu. Hlavnimi faktory, které ovliviiuji
hodnocené znaky a vysvétluji hlavni podil variability, byly vék kance pii odbéru, rok a mésic
odbéru, interval mezi dvéma po sobé nasledujicimi odbéry a inseminacni stanice. Odbéry



ziskané pred Sestym mésicem véku a po 58 mésicich byly vylouceny. Interval 3 dny mezi dvéma
po sob¢ nasledujicimi odbéry jednoho kance byl minimalni hranici pro zahrnuti znaka do
vyhodnoceni. Vliv véku kance byl rozdélen do tfid. Mésicni intervaly byly pfedpokladany az
do 30 mésicti. Dvoumeésicni intervaly byly vytvotfeny pro kance s vékem od 31 do 40 mésici.
Pro zbytek dat byly vytvoteny tiidy véku: 41-43, 44-47, 48-52 a 53-58 mésict. Podobn¢ byly
tiidy vytvoreny pro interval mezi dvéma po sob¢ nasledujicimi odbéry efektu: jednodenni tidy
pro interval do 11 dnii. Ostatni denni intervaly byly slou¢eny do nasledujicich tfid: 12-13 dnt,
14-15 dnd, 16-20 dni, 21-30 dnti a vice nez 30 dnd. Dvé inseminacni stanice byly vylouceny z
davodu nizkého poctu pozorovani. Nakonec bylo pro dalsi analyzy pouzito 82 670 odbéra
spermatu od 1 209 kanct rozd€lenych do dvou skupin dle plemene (M a O).

11.2.2 Odhad genetickych / genomickych parametrii

Pro potieby odhadu genetickych parametri byla k dispozici SNP data od 1718 jedinct
narozenych v letech 2005 az 2022. Jako zdroje DNA byly pouzity §tétiny, zmrazené vzorky
krve, vzorky usni tkan€ a vzorky pouzitych inseminacnich davek (v rutinnim provozu se
predpokladé vyuziti zejména $tétin a v malé mife inseminacnich davek). VSechny analyzy DNA
byly provedeny v laboratoii genetiky Ceskomoravské spole¢nosti chovatelt. DNA byla
izolovana metodou magnetickych kulicek a metodou silikatovych kolonek pro vzorky §tétin a
inseminacnich ddvek. DNA ze vzorkl krve byla izolovana pomoci mikroizolaéni soupravy
GeneAll Exgene DNA (Gene-All Biotechnology, Jizni Korea). Po vyhodnoceni kvality izolat
DNA (standardni meétfeni koncentrace a Cistoty a dal§i kontrolni kroky zalozené na
spektrofotometrii, multiplexni PCR a elektroforéze) byly vybrané izolaty DNA aplikovany na
¢ipy PorcineSNP60 v2 BeadChips (61 565 SNP), resp. na GGP Porcine 50k (50 697 SNP).
Primérné hodnota ,,call rate” (vyjadiuje podil identifikovanych SNP ze vSech dostupnych SNP
na chipu pro kazdé zviie) byla 0,99, 0,97 a 0,94 pro $tétinky, krevni vzorky a insemina¢ni davky.
V dalSich analyzach byla pouzita zvitfata s call rate >0,90 (i v rutinnim odhadu plemennych
hodnot se pocita s minimalnim call rate na Grovni 0,90). V dalSich analyzach byly pouzity pouze
ty SNP, které byly identifikovany na obou ¢ipech (dle nazvu SNP bylo identifikovano celkem
32 897 SNP, které se nachdzi na obou ¢ipech). V této studii byly zohlednény pouze SNP
mapované na autosomalnich chromozomech (tato podminka bude rovnéz implementovana i do
rutinniho odhadu PH). Pro kontrolu kvality a nasledné analyzy byl pouzit software PLINK v.
1.9. Dal§imi minimdlnimi parametry kvality SNP byla P-hodnotou Hardyho-Weinbergovy
rovnovahy >0,0001 a frekvence minoritnich alel (MAF) >0,05. Po analyze kontroly kvality
vSech SNP byla pro dalsi analyzu pouZzita data od 1689 zvitat, kterd obsahovala 29 850 SNP.
Vsechny genotypy byly ulozeny do databidze TheSNPpit, vykonného databdzového systému
pro spravu rozsahlych dat SNP.

