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Uvod

Ludmila Zavadilova

Ve ctvrtek 23. listopadu 2023 se uskutecnil ve Vyzkumném ustavu zivocisSné vyroby, v.v.i. v Praze
Uhfinévsi seminai Aktudlni sméry ve Slechténi hospodarskych zvirat, ktery jiz tradicn¢ potada oddéleni
genetiky a Slechténi hospodaiskych zvirat. Nahravky pienasek jsou k dispozici na webovych strankach
VUZV Uhiinéves. K seminafi je vydavan tento sbornik s odbornymi ptispévky a prednaskami.

Cilem seminafe bylo sezndmit odbornou, chovatelskou i védeckou, vefejnost s vysledky vyzkumu
uskutecnéného na oddéleni v roce 2023. Na seminafi byly piedstaveny vysledky vyzkumu zamétené na
Slechténi dojeného a masného skotu i1 prasat pfi vyuziti genomickych postupi. Zatimco u masného skotu
se Ing. Zdenka Vesela, Ph.D. zaméfila na vyuZiti genomické selekce u plemene aberdeen angus, konkrétné
u sonograficky méteného nejdelsiho zadového svalu, Ing. Eva Ka$na, Ph.D. pfedstavila postup a vyhody
zapojeni krav s domaci uzitkovosti do genomické referencni populace pii genomické selekci dojeného
skotu. Dvé prednasky po prestavce navazovaly tematicky. Nejprve se Ing. Emil Krupa, Ph.D. vénoval
moznostem a praktickému vyuziti genomiky ve $lechténi ¢eskych populaci prasat. Dr. Karel Novak, CSc.
pak piedstavil geny pfirozené imunity u skotu a celé spektrum jejich vyuziti ve slechténi skotu.

Ing. Kasna prednesla vysledky projektu NAZV QK 1810253, ve kterém byla feSena problematika rozsifeni
referenéni genomické populace o kravy s doméci uZitkovosti s cilem navysit spolehlivost narodniho
genomického hodnoceni dojeného skotu. V prabéhu péti let feSeni projektu byly optimalizovany postupy
odbéru biologického materialu, nasledné izolace DNA a zjistény SNP genotypy cca 45 tisic krav a jalovic.
Na zdkladé¢ SNP genotypil byla odhadnuta vysok4d homozygotnost hol$tynské populace charakterizovana
genomickym koeficientem ptibuznosti FROH mezi 0,035 a 0,111. Genotypy krav a jalovic byly propojeny
s genotypy bykll a vytvorena matice genomické ptibuznosti, ktera je vyuzivana pii predikei genomickych
plemennych hodnot (GEPH) znakii a vlastnosti zahrnutych v selekénim indexu ceské populace
holstynského skotu. Byl posouzen vliv zapojeni sami¢ich SNP genotypii do referen¢ni populace, ktery
prokazal navySeni spolehlivosti GEPH v rozmezi 2-5 %.

Prace Ing. Zdenky Veselé ukazala, jak se vyzkum odviji od pozadavki chovateli. Prestoze se v Ceské
republice stale kvalita masa neodrazi v jeho cen¢, mnoho chovateli masného skotu uptednostiiuje zvifata
s lepSimi kvalitativnimi ukazateli. Jedn4 se pfedevsim o producenty jate¢nych zvitat, kteti realizuji systém
prodeje masa ze dvora. Z toho diivodu bylo v roce 2019 v ramci feSeni projektu QK1910059 a na zakladé
zajmu ze strany chovatelll plemene Aberdeen Angus spusténo pravidelné ro¢ni sonografické méteni
vlastnosti souvisejicich s kvalitou masa. Toto hodnoceni provadi odbornd hodnotitelka podle metodologie
Breedplan. Nyni je ohodnoceno okolo 2 500 ¢istokrevnych jedincti plemene aberdeen angus. Hodnoceni
se provadi ve véku 200-500 dni. Soucasné od roku 2018 dochéazi ke hromadnému genotypovani masného
skotu v CR, kde je nyni k dispozici 33 tis. genotypovanych zvifat, z toho okolo 8 tis. plemene Aberdeen
Angus. To v§e umoziiuje predpoveéd’ genomickych plemennych hodnot pro sonografické méteni nejdelsiho
z4ddového svalu, které jsou pouzitelné pro Slechténi praveé na kvalitativni ukazatele masa.

V ramci piednasky Ing. Emila Krupy byl pfedstaven projekt NAZV QK1910217, zaméteny na vytvoireni
referenéni populace potiebné ke genomickému hodnoceni prasat v CR, na kterém se podili VUZV, v.v.i.
Praha, Svaz chovateld prasat, CZU a CMSCH, a.s. . Primarnim cilem bylo genotypovani zvifat, ale v rAmci



feSeni projektu probéhl i vyvoj metod analyz DNA pro prasata, vyvoj softwaru pro vypocet ekonomickych
vah pro selek¢ni indexy, vyvoj novych a revize stavajicich selek¢nich indext, navrh hodnoceni paternity
prasat z SNP dat, a hodnoceni kvality masa v navaznosti na kan¢i pach. Prob¢hly také prvni odhady
genomickych parametri a plemennych hodnot pro znaky kvality spermatu kanct, které ukazaly pozitivni
vliv u genomickych plemennych hodnot zejména na spolehlivosti jejich odhadu.

Zaverecna pirednaska Dr. Karla Novaka se upozornila i na to, ze i kdyz je dnes genomické selekce na
zéklad¢ genotypovacich arrayi prevladajicim ptistupem ve Slechténi hospodaiskych druhi, 1ze nalézt slaba
mista této technologie. I pies integraci dat funk¢ni genetiky do odhadu plemennych hodnot dochazi k
negativnim dopadiim na zdravotni a reprodukéni znaky. Je ziejmé, Ze zahrnuti konkrétnich genti spojenych
s témito znaky miZe negativni trendy omezit. V tomto kontextu je provadén screening gentll spojenych s
vrozenou imunitou v populaci ¢eského strakatého skotu. Hodnoceni nalezenych variant v asociacnich
studiich ukazuje jejich vliv nejenom na zdravotni znaky, ale zejména na znaky reprodukce.

Ucastnikti seminafe bylo okolo &tyF desitek jak mistnich, tak ze zemédélskych &i chovatelskych organizaci
napt. z CMSCH as., i z univerzit jako je CZU ¢&i JU. Diskuze probihala po kazdé prednasce, nejvice se
hovofilo o typech genomickych Cipt, které se aktudln€ vyuzivaji pro odhady genomickych plemennych
hodnot, o vyznamu imputace (dopocteni) genomickych dat, a odhadech spolehlivosti plemennych hodnot
— jak je upfesiiovat a zlep$ovat. Zastupci z CMSCH také podtrhli dileZitost vloZit na SNP &ipy geny, u
kterych védecky vyzkum prokaze jejich funkéni vyznam, tj. projevuji se v urCité konkrétni vlastnosti
hospodarskych zvifat. Genomické Cipy jsou tvofeny SNP, SNiPy, které zastupuji ,,geny*, bodova mista na
genomu (DNK, dezoxyribonukleové kyselin¢). Znalost hodnot SNP u jednotlivych zvifat zvySuje presnost
odhadu genomického zaloZeni zvitete, genomickd plemenné hodnoty (GEPH), ktera pak slouzi jako
selekéni kritérium, pro vybér otcli a matek dal$i generace hospodarskych zvitat. Pro odhad plemennych
hodnot je nutnd i znalost uzitkovosti, fenotypu zvitete. Podle struktury a mnozstvi SNiPu na Cipech je také
mozné rozvijet postupy pro odhad plemennych hodnot i1 pro vlastnosti hospodaiskych zvitat, pro které
nejsou jeste k dispozici velké databaze fenotypovych udaji nutné pro spolehlivy odhad GEPH. Mluvilo se
také o presnosti a zplisobech méteni fenotypovych dat, napt. ultrazvukovych méteni nejdel§iho zddového
svalu masného skotu, kde vice svazii chovatelit masného skotu vyuziva jednoho zkuseného posuzovatele.
Prispévek Ing. Evy Kasné byl velice p¢knym exkurzem do vyvoje metod Slechténi podle genomickych
markera ptes QTL aZ po genomiku. Vénovala se také neblahému vlivu inbreedingu u "Ceské populace"
holstynskych bykt, jak naznacil aktualni vyzkum kolektivu prof. LuboSe Vostrého. Prof. Josef Pfibyl
vyzdvihl historii $lechténi a vyznamné postaveni ¢eskych $lechtiteld v povalecném obdobi, kdy struktura
Slechtitelskych programt byla pfebirana nékterymi evropskymi zemémi napt. Holandskem. I v modernim
obdobi je stale tedy na co navazovat, jak také dokazuje prvenstvi Ceské republiky v zavedeni jednokrokové
metody genomického odhadu (ssGBLUP) mezi evropskymi staty. V oblasti genomického Slechténi u
prasat je asi nejvétSim limitem prozatim maly pocet genotypovanych zvifat v porovnani se skotem.
Dlivodem je celkové mensi populaéni zakladna u ceskych plemen prasat a neexistujici dotacni tituly.
Situace by se v tomto ohledu ale méla rychle zménit. Dr. Karel Novak poukdzal na nékteré znamé limity
celogenomového hodnoceni, které nedokaze postihnout dalsi faktory genetického zalozeni zvifete,
predevsim je to zatim panujici neadresnost SNiPi a zminil se také o poznatcich prof. Misztala (University
a zintenzivnit Slechtitelsky pokrok a tudiz nutnost pouziti genomické metody spolecné s takovymi
selekénimi indexy, které berou do uvahy kromé produkcéni znakii i ptezitelnost, zdravotni stav a



reprodukéni schopnosti zvitat. Jinak se pozitivni dopady genomické selekce na produkci projevi silné
zéaporn¢ na reprodukci a zivotaschopnosti zvirat.

Na seminéfi byla také ptedstavena «Evropska sit’ pro fenomiku hospodatskych zvitat — EU-LI-PHE», akce
iniciativy COST, ve které odd¢leni genetiky a Slechténi HZ vyzkumného ustavu zivo€i$né vyroby, v.v.i.
zastupuje CR. Znalost fenotypu zvifat je limitujicim faktorem ve vech oblastech genetiky a genomiky
hospodartskych zvitat. Cilem akce je proto vyvinout, integrovat, organizovat a implementovat technologie,
nastroje, metody, ptistupy, modely, odborné znalosti a zdroje uZzitecné pro zjiStovani a interpretaci fenomu
zvitat s cilem ziskat nové védecké poznatky a aplikace v odvétvich Zivocisné vyroby.

Jak seminaf prokazal, oddéleni genetiky a Slechténi se intenzivné vénuje tématiim prakticky pouzitelnym
v Ceském chovatelském prosttedi, ceskych zemédélcim tak zisadné¢ pomaha udrzet si
konkurenceschopnost v chovatelstvi na mezinarodni Grovni.

Seminat organizovaly Ing. Ludmila Zavadilova, CSc. a Dr. Ing. Jitka Kysel'ova, kterd seminai uvedla a
moderovala.

VYZKUMNY USTAV
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Variabilita genti TLR pfirozené imunity u skotu a funk¢ni dopady

Karel Novak

Vyzkumny tstav Zivo¢i$né vyroby v.v.i. oddéleni genetiky a Slechténi HZ,
Praha — Uh#inéves, 10400,
novak.karel@vuzv.cz

Dedikace: Prispévek vznikl za podpory Ministerstva zeméd&lstvi, instituciondlni podpora MZE-
RO0723.

Souhrn: I kdyz je dnes genomicka selekce na zakladé genotypovacich arrayi ptevladajicim
ptistupem ve Slechténi hospodaiskych druhti, 1ze nalézt slaba mista této technologie. Celkova diverzita je
redukovana na zéklad¢ haplotypové vazby na soubor ndhodné zvolenych diagnostickych polymorfismi,
coz muze vést k prehlédnuti celkového potencialu genofondu v populaci. I ptes dodate¢nou integraci dat
funkéni genetiky je konstatovdna negativni koselekce na zdravotni a reprodukéni znaky. Je ziejmé, ze
zahrnuti konkrétnich genti spojenych s témito znaky mtize negativni trendy omezit. V tomto kontextu je
provadén screening diverzity genl spojenych s vrozenou imunitou v populaci ¢eského strakatého skotu.
Hodnoceni nalezenych variant v asociacnich studiich ukazuje vliv nejenom na zdravotni znaky, ale
zejména na znaky reprodukce v piipadé testovanych TLR genl z antibakteridlni fady. Tyto udaje
komplementuji publikovany vliv téchto primarn€¢ imunitnich genii na sami¢i reprodukcni znaky u
modelovych druhli — mysi a ¢loveéka. Dalsi geny pro ¢leny toll signdlni drahy s potencidlem pro Slechténi
jsou MYDB88 a dva geny pro subjednotky transkripéniho faktoru NFkapaB. Zejména bude sledovan jejich
pfedpokladany vliv na resilienci u fyziologickych znakd.

Klic¢ova slova: zdravotni znaky; reprodukce skotu; resilience; koselekce

Summary: Although genomic selection based on genotyping arrays is a prevailing approach to
breeding in farm species, weak points of this technology can be detected. Since the total diversity is reduced
to the subset of arbitrarily chosen diagnostic polymorphisms, the potential of the present gene pool can be
overlooked. Despite the additional inclusion of the data from functional genomics, negative co-selection
in health and reproduction traits has been stated. Including particular genes linked to these traits in genetic
evaluation can reduce the negative trends. In this context, screening for the diversity of genes associated
with innate immunity is carried out in the Czech Red Pied cattle population. Evaluation of the found gene
variants in association studies demonstrated not only the effect on health traits but also a pronounced effect
on the female reproductive traits in the case of the tested TLR genes from the anti-bacterial series. This
data complements the published effect of these primarily immune genes on the reproductive traits in model
species like mice and humans. Additional genes with the breeding potential are MYD88 and two genes
coding for the subunits of the transcription factor NFkappaB. Particularly, their effect on resilience in
physiological traits will be tested.

Kewwords: health traits; cattle reproduction skotu; resiliency; co-selection
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Uvod — zdravotni znaky v kontextu genomické selekce
Vyuziti variant v jednotlivych genech, byt ekonomicky vyznamnych, je tieba posuzovat v
celkovém kontextu genomické selekce (GS) u hospodaiskych druhd.

Dnesni reseni genomicke selekce jako kompromis

Nastup genomického Slechténi byl umoznén metodou genotypovani v rozsahu celého genomu.
Protoze v tivodnich srovnavacich zkouskach genotypovacich Cipu (arrayi) pro skot v letech 2009 — 2010
podporovanych projektem USDA (Rincon a kol., 2011) byla zvolena technologie firmy Illumina, doslo
K urcité standardizaci této metody. Tim byl v podstaté ur¢en dalsi vyvoj na vice nez deset let.