11.2.3 Zhodnoceni viivii pusobicich na znaky spermatu a libido

U kance matefskych plemen zafal odbér v priméru ve véku 313 dnt, bylo celkové
provedeno 54,79 odbért za 411,67 dni s produkci spermatu na 1,15 inseminac¢nich stanicich. U
kanct otcovskych plemen platily uvedené primérné charakteristiky: zacatek odbérii ve véku
338 dni, na inseminacni stanici pobyvali 489,31 dnti, béhem tohoto obdobi bylo provedeno
65,00 odbérti na 1,10 inseminacni stanici. U obou skupin kanct probehl nejvyssi pocet odbért
v mé&sicich biezen a duben a v tomto obdobi byly rovnéz zaznamendny nejkratsi intervaly mezi
jednotlivymi odbéry. Zakladni informace o hodnocenych souborech a vlastnostech jsou shrnuty
v tabulce 1.



Tabulka 1. Zékladni statistiky objemu spermatu (OB), koncentrace spermatu (KO), motility
(MO), poctu abnormalnich spermii (AB), celkového poctu spermii (CPS), poétu funkénich
spermii (PFS) a libida (LI) pro hodnocené soubory dat

Ukazatel M (mateiska plemena) O (otcovska plemena)
(jednotka) n kanci (n Priim. Stand. n kanci (n Pritm Stand.
odbéri) odch. odbéri) " | odch.
OB (ml) 591 (32333) | 271,29 | 107,28 | 377 (24 468) | 250,60 | 97,93
KO (1073 /mm?) 590 (32079) | 357,29 | 148,90 |376(24172) | 399,75 | 152,26
MO (%) 591 (32 188) | 77,16 6,56 | 377 (24 320)| 76,95 7,46
AB (%) 586 (31411)| 10,25 5,00 |375(23746)| 9,87 5,36
CPS 590 (32 025) | 90,99 40,22 [376(24134) | 94,89 | 39,32
PFS 590 (31 824) | 63,16 28,14 [376(23942)| 6591 27,76
LI 591 (32384)| 3,62 1,22 |377(24505)| 3,61 1,17

Rozdily v primérnych hodnotach mezi soubory dat jsou patrné témét u vSech znaki. Kanci
matetskych plemen dosahuji vyssi objem spermatu a mirné vyssi pohyblivost, resp. pocet
abnormalnich spermii. Na druhé stran¢ kanci otcovskych plemen dosahli vyssi koncentrace
spermii, a v diisledku toho doséhli vyssiho celkového poctu spermii a po¢tu funkénich spermii.
Primérné hodnota libida byla u obou souborti pfiblizné stejna.

Primérny meési¢ni trend pro kazdy hodnoceny znak v souborech dat za poslednich
dvaactyticet let (2010-2022) je shrnut v grafech ¢. 1. V pribéhu roku doslo u vSech datovych
soubort k poklesu OB od ledna do kvétna, poté nasledovalo obdobi nartstu objemu az do
prosince. Podobné trendy byly pozorovany také u CPS a PFS. Libido kanct otcovskych plemen
dosahovalo v prib&éhu roku vysSich hodnot nez u kancii matetrskych plemen. Na grafech €. 2 je
znazornén vliv véku kance pti ejakulaci (v mésicich) na jednotlivé hodnocené znaky. Ptiblizné
do veéku 41 mésicii dochazi u vSech kancii k nartistu objemu spermatu. Po dosaZeni tohoto v€ku
dochazi k poklesu objemu. Za ideélni v€k kance pro produkci spermatu 1ze z hlediska vétSiny
sledovanych znaki povazovat interval mezi 18 a 28 mésici véku. K vyraznému nariistu dochazi
pouze u znaku AB a u kanct matetskych plemen. Jako optimalni se jevi interval 6 dnli mezi
dvéma po sob¢ nasledujicimi ejakulacemi. Krat§i interval ma obecn& negativni vliv na
hodnocené znaky. ProdlouZeni intervalu sice vede k ¢aste€nému zlepSeni né€kterych znakl (KO,
CPS), ale zéarovenn vede ke zhorSeni pohyblivosti spermii a libida. Vliv intervalu mezi
nasledujicimi odbéry shrnuji grafy €. 3.



Grafy 1: Primérné mésicni trendy pro kazdy znak a datovy soubor (modra ¢ara = datovy

soubor M, oranzova ¢ara = datovy soubor O).
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Grafy 2: Vliv stari
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Grafy 3: Vliv intervalu mezi dvéma odbéry na jednotlivé znaky a datové soubory (modra
¢ara = datovy soubor M, oranzova ¢ara = datovy soubor O)
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150 250
K 123456789101112131415161718192021)\ 123 456 7 8 91011121314151617 18192021
i <25 —— —
Vliv délky intervalu mezi odbéry na MO . Vliv délky intervalu mezi odbéry na AB
84
82 11,5
11
80
10,5
78
10
76 9,5
74 9
72 8,5
20 Interavl ve dnech s Interavl ve dnech
N\ 123456789101112131415161718192021JK 12345678910111213141516171819202y
4 e o (80 o R A
Vliv délky intervalu mezi odbéry na CPS 75 Vliv délky intervalu mezi odbéry na PFS
110
70
100
65
90 60
80 55
50
70
45
60 40
<0 Interavl ve dnech 35 Interavl ve dnech
_ 123456789101112131415161718192021/& 123456789101112131415161718192021J
‘ Vliv délky intervalu mezi odbéry na LI )
4,3
4,1
3,9
3,7
3,5
3,3
3,1
2,9
2,7
Interavl ve dnech
2,5
K 123456789101112131415161718192021j

Tabulky 2 a 3 ukazuji vypoctené podily zachycené variability vysvétlené pouzitymi efekty
pro kazdy hodnoceny znak. Podil vysvétlené variability zachycené modelem se u jednotlivych
znaku a soubort dat lisil. Nejvyssiho podilu bylo dosazeno pro znak pohyblivost (MO) v obou
souborech dat (vice nez 60 %). Naopak nejniz§i hodnoty byly pozorovany pro pocet
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abnormalnich spermii kanct otcovskych plemen (méné nez 15 %). Obecné lze fici, Ze dostupné
vlivy zachytily vys$si podily variability u kanc matetskych plemen (kromé znaku OB) nez u
kancii otcovskych plemen. Nejvétsi ¢ast variability byla vysvétlena kombinovanym efektem
inseminacni stanice a roku odbéru spermatu. Rovnéz je zapotiebi zminit, ze vSechny efekty v
kazdém modelu byly vysoce statisticky vyznamné.

Tabulka 2. Podil variance (v procentech) vysvétleny riznymi vlivy na objem spermii (OB),
koncentraci spermatu (KO), motilitu (MO), pocet abnormalnich spermii (AB), celkovy pocet
spermii (CPS), pocet funkénich spermii (PFS) a libido (LI) a pro kance matefskych plemen
(datovy soubor M).

Ukazatel OB KO MO AB CPS PES LI
Mésic odbéru 1,82 0,36 0,07 0,07 0,67 0,62 0,20
Vek pii odbéru 5,80 0,61 0,64 2,34 4,03 3,85 1,38

Interval mezi dvéma odbéry 3,28 1,77 4,86 0,72 4,95 4,47 1,00
Inseminacni stanice-rok odbéru| 14,18 37,95 55,80 22,33 27,08 26,72 22,77
Plemeno 1,17 0,22 0,66 0,04 0,20 0,06 2,73
Residualni variance 73,75 | 59,09 | 37,98 | 74,49 | 63,08 | 64,28 | 71,93

Tabulka 3. Podil variance (v procentech) vysvétleny riznymi vlivy na objem spermii (OB),
koncentraci spermatu (KO), motilitu (MO), pocet abnormalnich spermii (AB), celkovy pocet
spermii (CPS), pocet funkénich spermii (PFS) a libido (LI) a pro kance otcovskych plemen
(datovy soubor O).

Ukazatel OB KO MO AB CPS PES LI
Meésic odbéru 1.69 0.98 0.18 0.24 1.65 1.72 0.22
Vek pti odbéru 8.77 111 1.06 1.65 5.52 4.57 0.67

Interval mezi dvéma odbéry 2.35 4.47 6.46 0.49 4.67 3.70 0.44
Inseminacni stanice-rok odbéru| 16.63 | 20.28 | 52.73 | 12.89 | 16.25 | 16.88 | 17.00
Plemeno 3.31 0.50 0.54 0.04 1.50 1.25 0.31
Residualni variance 67.25 | 72.67 | 39.02 | 84.69 | 7040 | 71.87 | 81.36

11.3. Genetické parametry

Genetické parametry reprodukénich znakl kancti byly odhadnuty pomoci metody ssGBLUP
(single step genomic best linear unbiased prediction) a to zvlast’ pro soubory dat: (M) tj. pro
kance mateiskych plemen (CBU, CL) a soubor (O), ktery zahrnoval kance otcovskych plemen.
Zakladni znaky spermatu a libido byly hodnoceny spole¢né¢ pomoci pétiznakového modelu
zvitete. Jednoznakové modely byly pouzity pro odvozené znaky kvality spermatu (CPS, PFS).
Pro kazdou metodu a soubor dat byl statisticky model vytvofen nasledujicim zptisobem:

Yijkimno = ym; + age;j + intk + syi + breedm + pn +an +€ijkimno,

kde y ptedstavuje hodnoceny reprodukéni znak kance méfeny na o-tém odbéru spermatu
n-tého kance, m-tém plemeni, -ty efekt inseminacni stanice a roku odbéru, k-ty efekt tiidy
intervalu mezi naslednymi odbéry kanct, j-ty efekt tfidy véku kance pfi odbéru, i-ty efekt roku
a mésice odbéru. Py je trvaly enviromentalni efekt kance, an je aditivni geneticky efekt kance a
eijkimno piedstavuje rezidudlni efekt. Genetické parametry byly odhadnuty pomoci metody VCE,
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ktera je implementovana v programu BLUPF90+. Vypocet byl terminovan, kdyz konvergoval
k hodnoté 107'2 nebo byl dosazen (kritérium konvergence) pii maximaln& 2000 iteracich
(pramémy pocet iteraci potiebnych ke splnéni kritéria konvergence byl ve vSech odhadech
mensi nez 750).

V tabulkach 4 a 5 jsou uvedeny odhadnuté genomické parametry pro hodnocené znaky.
Koeficienty dédivosti (na diagonale) dosahovali pro matetské a otcovska plemena podobnych
hodnot, krom¢ KO a LI. Samostatné jsou uvedeny znaky CPS a PFS. Nad diagonélou jsou
uvedeny genomické korelace pro znaky, které byly odhadovany pétiznakovym animal
modelem.

Tabulka 4. Koeficienty heritability (na diagonale) a genomické parametry (and
diagonalou) pro hodnocené¢ znaky matetskych plemen (soubor M)

OB KO MO AB LI
OB 027 | 058 | -044 | -0,15 | 046
KO 0,10 | 040 | -0,02 | -0,27
MO 0,14 | -041 | 043
AB 023 | -0,56
LI 0,12
CPS 0,15
PFS 0,15

Tabulka 5. Koeficienty heritability (na diagonale) a genomické parametry (and
diagonalou) pro hodnocen¢ znaky otcovskych plemen (soubor O)

OB KO MO AB LI
OB 025 | 070 | -024 | 024 | 040
KO 027 | 0,55 | -041 | -0,51
MO 0,11 | -035 | -0,52
AB 022 | 0,27
LI 0,31
CPS 0,12
PFS 0,15

11.4. Odhad plemennych hodnot

Odhad plemenné hodnoty se provadi programem BLUPF90+ (Misztal et al., 2018).
Struktura modelové rovnice je popsana v kapitole I1.3. VSechny efekty kromé aditivné
genetického efektu zvitete, permanentniho efektu zvitete a zbytkového efektu jsou pevné. U
aditivné genetického efektu zvitete se zohlednuje piibuzenska matice, ktera v sobé kombinuje
rodokmenovou a genomickou matici pfibuznosti. Pro vSechny znaky byla spoc¢tena spolehlivost
plemennych hodnot pomoci programu ACCF90 (Misztal et al., 2018). Primérna spolehlivost
hodnocené na celym souboru dosahovala v zdvislosti na znaku 20-33 %. Spolehlivost odhadu
plemennych hodnot hodnocené pouze u kancti dosahovala 33—-59 %.
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I1.5 Technické provedeni odhadu plemennych hodnot
11.5.1 Datovy a rodokmenovy soubor

Ke spravnému béhu programu pro odhad plemennych hodnot jsou zapotiebi nasledujici
soubory: soubor rodokmenti, soubor dat a soubor SNP. Rodokmenovy soubor by musi byt
ulozen ve formatu: identifikace zvifete, otce a matky. Jednotlivé polozky ve vété musi byt
odd€leny mezerou. Pro vSechny znaky se miize pouzit jeden datovy soubor, ktery obsahuje
vSechna pozadovana data. Data musi byt v souboru ulozena ve formatu: amcislo, mésic odbéru,
vek pii1 odbéru, interval mezi odbéry, OB, KO, MO, AB, CPS, PFS, inseminac¢ni stanice — rok
odbéru, plemeno zvifete. Jednotlivé polozky v datové vété musi byt odd€leny mezerou.
Sestaveni jednotlivych efekti do intervalovych skupin je popsano v kapitole I1.2.1. Kazdy znak,
nebo efekt musi mit pfifazenou néjakou hodnotu. Pokud neni uvedena, resp. neni znama
hodnota znaku, pak se misto 0 udava hodnota -9.

Pted spusténim odhadu plemennych hodnot se nejprve provede formovani efektu inseminacni
stanice-rok v datovém souboru (program FORMHYS).