Obvykle je proto sledovana wvariabilita 50.000 jednonukleotidovych polymorfismi (SNP)
rozmisténych na 30 chromozémech genomu. Primérna vzdalenost mezi markery je tudiz 60.000 bazi.
Vazba mezi pfi¢innymi geny a markery se potom vyuziva pro vypocet plemenné hodnoty pro jednotlivé
markery. Soucet efektli jednotlivych diagnostickych SNP pies cely genom udava plemennou hodnotu pro
konkrétni zvite, coz umoznuje intenzivni selekci na jednotlivé fenotypové znaky (Klimova a kol., 2020).
Nahodnym faktorem ale zlistdva rozhodnuti, které znaky budou v selekci upfednostiiovany. Toto kritérium
nelze urcit objektivné, ale spiSe vychéazi z ekonomického vyznamu znaku a je vybirano vétSinou hlasii
prislusného chovatelského svazu.

Na druhou stranu je tfeba si uvédomit, ze pomoci padesati tisic regresnich rovnic neni mozné plné
popsat organismus vysSiho Zivocicha. Na této tirovni komplexity nelze popsat ani konformaci a funkéni
vlastnosti jedné molekuly proteinu. Tudiz genomicka selekce je zaloZena na zjednoduseni.

V soucasné dobé vyuzivané spektrum SNP neni ani Uplny popis genetické variability. Na kazdy
pfimo urcovany SNP pifipadd asi 200 dalSich SNP, které se pouze snaZzime dosadit na zakladé
predpokladané vazby v haplotypech (Abdel-Shafy a kol., 2014). Proto je dne$nim trendem popsat
kompletni haplotypovou strukturu v rdmeci jednotlivych plemen. I kdyZ jsou prvni publikace v tomto sméru
u plemen Angus a Brahman (Low a kol., 2021) a probihaji navazujici projekty, vyuziti ovéfené
haplotypové struktury na celogenomové tirovni neni zatim b&znou zaleZitosti.

Alternativa WGS

Druhym smérem, ktery se snazi kompenzovat tento nedostatek, je celogenomové sekvenovani
(WGS). Potom lze samoziejmé urcit kazdy nukleotid a kazdy SNP, ale ziikdme se zdkladni vyhody
genotypovani na ¢ipech, a tou je ekonomicka uspornost. Ta byla hlavni pfi¢inou pro rychlé celosvétové
roz§iteni tohoto ptistupu.

Dalsi vyhodou, kterd vedla k rozsifeni selektivniho genotypovani na cipech, byla snadnost
interpretace pomérné omezené¢ho objemu informaci. V piipadé udaji z genomickych Cipa se jednd o
desitky kilobytt, nikoliv od stovky gigabytli pro genom jednoho zvifete, tudiZ informaticka naro¢nost je o
sedm tadl nizsi nez v ptipadé celogenomového sekvenovani.

| vramci pracoviité VUZV byla snaha na zjevnou neuplnost informaci ze standardnich &ipt
reagovat. V souladu s tim jsou prvnimi celogenomovymi sekvencemi vyssiho organismu v ramci Ceské
republiky sekvence dvou bykl plemene Ceska Cervinka, které byly ziskany 4. tinora 2018. Soubé&zné byly
ziskany kompletni sekvence dvou jedinci ¢eského strakatého skotu, bykit Atak a Oliver. Prvni tuzemské
2018b) a na konferenci Genetické dny v CB 2018 (Novék a kol., 2018a). Vysledky byly i sougasti tiplné
publikace (Novak a kol., 2019).



Skryty nedostatek GS — nejednoznacnost vysledku

Zjevnym rizikem genomické selekce je davno znamy jev Wrightovy adaptivni krajiny (,,fitness
landscape®), popsany jiz v r. 1932 (Wright, 1932). Vysledek soubézné selekce v populaci zalozeny na
nékolika genech mtize byt rlizny v zavislosti na vychozich frekvencich alel. I v jednoduchém ptikladu se
dvéma geny, kazdy se dvéma alelami, miizeme dospé€t do n€kolika riznych lokalnich maxim — kone¢nych
stavil — V zavislosti na poc¢ate¢nim nastaveni frekvenci a selekénich hodnot pro riizné alely (obr. 1).

Je vidét, ze evoluce, byt i pohanénd genomickou selekci, v disledku nemusi nutné smétovat
Kk nejvyssimu piku, tj. piku s nejvyssi hodnotou fitness - v daném ptipad¢ vrchol B. Na druhou stranu se
Z jednoho lokalniho maxima do druhého pii pokradovani dosavadniho selekéniho tlaku piejit neda. Ci-li
Slechtitel miize dojit k nazoru, ze selekce dosahla maxima, k dalSimu zlepSovani jiz nedochézi a moznosti
pocatecni diverzity se jiz vyCerpaly. Nemusi to byt pravda, existuji i dalsi lokalni maxima, a néktera i vyssi.
Proces selekce urc¢eny pocate¢nimi podminkami nas ale dovedl do nejblizsiho lokalniho maxima. Soucasny
mechanicky vybér zdanliveé nejproduktivnéjsich genotypti v sobé toto riziko obsahuje. Pokud je sledovana
cela diverzita u jednotlivych zvitfat populace, lze v pfipad¢ hrozici ztraty znamé lepsi alelické varianty
Z populace ziskat varovny signal a selek¢ni kroky korigovat. Je to dal$i divod pro adresné sledovani
konkrétnich pFi¢innych polymorfismi v rozhodujicich genech pro dany znak.

Otazka nastaveni priorit v GS

Za nejvetsi riziko soucasné genomické selekce je potfeba povazovat Spatné nastaveni priorit —
selekénich cilt. Pokud se fidime samotnou uzitkovosti ¢i dalsi znaky jsou zahrnuty v selekénim indexu
pouze okrajove, bude selekce dalSich znakli stagnovat ¢i dokonce v diisledku negativni koselekce bude
dochazet k jejich zhorSovani.

Je tieba brat v Givahu, Ze zvifata do chovu nejsou volena pouze na zaklads ¢isté uzitkovosti. Udaje
o dalSich vlastnostech uvadéné v katalozich potvrzuji, Ze mlééna nebo masna uzitkovost nejsou jedina
kritéria. Vyznamnymi znaky jsou i odolnost k chorobam ¢i reprodukéni znaky. V ptipadé exportu do
subtropickych ¢i dokonce tropickych oblasti je rozhodujici schopnost adaptace na vysokou teplotu — ¢ili
resilience na teplotni Soky. Tento fakt lze ilustrovat uUspéchem variant tradi¢nich plemen skotu
pfipravenych introgresi mutace slick (Denicol a kol., 2021). Pro export do oblasti zamofenych
trypanosomiazou je podstatna odolnost k protozoarnim infekcim atd.

Zména pohledu na formalni metody — D. Boichard

Na nedostatky formalniho pfistupu ke genomické selekci upozornil ziejmé jako prvni prof. Didier
Boichard coby dlouholety vedouci oddéleni zivocisné genetiky francouzského tstavu pro ZivociSnou
vyrobu (Boichard a kol.,, 2016). Konstatoval, ze masivni pouziti chipli pro identifikaci hledanych
kauzalnich geni bylo po nékolika letech od nastupu této technologie neefektivni. Poukazal na to, ze pfi
zpracovani informaci z genotypovani na Cipech prevladne statisticky Sum, ktery pohlti esencialni informaci
o lokalizaci ptri¢innych gend, pokud se je snazime identifikovat. Vzhledem k vysokému poctu soub&zné
testovanych genetickych variant je nezbytné uplatnit Bonferroniho korekci, coz vede ke ztraté vétsSiny
informaci. Tento efekt se projevuje 1 pii genomické selekci. Navrhovanym feSenim pro nalezeni pfi¢innych
gend je kombinovani informaci o funkcich kandidatnich genti se statistickymi tdaji z genotypovéani pomoci
formalnich marker. Tim je mozné podle Bayesova principu ziskat dodatecny nezavisly dikaz pro
ptedpokladanou kauzalni tlohu a tim odd¢lit smysluplnou informaci od pievazujiciho Sumu.