Soubor SNP dat bude ve spravném formatu exportovan z databaze TheSNPpit. Pied kazdym
spusténim odhadu plemennych hodnot se provede kontrola kvality souboru SNP dat programem
QCF90 (Misztal et al., 2018). Program se spousti s nékolika parametry:

qcf90.exe --snpfile snp.txt --pedfile matice --save-clean --qc cra maf hwe

kde prvni parametr je ndzev vstupniho souboru snp, druhym je nazev vstupniho souboru
rodokmenti, tfeti fikd programu aby wulozil ociStény soubor SNP ve formatu
nazevSNPsouboru clean (ten je pak vstupnim souborem pro program na odhad plemennych
hodnot a pro zjednoduseni je pfejmenovan na snp.txt), ctvrty (--qc) definuje parametry pro
kontrolu kvality SNP, paty parametr (cra) uddva minimalni hranici pro ,.call rate* zvirat
(defaultné& je nastaven na hodnotu 0,9), Sesty (maf) udava hodnotu pro minor allele frequency
(defaultn€ nastavend na hodnotu 0,05) a posledni (hwe) udava hodnotu pro Hardy-Weinberg
rovnovahu (defaultné nastaveno na 0,150). DalSim volitelnym parametrem je potradi jedincti
v rodokmenu (--ped-position a,s,d), defaultné je potadi jedincti v rodokmenu zvife, otec, matka.

Nasledné, program RENUMF90 (Misztal et al., 2018) bude pouzit k naformatovani vstupnich
soubori pro potfeby odhadu plemennych hodnot. Program se spousti spolu s nazvem
parametrického souboru (priklady soubori jsou uvedeny nize).

Vstupni parametricky soubor programu RENUMF90 pro 5znakovy model a matefska plemena:

#
#

# kvalita spermatu 5 znak

# file for BLUPF90 family f programs.

#amcisloKan, mesicOdb, VPO, intOdb, objem, konc, motilita, abnsp, cps, pfs, libido, StanRok, plemeno
#104401104 239 8 175520 80 13 91 63.336 4 42010 4800

#
#

DATAFILE

datSperm.dat

TRAITS

567811

FIELDS PASSED TO OUTPUT
1
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WEIGHT(S)

RESIDUAL_VARIANCE

5015.  -1907. 1.784 2182  4.784

-1907.  8559. 10.07 -0.2151E-01 -0.6803
1.784 10.07 11.17  -0.2773  0.1135

2.182  -0.2151E-01-0.2773 12.86  0.3385E-01
4.784 -0.6803  0.1135  0.3385E-01 0.4772

#

EFFECT

222 2 2 cross number #mesic odberu
EFFECT

3 3 3 3 3 cross number #vek pri odberu
EFFECT

4 4 4 4 4 cross number #interval mezi odbery
EFFECT

12 12 12 12 12 cross number #stanice-rok
EFFECT

13 13 13 13 13 cross number #plemeno

#

H

#nahodne faktory

#geneticky faktor
EFFECT ##1 zvire
11111 crossalpha
RANDOM
animal
OPTIONAL
pe
FILE
matice
FILE POS
12300 ##2 a3 bez GG
SNP_FILE
snp.txt
PED DEPTH
6 #ittrasuje 6 generaci; 0 = all pedigree
# INBREEDING
# pedigree
(CO)VARIANCES
2585.  -1109. -36.82 -17.70  9.155
-1109. 1415. 2443 -1.822 -3.957
-36.82 2443 2691 -1.604 0.2771
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1770 -1.822  -1.604  5.589  -0.5208
9.155  -3.957 02771 -0.5208 0.1542
(CO)VARIANCES PE
1853.  -1125. 9.133  3.647 4815
1125, 4211, -1738  -10.83  -0.1548
9133  -17.38 5928 -0.3257 -0.1932
3647 -10.83 -03257 5.896 -0.9987E-01
4815 -0.1548 -0.1932 -0.9987E-01 0.6335

OPTION SNP _file snp.txt
OPTION AlphaBeta 0.85 0.15
OPTION tunedG 0

OPTION missing -9

OPTION remove_all missing
OPTION conv_crit 1e-10
OPTION maxrounds 2000

Vstupni parametricky soubor programu RENUMF90 pro 5znakovy model a otcovska plemena:

#

H

# kvalita spermatu 5 znak

# file for BLUPF90 family f programs.

#amcisloKan, mesicOdb, VPO, intOdb, objem, konc, motilita, abnsp, cps, pfs, libido, StanRok, plemeno
#104401104 239 8 175 520 80 13 91 63.336 4 42010 4800

#

H

DATAFILE

datSperm.dat

TRAITS

567811

FIELDS PASSED TO OUTPUT
1

WEIGHT(S)