Tato myslenka byla podpofena na vedoucich svétovych pracovistich. Piiblizn€ od r. 2016 — 2017
Laboratof pro genomiku a zlepSovani zivoichd - centralni pracovist¢ USDA v Beltsvillu v USA a
Centrum pro kvantitativni genetiku a genomiku Univerzity v Aarhusu v Dansku zacaly ziskavat na tento
pfistup tzv. ,,funkéni genomiky* projekty. Byl to napt. projekt USDA ,,Incorporate Functional Annotation
Data in Cattle GWAS and Genomic Selection® (od 1.1.2021 do 31.12.2023) a realizovaly se prvni
publikace. V Beltsville byl spojujicim autorem zejména Dr. George E. Liu (Fang a kol., 2020), v Aarhusu
zejména Dr. Zexi Cai ze skupiny prof. B. Guldbrandsena (Cai a kol., 2019).

Projevy negativni koselekce

I ptes funkéné genomicky piistup se ovsem genomické Slechténi nestalo dokonalym.

Ziejme prvnim, kdo na to upozornil, byla prof. Este van Marle-Kdoster z katedry Slechténi a genetiky
zivocichui z Univerzity v Pretorii. Se spolupracovnici Carinou Visser publikovaly ¢lanek, ktery obracel
pozornost na soub&ézné zhorSovani reprodukénich znakt v disledku GS (van Marle-Kdoster & Visser,
2021). Seminaf o smérech v genomické selekci na pracovisti v Pretorii vedla na oddé€leni genetiky a
$lechténi VUZV 25.5.2023 studentka této katedry Hannah Kruger.

Druhym vyznamnym odbornikem, ktery na tento negativni trend v uplatnéni genomické selekce
upozornil, byl prof. Ignacy Misztal ze Statni univerzity v Georgii, jeden ze zakladateld genomické selekce.
Na negativni vliv genomické selekce na dal$i znaky ze skupiny oznacované jako fitness, zejména
reprodukéni znaky, byla zamétena jeho pfednédska na posledni svétové genomické konferenci Plant and
Animal Genome - PAG 30 (Misztal & Lourenco, 2023). Tento pohled prof. Misztal rovnéz zatadil do
prezentace na zasadnim seminati v CMSCH dne 30.5.2023 (Misztal, 2023).

Duraz na prirozenou imunitu jako cestu ke zlepsSeni soucasné GS

Na zéakladé uvedenych trendi 1ze konstatovat, ze genomicka selekce v soucasné podobé poskytuje
prostor pro zlepSeni. Jednim ze smérl je vyuZiti pfirozené variability v genech ur€ujicich pfirozenou
imunitu pro doplnéni soucasné GS slechténim na zdravotni znaky. Je nasnadé zaméfit se na signdlni drahu
spojenou s tzv. toll-like receptory, TLR (obr. 2). Imunitni funkce téchto receptorti byla ptivodné popsana
u laboratorni mouchy drozofily v r. 1996 (Lemaitre a kol., 1996), nicméné tyto receptory pusobi v celé
zivocisné 1isi. U skotu je znamo deset riznych typt kddovanych ptislusnymi geny.

Toll-like receptory jsou na pocatku hlavni signalni drahy, ktera prenasi signal z mikrobniho podnétu
- ligandu - na troven transkripce u nékolika stovek dalSich gend. To se projevuje jako pleiotropie uc¢inku
posledniho ¢lanku drahy, kterym je transkripcni faktor NF-xB, jehoz dvé subjednotky jsou kddovany geny
NFKB1 a NFKB2. Tim se vysvétluje pozorovani, Ze genetickd variabilita v ¢lancich toll signalni drahy
projevuje, kromé primarni funkce v imunité, i fadou vedlejSich efektii na dalsi znaky.

Material a metodika

Polymorfismus TLR v populaci CESTR

Aktivity pracovi§té byly zaméfeny zejména na dokumentaci polymorfismu v populaci CESTR.
Bylo to moZzné zejména diky spolupraci s Chovatelskym druzstvem Impuls, které cely projekt umoznilo.
DNA byla izolovana z archivu inseminacnich davek z portfolia CHD Impls.

Pro hledani variant pfitomnych gent drahy byly pouZzivany rtizné modifikace sekvenovani nové
generace (,,next generation sequencing”, NGS). K prvni aplikaci této technologie ve verzi Pacific
Biosciences doslo na pracovisti v r. 2013, pficemZ samotnd prace zacala jiz na podzim r. 2012. Tato metoda
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byla kombinovana s celogenomovym sekvenovanim technologii Illumina X Ten. Bioinformatické
zpracovani probihalo standardnimi metodami.

Jakmile byly nalezeny viechny varianty gent toll signalni drahy p¥itomné v populaci CESTR, dalsi
postup spocival v ur¢ovani pfitomnosti jiz znamych variant u jednotlivych zvitat, tj. v individualnim
genotypovani pomoci metody extenze primeru v komer¢ni verzi SNaPshot.

Asociacni studie antibakterialnich TLR u CESTR

Udaje o genotypech jednotlivych zvifat byly vyuZity pro asociaéni studii se souborem udajil pro
vybrané znaky zdravotni, uzitkové a reprodukcni. Jako vstup byly pouzity plemenné hodnoty byku
z databaze Plemdat.

Vysledky a diskuse

Asociacni studie antibakterialnich TLRI, -2 a -6 u CESTR

Pro TLR1, -2 a -6 z antibakteridlni fady jiz byly vysledky publikovany (Bjelka & Novak, 2020).
Vysledky této asociacni studie jsou na obr. 4.

I kdyZ primarnim cilem bylo nalézt souvislost se zdravotnim stavem, byla spiSe pozorovana
korelace genovych variant s reprodukénimi znaky. Spektrum uéinku mutaci v jednotlivych genech na
sledované znaky bylo ptekvapivé obdobné. Je pfedpokladana souvislost se znamou skute¢nosti, Ze proteiny
TLR 1, 2 a 6 tvoii jeden funkéni komplex (obr. 5), takZze pokud funkci narusuje mutace v nckteré ze tii
komponent, vysledek na fenotypové tirovni by se mél projevovat stejné.

Asociacni studie antibakteridlnich TLR4 a TLRS5 u CESTR

Asociac¢ni studie byla roz§ifena na dal$i geny z antibakteridlni série, jmenovité na TRL4 a TLR5. |
v tomto piipadé bylo mozné pozorovat korelace reprodukénich znakil s genetickym polymorfismem. V
mensi mife koreloval TLR polymorfismus se znaky mlécné uZitkovosti, oproti piedpokladu byla
pozorovana minimalni souvislost se zdravotnimi znaky.

Je vysledek prekvapivy?

Vysledek neni v rozporu s paralelnimi vysledky u modelovych organismi. Vliv polymorfismu u
genll TLR byl popsan pfesvédcivé u modelu mysi (Wahid a kol., 2015) a u ¢lovéka (Lim a kol., 2017). Je
dokonce podkladem pro vyvoj specifickych 1é€iv interagujicich s TLR4 a ovliviiujicich pribéh porodu
(Kadam a kol., 2017).

Na druhé strané u skotu existovala doposud pouze ojedinéld pozorovani, napt. v laboratofi Athlon
Institute (Mullen a kol., 2018).

Problém nekodujicich SNP s efektem — diisledek haplotypu?

Problémy se objevuji, pokud jsou empirické vysledky porovnany s vypoctem piredpoveézenymi
efekty sledovanych mutaci v genech TLR. VétSina polymorfismii (SNP), které maji vliv na sledované
znaky, by ve skutecnosti zadny vliv mit neméla: jsou to ¢asto mutace synonymni nebo viibec nekodujici.
Dostatecnym vysvétlenim se zda byt predpoklad, ze pozorované mutace jsou v genetické vazbé se
skute¢nymi kauzalnimi mutacemi, které mohou byt lokalizovany v téch regulacnich oblastech, které zatim
nebyly provéfovany. Tato argumentace také vedla k projektu roz¢lenéni genomu hlavnich plemen na
haplotypy (Low a kol., 2021) zminénému vyse - je to urcité krok ke zpiesnéni asocia¢nich studii. V ptipadé
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populace CESTR byla kompletni haplotypova struktura zejména v kodujicich oblastech gent
antibakteridlnich TLR vyfeSena v praci Samaké & Novak (2023).

Mozné vyuziti ve slechténi a dalsi perspektivni geny toll signalni drahy

Ptitomnost prokazateln¢ vyhodnéjsich variant TLR lze zahrnout do hodnoceni zvifat, optimalné
jako komponentu selekéniho indexu, byt’ s nizkou vahou.

Na pracovisti byla vyvinuta detekéni souprava na uréovani variant TLR s ptfedpokladanym efektem,
ktera umoznovala racionalni genotypovani na varianty TLR skotu v nespecializovanych laboratofich.
Souprava byla kryta uZzitnym vzorem a jednalo se o vystup projektu TACR TG01010082 (dil&i projekt
8.15, ,,Validace a komercionalizace genetickych markerti infek¢ni odolnosti skotu®, trvani 1.10.2015 -
30.9.2017). Technicky schiidné mohou byt i soupravy pro genotypovani na tuto skupinu genti piimo
V terénu.

Navazujici prace je zaméiena na zbyvajici slozky toll signalni drahy skotu. Jsou to geny, které
koduji dalsi ¢leny toll signalni drahy, nejenom samotné toll-like receptory. Tyto bilkoviny zajist'uji pfenos
signalu do bunécného jadra, odkud je podnét prenasen k dalsim bunikdm a vyvolava aktivaci dalSich gent,
které jiz kdduji samotnou imunitni odpoveéd'.

Zajimavé a kliCové jsou zejména dvé slozky toll signalni drahy, MyD88 a NF-kB. MyD88 je
kofaktor, ktery se vaze na vnitrobunécnou cast proteini TLR a pfenaSi ddle signdl. Ma vysoce
konzervovanou tzv. TIR oblast. Zkratka oznacuje vyskyt motivu sdileného geny TLR, geny pro interleukin-
1 receptor a (rostlinnymi) rezisten¢nimi geny (Zipfel a kol., 2004). Protein MyD88 tuto TIR oblast sdili
s toll-like receptory, kde je umisténa na vnitrobunééné ¢asti receptoru a zprostiedkuje interakci s adaptérem
MyD88 (obr. 6). Oblast je evolucné velice stard a funkéné konzervovand, takZe v zasadé obsahuje
minimalni pocet mutaci (Gay a kol., 2011). Pokud je jakakoliv mutace piesto piitomna, ma vyrazny dopad
na fenotyp.

ProtoZe NF-kB je transkripcni faktor, ktery v zavislosti na aktivaci toll signalni drahy aktivuje dale
n¢kolik set dalSich genti, zmény v molekule tohoto faktoru nohou ovlivnit desitky dalSich, i neimunitnich,
znakl na Urovni organismu. Online databaze Univerzity v Bostonu pro NF-xB uvadi nejméné ctrnact
skupin genu, které tento faktor reguluje (https://www.bu.edu/nf-kb/gene-resources/target-genes/). Nebude
ptekvapujici, pokud tato pleiotropie nalezne uplatnéni 1 ve Slechténi.

Za vyznamnou okolnost volby téchto proteini pro detailni studium Ize povaZovat fakt, Ze oba
proteiny jsou spojovany s odolnosti vici stresovym faktoram, s tzv. resilienci (Thompson-Crispi a kol.,
2014; Laghouaouta a kol., 2022). Jedna se o znak, resp. typ znak, ktery je sledovany nejenom ve Slechténi,
ale 1 v lidské mediciné.

Seznam literatury

Abdel-Shafy H., Bortfeldt R.H., Regens J., Brockmann G.A. (2014) Single nucleotide polymorphism and
haplotype effects associated with somatic cell score in German Holstein cattle. Genetics Selection
Evolution 46, 35.

Bjelka M., Novak K. (2020) Association of TLR gene variants in a Czech Red Pied cattle population with
reproductive traits. Veterinary Immunology and Immunopathology 220, 109997.

Boichard D., Ducrocq V., Croiseau P., Fritz S. (2016) Genomic selection in domestic animals: Principles,
applications and perspectives. Comptes Rendus Biologies 339, 274-277.

12



Cai Z.X., Guldbrandtsen B., Lund M.S., Sahana G. (2019) Prioritizing candidate genes for fertility in dairy
cows using gene-based analysis, functional annotation and differential gene expression. BMC
Genomics 20, 255.

Denicol A.C., Carmickle A.T., Pereira J., Ferreira F.C., Larson C.C., Sosa F., Jansen L., Haimon
M.L., Hansen P.J. (2021) Physiological responses to heat stress of Holstein heifers carrying the
SLICK1 allele of the prolactin receptor (PRLR) gene. Journal of Animal Science 99, 137.

Fang L.Z., Cai W.T., Liu, S.L., Canela-Xandri O., Gao Y.H., Jiang J.C., Rawlik K., Li B.J., Schroeder
S.G., Rosen B.D., Li C.J., Sonstegard T.S., Alexander L.J., Van Tassell C.P., VanRaden P.M., Cole
J.B., Yu Y. Zhang S.L., Tenesa A., Ma L., Liu G.E. (2020) Comprehensive analyses of 723
transcriptomes enhance genetic and biological interpretations for complex traits in cattle. Genome
Research 30, 790-801.

Gay N.J., Gangloff M., O’Neill L.A.J., (2011) What the myddosome structure tells us about the initiation
of innate immunity. Trends in Immunology 32, 104-109.

Kadam L., Gomez-Lopez N., Mial T.N., Kohan-Ghadr H.R., Drewlo S., (2017) Rosiglitazone regulates
TLR4 and rescues HO-1 and NRF2 expression in myometrial and decidual macrophages in
inflammation-induced preterm birth. Reproduction Science 24, 1590-1599.

Klimova A., Kasné E., Machova K., Brzékova M., Ptibyl J., Vostry L. (2020) The use of genomic data and
imputation methods in dairy cattle breeding. Czech Journal of Animal Science 65, 445-453.
Laghouaouta H., Fraile L., Suarez-Mesa R., Ros-Freixedes R., Estany J., Pena R.N. (2022) A genome-

wide screen for resilient responses in growing pigs. Genetics Selection Evolution 54, 50.

Lemaitre B., Nicolas E., Michaut L., Reichhart J.M., Hoffman J.A. (1996) The dorsoventral regulatory
gene cassette spatzle/Toll/cactus controls the potent antifungal response in Drosophila adults. Cell
86, 973-983.

Lim R., Barker G., Lappas M. (2017) TLR2, TLR3 and TLR5 regulation of pro-inflammatory and pro-
labour mediators in human primary myometrial cells. Journal of Reproductive Immunology 122,
28-36.

Low W.Y., Tearle R., Liu R., Koren S., Rhie A., Bickhart D.M., Rosen B.D., Kronenberg Z.N., Kingan
S.B., Tseng E., Thibaud-Nissen F., Martin F.J., Billis K., Ghurye J., Hastie A.R., Lee, J., Pang
AW.C., Heaton M.P., Phillippy A.M., Hiendleder S., Smith T.P.L., Williams J.L. (2021)
Haplotype-resolved genomes provide insights into structural variation and gene content in Angus
and Brahman cattle. Nature Communications 11, 2071.