RESIDUAL VARIANCE
3938.  -2005. -1.615 7.043 3.841
-2005.  0.1123E+05 17.40 -14.88  -2.563
-1.615 17.40 14.61 -0.9532  0.2580E-01
7.043  -14.88 -0.9532 17.61 -0.7988E-02
3.841 -2.563  0.2580E-01 -0.7988E-02 0.4862

H

EFFECT

2 22 2 2 cross number #mesic odberu
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EFFECT
3 3 3 3 3 cross number #vek pri odberu

EFFECT

4 4 4 4 4 cross number #interval mezi odbery

EFFECT

12 12 12 12 12 cross number #stanice-rok

EFFECT
13 13 13 13 13 cross number #plemeno

#

H

#nahodne faktory

#geneticky faktor
EFFECT ##1 zvire
11111 crossalpha
RANDOM
animal
OPTIONAL
pe
FILE
matice
FILE_POS
12300 ##2 a3 bez GG
SNP_FILE
snp.txt
PED DEPTH

6 #trasuje 6 generaci; 0 = all pedigree

# INBREEDING

# pedigree

(CO)VARIANCES
1857.  -2176. -17.00  27.61
-2176.  5190.  64.65 -76.72
-17.00  64.65 2.673 -1.494
27.61  -76.72 -1.494  6.860
1120  -23.66 -0.5560 0.4632

(CO)VARIANCES PE
1633.  -363.1 3.842 -23.03
-363.1  2712. 2025  95.27
3.842 2025  7.158 0.3832
-23.03 9527 0.3832  6.713
3.161 3.992 03030 -0.4604

OPTION SNP _file snp.txt
OPTION AlphaBeta 0.85 0.15

11.20
-23.66
-0.5560
0.4632

0.4200

3.161
3.992
0.3030
-0.4604

0.4594
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OPTION tunedG 0

OPTION missing -9

OPTION remove_all missing
OPTION conv_crit le-10
OPTION maxrounds 2000

Vstupni parametricky soubor programu RENUMF90 pro znak CPS a matetska plemena:

#
# kvalita spermatu 1 znak

# file for BLUPF90 family f programs.

#amcisloKan, mesicOdb, VPO, intOdb, objem, konc, motilita, abnsp, cps, pfs, libido, StanRok, plemeno
#104401104 239 8 175520 80 13 91 63.336 4 42010 4800

#

H

DATAFILE

datSperm.dat

TRAITS

9

FIELDS PASSED TO OUTPUT
1

WEIGHT(S)

RESIDUAL_VARIANCE
700.0

#

H

EFFECT

2 cross number #mesic odberu
EFFECT

3 cross number #vek pri odberu
EFFECT

4 cross number #interval mezi odbery
EFFECT

12 cross number #stanice-rok
EFFECT

13 cross number #plemeno

#

H

#nahodne faktory

#

H

#geneticky faktor
EFFECT ##1 zvire
1 cross alpha

RANDOM
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animal
OPTIONAL
pe
FILE
matice
FILE POS
12300 ##2 a3 bez GG
SNP_FILE
snp.txt
PED_DEPTH
6 #trasuje 6 generaci; 0 = all pedigree
# INBREEDING
# pedigree
(CO)VARIANCES
175.3
(CO)VARIANCES PE
316.9

OPTION SNP _file snp.txt
OPTION AlphaBeta 0.85 0.15
OPTION tunedG 0

OPTION missing -9

OPTION remove_all missing
OPTION conv_crit 1e-10
OPTION maxrounds 2000

Vstupni parametricky soubor programu RENUMF90 pro znak PFS a matetska plemena:

#

H

# kvalita spermatu 1 znak

# file for BLUPF90 family f programs.

#amcisloKan, mesicOdb, VPO, intOdb, objem, konc, motilita, abnsp, cps, pfs, libido, StanRok, plemeno
#104401104 239 8 175520 80 13 91 63.336 4 42010 4800

#

H

DATAFILE

datSperm.dat

TRAITS

9

FIELDS PASSED TO OUTPUT
1

WEIGHT(S)

RESIDUAL_VARIANCE
351.1
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#
EFFECT

2 cross number #mesic odberu
EFFECT

3 cross number #vek pri odberu
EFFECT

4 cross number #interval mezi odbery
EFFECT

12 cross number #stanice-rok
EFFECT

13 cross number #plemeno

#

H

#nahodne faktory

#

#geneticky faktor
EFFECT ##1 zvire
1 cross alpha
RANDOM
animal
OPTIONAL
pe
FILE
matice
FILE POS
12300 ##2 a3 bez GG
SNP_FILE
snp.txt
PED_DEPTH
6 #ittrasuje 6 generaci; 0 = all pedigree
# INBREEDING
# pedigree
(CO)VARIANCES
88.37
(CO)VARIANCES PE
156.3

OPTION SNP _file snp.txt
OPTION AlphaBeta 0.85 0.15
OPTION tunedG 0

OPTION missing -9

OPTION remove_all_missing
OPTION conv_crit 1e-10
OPTION maxrounds 2000
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Pro jednoznakové modely otcovskych plemen je pottebné v parametrickém souboru zaménit
hodnoty pro RESIDUAL VARIANCE, (CO)VARIANCES a pro (CO)VARIANCES PE na
777.9, 145.6 a 325.9 (pro CPS), resp. na 387.4, 95.22 a 149.7. Vysledkem spusténi programu
RENUMF90 jsou: pteformatovany rodokmenovy soubor (renadd06.ped), preformatovany
datovy soubor (renf90.dat) a parametricky soubor (renf90.par). Soubor SNP dat se neméni.
Vygenerovany soubor (renf90.par) pro 5znakovy model a matetska plemena.
# BLUPF90 parameter file created by RENUMF90
DATAFILE
renf90.dat
NUMBER_OF_TRAITS

5
NUMBER_OF_EFFECTS

7
OBSERVATION(S)

1 23 45

WEIGHT(S)

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT NESTED]
66666 12 cross
77777 30 cross
88888 12 cross
99999 86 cross
101010 10 10 2 cross
1111111111 7514 cross
IT1r 111111 7514 cross
RANDOM_RESIDUAL VALUES
5015.0 -1907.0 1.7840  2.1820  4.7840
-1907.0  8559.0  10.070 -0.21510E-01 -0.68030
1.7840  10.070  11.170 -0.27730  0.11350
2.1820 -0.21510E-01-0.27730  12.860  0.33850E-01
4.7840 -0.68030  0.11350  0.33850E-01 0.47720
RANDOM_GROUP
6
RANDOM TYPE
add_an_upginb
FILE
renadd06.ped
(CO)VARIANCES
2585.0 -1109.0 -36.820 -17.700  9.1550
-1109.0 1415.0 24430 -1.8220 -3.9570
-36.820 24430  2.6910 -1.6040 0.27710
-17.700  -1.8220 -1.6040  5.5890 -0.52080
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9.1550  -3.9570  0.27710 -0.52080  0.15420
RANDOM_GROUP

7

RANDOM_TYPE

diagonal

FILE

(CO)VARIANCES
1853.0 -1125.0 9.1330  3.6470  4.8150
-1125.0  4211.0 -17.380 -10.830 -0.15480
9.1330 -17.380 59280 -0.32570 -0.19320
3.6470  -10.830 -0.32570  5.8960 -0.99870E-01
4.8150 -0.15480 -0.19320 -0.99870E-01 0.63350

OPTION SNP _file snp.txt

OPTION SNP _file snp.txt

OPTION AlphaBeta 0.85 0.15

OPTION tunedG 0

OPTION missing -9

OPTION conv_crit le-10

OPTION maxrounds 2000

Nakonec, pro samotny odhad plemennych hodnot se spousti program BLUPF90+ (Misztal et
al., 2018) s pfisluSnym parametrickym souborem, ktery se vytvofil jako vystup programu
RENUMF90 (vzdy se jmenuje renf90.par).

blupf90++.date renf90.par

Vysledni soubor s odhadnutymi plemennymi hodnotami se jmenuje solutions. Ptiklad souboru:
trait/effect level solution

11 1 6757827095

21 1 7409184736

311 15.17773756

41 1 2.15237560

51 1 0.69897653

11 52.65363679
21 83.78988865
31 15.05426454
41 2.12201134
5 0.72050558

45.64082841

W W W W W N N NN

21 80.86876954
31 15.27125973
41 2.02936614
51 0.66210947
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Prvni fadek obsahuje ndzvy sloupct v souboru s vysledky. Prvni sloupec obsahuje Cislo
znaku, které je uvedeno v par souboru pro odhad plemennych hodnot (renf90.par). Interpretace
hodnot v souboru je nasledujici: v souboru renf90.par je uvedeno ze v modelu je celkem 5
znaku (¢islovany od 1 do 5) a celkem sedm efektii (Cislovany od 6 do 11, 11 je dva krat, protoze
reprezentuje jednak efekt zvifete, ale i permanentni efekt zviiete). V souboru solutions jsou
znaky Cislovany od 1 do 5, ale i efekty jsou Cislovany od 1 (kde Cislo jedna reprezentuje Cislo
Sest v renf90.par). Druhy fadek tedy obsahuje hodnotu BLUE efektu pro prvni troven prvniho
efektu a pro prvni znak (tedy pro leden efektu mésic znaku OB). Prvni plemennd hodnota se
proto bude nachazet na fadku ktery identifikuje znak 1 (OB), efekt 6 (zvife) a iroven 1 (prvni
zvife v seznamu) napf.:

16 1 97.25543365.