Misztal I. (2023) Current research and advances in BLUPF90 programs. Seminai: Genetic Evaluation and
Breeding of Farm Animals in the Czech Republic, CMSCH, Hradistko, 30.5.2023.

Misztal I., Lourenco D. (2023) Positive and negative impacts of genomic selection. PAG 30 — Plant and
Animal Genome Conference, San Diego, 13.-18.1.2023. https://intlpag.org/31/program/program-
overview

Mullen M.P., McClure M.C., Kearney J.F. (2018) Relationships between a TLR4 allele associated with
IBK and production traits in dairy cattle. 69th Annual Meeting of the European Federation of
Animal Science, Dubrovnik, 27-31.8.2018, Book of Abstracts, Wageningen Academic Publishers,
poster 66.38.

Noviak K., Bjelka M., Kyselova J., Czernekova V., Hofmannova M., Samaké K., Val¢ikova T., (2018a)
Diversity of innate immunity genes in the production population of the Czech Red Pied cattle.
XXVIIIth Genetic Days 2018, Jihoceska univerzita, Ceské Budé¢jovice, s. 15-16.

13



Novak K., Bjelka M., Samaké K., Val¢ikova T. (2019) Potential of TLR-gene diversity in Czech
indigenous cattle for resilience breeding as revealed by hybrid sequencing. Archives Animal
Breeding 62, 477-490.

Novék K. Kyselova J., Czernekova V., Matlova V. (2018b) Genomic data as a prerequisite for efficient
conservation programme of the Czech Red cattle. Book of Abstracts of the 69th Annual Meeting
of the European Federation of Animal Science, Wageningen Academic Publishers, s. 167.

Samaké K., Novak K. (2023) Haplotype disequilibrium in the TLR genes of Czech Red Pied cattle.
Diversity 15, 811.

Rincon G., Weber K.L., Van Eenennaam A.L., Golden B.L., Medrano J.F. (2011) Hot topic: performance
of bovine high-density genotyping platforms in Holsteins and Jerseys. Journal of Dairy Science 94,
6116-6121.

Thompson-Crispi K.A., Sargolzaei M., Ventura R., Abo-Ismail M., Miglior F., Schenkel F., Mallard B.A.
(2014) A genome-wide association study of immune response traits in Canadian Holstein cattle.
BMC Genomics 15, 559.

van Marle-Koster E., Visser C. (2021) Unintended consequences of selection for increased production on
the health and welfare of livestock. Archives Animal Breeding 64, 177-185.

Wahid H.H., Dorian C.L, Chin P.Y., Hutchinson M.R., Rice K.C., Olson D.M., Moldenhauer L.M.,
Robertson S.A. (2015) Toll-like receptor 4 is an essential upstream regulator of on-time parturition
and perinatal viability in mice. Endocrinology 156, 3828-3841.

Wilke, C. (2004) Fitness-landscape-cartoon.png. Zvefejnéno na:
https://en.wikipedia.org/wiki/Fitness_landscape#/media/

Wright S. (1932) The roles of mutation, inbreeding, crossbreeding, and selection in evolution. Proceedings
of the Sixth International Congress on Genetics 1, 355-366.

Yang L., Seki E. (2012) Toll-like receptors in liver fibrosis: cellular crosstalk and mechanisms. Frontiers
in Physiology 3, 138.

Zipfel C., Robatzek S., Navarro L., Oakeley E.J., Jones J.D.G., Felix G., Boller T. (2004) Bacterial disease
resilience in Arabidopsis through flagellin perception. Nature 428, 764-767.

Tabulky a grafy
Obr. 1. Priklad Wrightovy adaptivni krajiny (Wilke, 2004).
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Obr. 2. Struktura bovinniho receptoru TLR4.

LRR - opakovani bohata na leucin, TM — transmembranova oblast, TIR — konzervovana oblast homologie
s interleukinem-1.

Obr. 3. Signalni draha toll receptorti (zjednoduSeno).

C o
o
PM

LRR

I

MyD88 TIR

. TRAF6

IKK

IkappaB
NFkappaB

PNM

A TAVAT S

PM —plazmatickd membrana, PNM — jaderné membrany, LRR — opakovani bohat4 na leucin v extracelularni
¢asti molekuly TLR.
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Obr. 4. Korelace variant geni TLR1, -2 a -6 s plemennou hodnotou (EBV) pro
reprodukéni a dalsi znaky u CESTR.

Trait
e e cvYs | ERD CE | CEM CVI
TLR1| 798C>Tl[ 0416 | 0.377 | 0.055 |N0008) 0.850

TIR7| 1762G>Al[0.180 [ 0.128 | 0.515 | 0.662 | 0.040 | 0.908
TLR1| 2097 T>cC||[ 0693 | 0957 ] 0819 | 0.199 | 0.217 | 0.644

TLR2 115T>C|]| 0.696 | 0.633 | 0.869 | 0.484 | 0.190 | 0.386
TLR2 | 1009A>G]| 0.195 | 0.489 ] 0.389 | 0.190 | 0.967 | 0.222
TLR2 | 1044 T>C]| 0.197 | 0.380 | 0.907 | 0.290 | 0.953 | 0.035
TLR2| 1047 G>T|]| 0.591 | 0.594 | 0.606 | 0.007 | 0.433 | 0.310
TLR2| 1060 G>A]| 0.207 | 0.398 | 0.402 | 0.452 | 0.764 | 0.093
TLR2| 1313 G>A]| 0636 | 0.532 | 0.028 | 0.112 | 0.370 | 0.561
TLR2 | 2546 G>A]| 0956 | 0684 | 0.696 | 0.906 | 0.385 | 0.214
TLR2| 2565T>C|]| 0.721 | 0579 | 0.939 | 0.828 | 0.808 | 0.487
TLR2| 3206 G>A]| 0.902 | 0.407 | 0.815 | 0.511 | 0.867 | 0.269

TLR6 855 G >A]]1.0.415 | 0.820 | 0.812 | 0.634 | 0.443 | 0.340
TLR6 865 G >CJ]| 0.624 | 0.925 ) > | 0.239 | 0.661 | 0.187
TLR6 990 G > A1 0.758 | 0.719 | 0.988 | 0.040 | 0.289 | 0.514
TLR6 1337 T>C] | 0.626 | 0.814 | 0.053 | 0.880 | 0.090 } 0.770

Je uvedena hladina signifikance pro test ANOVA.
Kodovani znakli: CYS — vyskyt cyst, ERD — index ranych reprodukénich poruch, CE — snadnost teleni,
CEM — maternalni snadnost teleni, PL — produkéni dlouhovékost, CVI — index vitality telat.

Obr. 5. Model funkéniho komplexu produktii gentt TLR1, -2 a -6 (podle Yang & Seki,
2012).
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Obr. 6. Adaptér a hlavni interaktor bovinnich toll-like receptorii - myeloidni
diferenciacni faktor MyD88 (autor Kalifa Samaké).
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Odhad genomickych plemennych hodnot s referen¢ni populaci
zahrnujici kravy s domaci uzitkovosti

Eva Kasn4, Ludmila Zavadilovda, Zuzana Krupova, Lubo§ Vostry, Josef Ptibyl

Dedikace: Piispévek byl vypracovan v souladu s planem uplatnénych vysledka (PUV-QK1810253/01)
Vv ramci feSeni projektu NAZV QK1810253.