Posledni ¢islo reprezentuje plemennou hodnotu. Program RENUMF90 piecisluje vSechny
znaky a efekty tak, aby zacinali ¢islem 1. Tedy i originalni identifikace zvifete je zménéna a
zacina ¢islem 1. Pro spravnou intepretaci je potiebné zpétné sparovat originalni identifikaci
zvirete s interni identifikaci zvifete, kterou si program RENUMF90 vytvoftil. Ob¢ identifikace
jsou ulozeny v rodokmenovém souboru, vytvoieném programem RENUMF90 (v nasem
piipadé to bude soubor renadd06.ped). Ptiklad souboru:

1468 1582 23342000 02 0 0 3 106190065

Kde, prvni ¢islo je interni (pfecislovand) identifikace zvifete a posledni ¢islo je originalni
identifikace zvifete.

11.A. Priloha

Soucasti metodiky nejsou Zadné piilohy.

I11. Srovnani novosti postupt

Navrzeny postup genomického hodnoceni pro zakladni (OB, KO, MO, AB,) a odvozené
(CPS, PFS) znaky kvality spermatu a pro libido (LI) je v podminkach Ceské republiky zcela
novy. Vyuziti informaci SNP dat nebylo zatim v naSich podminkach pro rutinni odhad
plemennych hodnot prasat pouzito. Navic, genetické a genomické hodnoceni libida bylo u
tuzemské populace prasat uskutecnéno poprvé. Zavedeni do rutinni ptedpovédi plemennych
hodnot vychazi ze svétovych poznatkii v oblasti Slechténi prasat i z potfeb vyplyvajicich z
genetického vyvoje ukazateli v populacich matefskych i otcovskych plemen v Ceské republice.
Odhadnuté koeficienty dédivosti dosahovali nizSich aZ stfednich hodnot. D4 se tedy
predpokladat, Ze pokracujici selekce zaloZena na genomickych plemennych hodnotach bude
mit pozitivni, resp. stabilizujici efekt. Z naSich vysledki i1 z hodnoceni jinych autor vyplyva,
ze mezi hodnocenymi znaky je marginalni geneticky vztah. DalSim tkolem bude zhodnotit
geneticky vztah mezi znaky spermatu a produkénimi, resp. reprodukénimi znaky prasat a
zapracovani do komplexniho hodnoceni zvifat na zaklad¢ selek¢niho indexu. Podle dostatec¢né
genetické variability a dédivosti 1ze tedy pfedpokladat uspokojivou odezvu na selekci.

IV. Popis uplatnéni metodiky

Ptedkladana metodika tvoti zaklad pro rutinni piedpoveéd’ genomickych plemennych hodnot
zvitat matetfskych a otcovskych plemen prasat chovanych v Ceské republice pro znaky kvality
spermatu a libida kanct. Navrhovany metodicky postup bude vyuzivan Svazem chovateld
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prasat z. s., ktery zabezpeci jeji dalsi zpracovani, zavedeni, uplatnéni a zvetejnéni pro chovatele
prasat. Vypocet bude pfevadén pravidelné jednou tydné.

V. Ekonomické aspekty

Néklady na zavedeni metodiky jsou minimalni, veskeré programy pro vypocet genetickych
parametrit byly vyvinuty v ramci feSeni vyzkumného projektu NAZV QK1910217 s nazvem
,» Vytvoreni referenéni populace a vyvoj postupti pro odhad genomickych plemennych hodnot
znaku prasat zafazenych do Ceského narodniho $lechtitelského programu®. Data pouZita pro
analyzu jsou jiz soucasti existujici databaze a jsou vlastnictvim SCHP z.s., resp. chovateld
zapojenych do programu CzePig. Konkrétni ekonomicky piinos ze zavedeni predkladané
metodiky se bude projevovat postupné, v prubéhu Slechtitelského procesu a bude neptimy. V
souladu s doporuc¢enim Rady vlady pro vyzkum uzivatel metodiky nevytvari témito ¢innostmi
pfimy zisk. Vytvafenim podkladl a fizenim Slechtitelské prace dochazi k zvyseni kvality
plemenaiské prace a zlepSuji se tak zakladni ptedpoklady pro ekonomické piinosy pro
jednotlivé chovatele.
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