Souhrn

V ramci projektu NAZV QK1810253 byla feSena problematika roz§ifeni referencni populace o kravy
s domaci uzitkovosti s cilem navysit spolehlivost narodniho genomického hodnoceni dojené¢ho skotu.
V pritbéhu péti let byly optimalizovany postupy odbéru biologického materialu, nasledné izolace DNA a
zjistény SNP genotypy cca 45 tisic krav a jalovic. Na zékladé SNP genotypti byla odhadnuta vysoka
homozygotnost holstynské populace charakterizovana genomickym koeficientem piibuznosti Fron mezi
0,035 a 0,111. Genotypy krav a jalovic byly propojeny s genotypy bykt a vytvofena matice genomické
ptibuznosti, ktera je vyuzivana pii predikci genomickych plemennych hodnot (GEPH) znaki a vlastnosti
zahrnutych v selekénim indexu ¢eské populace holstynského skotu. Byl posouzen vliv zapojeni samicich
SNP genotypt do referencni populace, ktery ukazal navyseni spolehlivosti predikce GEPH v rozmezi 2-5
%.

Klic¢ova slova: dojeny skot; jednokrokova genomicka predikce; genomicka plemenna hodnota

Summary

The project NAZV QK1810253 addressed the issue of expanding the reference population to include cows
with domestic performance to increase the reliability of the national genomic evaluation of dairy cattle.
The procedures for collecting biological material, subsequent DNA isolation and SNP genotyping of
approximately 45,000 cows and heifers were optimised over five years. Based on the SNP genotypes, a
high homozygosity of the Holstein population was estimated, characterised by a genomic inbreeding
coefficient Fron between 0.035 and 0.111. Female genotypes were combined with bull genotypes, and a
genomic relationship matrix was created, which is used to predict genomic breeding values (GEBV) of
traits included in the selection index of the Czech Holstein cattle population. Including genotypes led to a
2-5% increase in GEBV prediction reliability.

Keywords: dairy cattle; single-step GBLUP; genomic breeding value

18



Uvod

Narodni hodnoceni chovnych zvirat ma dopad na vysledky vSech chovatelt. Klicové je rozpoznani
zvitat s zadoucim genetickym zalozenim pro vlastnosti zahrnuté v chovném cili, které je pfedpokladem
pro dalsi zvelebovani populace. Vyznamné zpiesnéni plemenaiské prace pfinesla genomicka selekce, ktera
predpoklada, ze 1ze nalézt genetické markery propojené s geny, jez ovlivituji projev konkrétnich znakt a
vlastnosti. Plo§né nasazeni informaci o DNA ve §lechténi hospodarskych zvifat umoznil podle Meuwissena
a kol. (2016) pokrok ve tfech oblastech: (1) ve vyvoji genomické selekce (Meuwissen a kol. 2001;
VanRaden 2008; Aguilar a kol. 2010), (2) v objevu obrovského mnozstvi jednonukleotidovych
polymorfismech (SNP, single nucleotide polymorphisms), a (3) rozvoji vysokopropustnych technologii
(Illumina, Affymetrix), které umoznily efektivni a levnéjsi genotypovani zvitat pro desitky tisic SNP, kdyz
prvni generace SNP ¢ipil pro rizné druhy zvirat obsahovala typicky ~ 50 000 SNP. Predikce genomickych
plemennych hodnot (GEPH), tedy vlastniho genetického zalozeni zvifat, byla v genomické selekci
provedena na zdkladé SNP efekti odhadnutych v referencni populaci, tj. skupiné zvifat se znadmym
genotypem a fenotypem. Referencni populace u dojeného skotu sestavaly zprvu predevsim z provétenych
genotypovanych bykd, jejichz plemennou hodnotu bylo mozné odhadovat s vysokou spolehlivosti
(Meuwissen a kol. 2016). Zohlednéni genomické informace vedlo k dal§Simu navySeni spolehlivosti
hodnoceni, které bylo z¢asti dané i tim, Ze se zpfesnily tdaje o pivodu zvifat — podle Wellera a kol. (2017)
byl v dobach pted vyuzitim genomiky nespravné uveden otec u 5 az 12 % zvitat. Dostate¢na piesnost
odhadu (cca 75 % pro znaky produkce) GEPH mladych selektovanych bykt vedla ke zkraceni generacniho
intervalu, coz se stalo zakladnim prvkem zrychlovani genetického pokroku — hovofilo se jeho
zdvojnasobeni (Wiggans et al. 2011). Napt. v USA se po Sesti letech genomické selekce zvysila selekéni
intenzita u znakl s nizkou dédivosti a rychly narast prodélaly v populacich dojeného skotu genetické
trendy pro plodnost, délku Zivota a zdravi vemene (Garcia-Ruiz et al. 2016). Genomika také umoznila
rozsifeni selek¢énich indext o téZko méfitelné vlastnosti, jako je efektivni piijem krmiv nebo produkce
metanu, kdyZ vlastni ndkladné méteni je provedeno v referenéni populaci a vysledky jsou pfepocteny na
zaklad¢ odhadovanych efektii SNP (Pryce a kol. 2015).

Navyseni pfesnosti genomického hodnoceni bylo podminéno kromé velikosti referen¢ni populace
také vazbou genotypovanych zvifat s ostatnimi negenotypovanymi zvifaty. Vlivem klesajicich cen
genotypizace zacal rist podil genotypovanych krav, a v soucasné dobé nejvétsi podil genotypovanych
zvifat pfedstavuji mladé jalovice. Pokud je cilem zvétSeni referencni populace navySeni piesnosti
genomickeé predikce, pak mize genotypovani dospélych krav s vlastni uzitkovosti pomoci: podle Kempera
a kol. (2015) pridani 10 000 krav vedlo k cca 5-8% nartistu presnosti v zavislosti na hodnoceném znaku.
Srovnatelny vysledek publikovali Lourenco a kol. (2015), ktefi upozornili, Ze na ptedpovéd’ plemennych
hodnot ma vliv nejen velikost, ale také sloZeni referencni populace, kterd by méla zahrnovat jak starsi
zvitata s velkym podilem fenotypovych informaci a vyssi spolehlivosti odhadu konvenénich plemennych
hodnot, tak i1 velky objem mladych zvifat.

V Ceské republice byla v roce 2015 Interbullem validovana pro predpovéd’ GEPH jednokrokova
metoda ssGBLUP. Spolehlivost hodnoceni je vSak neptiznivé ovlivnéna trvalymi dovozy zahrani¢nich
plemenikt, ktefi jsou méné provazani s domaci populaci a kontrolou uzitkovosti. Zahrani¢ni byci jsou
navic Slechténi do jinych vyrobnich a ekonomickych podminek. Doméci hodnoceni je vyznamné také
proto, ze zohlediiuje plsobeni interakce genotyp x prostiedi. Za t¢elem navySeni pfesnosti domaciho
genomického hodnoceni byl proto v roce 2018 zahéjen projekt NAZV QK 1810253, zaméteny na zapojeni
genotypt domacich dojnic bezprostfedné navazanych na kontrolu uzitkovosti. Projekt mél ¢tyti navazujici
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cile pokryvajici vSechny oblasti, tj. (1) optimalizace odbéru biologickych vzorkt a jejich izolaci v kvalité
vhodné pro SNP a NGS technologie, (2) hodnoceni genomické diverzity domaci populace, srovnani samc¢i
a samici Casti populace, jejich srovnani s dalSimi svétovymi populacemi, sestaveni smiSené matice
ptibuznosti H se zahrnutim genomické pfibuznosti G, (3) sestaveni referencni populace krav a (4) predikce
genomickych plemennych hodnot s referen¢ni populaci krav.

Material a metodika

Hodnoceni se zaméfilo na populaci holstynského skotu, kde bylo v dobé zapoceti projektu
k dispozici cca 1 000 SNP genotypti krav. Svazem chovateltl holitynského skotu v CR, z.s., byly priibézné
poskytovany dalsi stanovované genotypy mladych zvitat, které byly na Plemdatu, s.r.o., sestavovany do
souboru kgen001 s prvky 0 (homozygot), 1 (heterozygot), 2 (alternativni heterozygot) a 5 (neznama nebo
chybéjici hodnota). Plemdat déale poskytl soubory rodokmentii hodnocenych zvirat kdb0O01 (jedinec, otec,
matka, datum narozeni, plemeno) a soubory uzitkovosti, ze kterych byla vyuzita predev$im databaze
kontroly uzitkovosti kmrp25, databaze reprodukce a databaze Deniku nemoci.

Uprava dat, jejich statistické hodnoceni a posouzeni systematickych vlivii vngjsiho prostiedi byly
provedeny v programovém baliku SAS® v. 9.4. (SAS Institute Inc.) Pro odhad genetickych parametrti a
plemennych hodnot byl pouZit programovy balik BLUPF90 (Misztal et al. 2018). Pro hodnoceni byla
vyuzita jednokrokova metoda ssGBLUP, ktera rozsifuje genomickou informaci na negenotypovana zvitata
na zéklad€ spole¢ného rozdéleni PH a odhadu genového obsahu u negenotypovanych zvifat podle
skute¢ného genového obsahu u zvitat genotypovanych. To umoziiuje modifikace matice pfibuznosti A na
matici H tak, ze kombinuje rodokmenovou ptibuznost s rozdily mezi rodokmenovou a genomickou
piibuznosti: H= A + Aa. Aby bylo mozné ptfedpovédét GEPH genotypovanych zvitat bez fenotypt, navrhli
Legarra a kol. (2009) odvodit spole¢nou hustotu PH negenotypovanych (U1) a genotypovanych (uU2) jedinci
jako p(uz, u2) = p(uz | u2)p(uz). Zde je podminéné rozdéleni p(us | u2) odvozeno z rodokmenu napf.
prostfednictvim selekéniho indexu a p(u2) je zaloZzeno pouze na genomické informaci. Kovariance
spolecného rozdé€leni Uz a Uz je dano matici H S inverzi umoZiujici snadnéjsi vypocet:

0 0
H'=A 1+[0 61— Azl)

kde A3 je inverzi rodokmenové matice piibuznosti pro genotypované jedince. Jak upozoriiuji Aguilar a
kol. (2010), matice G je Casto singularni, a nelze ji proto invertovat bez dal$ich uprav. Jednou z nich je
pouziti vazené matice G navrzené VanRadenem (2008): G = 0.95Gp + 0.05A22, kde Gp je hruba genomicka
ptibuznost. Ta je dana jako Gp = ZZ" / k, kde Z je incidenéni matice pro efekty SNP a k Skalujici parametr
navrzeny VanRadenem (2008) jako k=22pj(1-pj), ktery a priori predpoklada nezavislost SNP efektu.
Protoze genomicka predikce miize byt Skalovana nespravng, je mozné vyuzit dalsi faktor A, ktery Skaluje
rozdily mezi rodokmenovou a genomickou informaci, vklada hodnotu matice G obsazené¢ v H do nové
hodnoty G* = [AG™ + (1- )A 2] a misi tak genomické informace s rodokmenovymi. Kdyz A = 1 pak
G*=G; kdyzA=0pak G*=AxaH=A.

Vysledky a diskuze

Referencni populace
Na zacatku feSeni projektu bylo v CR k dispozici cca 1 000 genotypt krav. Poéet genotypovanych
zvitat se dafilo kazdy rok navySovat, a v roce 2022 narostl na tém¢ft 50 tis. jedincu, z toho 45 tis. samic, z
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toho 15 tis. genotypovanych jalovic. Piiblizné 11 tis. genotypovanych plemenic jiz ukoncilo alespon
prvnich 100 dnii laktace, evidovdno bylo vice nez 8 tis. ukonCenych laktaci. Strukturu souboru
genotypovanych zvitat podle roku narozeni a pohlavi uvadi Graf 1.

Aktivity cilené na sestaveni referen¢ni populace byly zamétfeny na maximalni vyuziti informaci ze
vSech pouzivanych Cipii. Byl proveden rozbor rozdilii mezi jednotlivymi variantami. Na ¢ipech Illumina
50k V2 a Affymetrix byly dostupné nejucelenéjsi zdznamy domaci i zahrani¢ni populace. Druha varianta
¢ipu Illumina 50k V3 slouzila ke genotypizaci domaci populace krav. Genotypovani dojnic na komerénim
¢ipu BovineChip v3 Illumina HTS bylo v roce 2020 postupné pievedeno na ¢ip EURO G MD, ktery pfi
podobné hustoté obsahuje nékolik dalSich SNP pro stanoveni QTL. Zpracovani a piiprava souboru
genotypu byly provedeny pomoci vlastniho softwaru PxSNP (Klimova a Klima, 2020). Pro imputaci
chyb¢jicich SNP byl pouzit software FImpute (Sargolzaei et al. 2014), ktery pracuje na principu
klouzavého okna sledujiciho podobnost mezi haplotypy sledovanych jedincti a referenéni populaci.
Imputace je mozna tfemi riiznymi zpuisoby, a to (1) rodokmenova, (2) populacni a (3) smisend. Spolehlivost
imputace byla vypoctena stochastickou simulaci, kterd v ndvaznych iteracich opakované spousti program
Flmpute s ndhodnym vybérem zvitat do referencni populace. Vliv imputace byl ovéten odhadem GEPH
na Ctyfech znacich exteriéru (télesny ramec, zdvésny vaz, chodivost a kondice). K ovéteni byla pouzita
databaze 14 tis. genotypt zvifat a databaze fenotypti do roku 2019, ktera zahrnovala 650 tis. zdznami pro
kazdy hodnoceny znak. Pro zévére¢ny vypocet byla vybrana metoda populacni a kombinované imputace.
Vliv imputace dat byl ovéfen na zdklad¢ validace genomickych plemennych hodnot a odregresovanych
plemennych hodnot u mladych bykt pomoci procedury GLM/SAS. Validace ukazala, ze imputace neméla
vliv na pfedpovédi GEPH. U mladych bykt vSak doslo ke zvySeni spolehlivosti odhadu GEPH primérné
0 1,3 % u télesného ramce, 1,03 % u zavésného vazu, 0,7 % u chodivosti a 1,1 % u télesné kondice.
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Graf 1: Genotypovana zvitata podle roku narozeni (M-byci, F-kravy a jalovice)

Genomicka diverzita holStynské populace

V populaci holtynského skotu v CR byl sledovan néartist homozygotnosti a stupeit admixie mezi
populacemi v chovatelsky vyspélych zemich. Stupenn narGstu homozygotnosti vlivem piibuzenské
plemenitby byl hodnocen metodou “run of homozygosity” (ROH). Odhady genomického koeficientu
piibuzenské plemenitby Fron Se pohybovaly mezi 0,035 a 0,111 v zavislosti na délce ROH, a spole¢né
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s rodokmenovym koeficientem Fx = 0,06 ukazaly, Ze k ptibuzenské plemenitbé dochazi az ve 4. generaci
predk. Pii studiu homozygotnich usekii genomu o délce 4 Mb byly nalezeny selekéni signaly, iseky DNA,
které se u velké ¢asti jedinct nachazi v homozygotni sestavé. U téchto selekEnich signali, se ocekava, ze
vznikaji vlivem fixace gentl z disledku selekce a byvaji specifické pro sledované populace. U sledovanych
zvitat byly zaznamendny nejsilnéjsi selekéni signaly na chromozomech BTA10 a BTA20.

Pti rozboru admixie na zakladé fixa¢niho koeficientu Fst byly zjistény jen malé genetické rozdily.
Nejvétsi vzdalenosti byly zjistény mezi jedinci z Irska a CR (Fst= 0,023) a Irska a Kanady (Fst = 0,021).
Nejmensi genetické rozdily byly zjistény mezi jedinci z Némecka a Belgie (Fst = 0,0006). Jedinci z CR
byli geneticky nejblize bykiim z USA (Fst = 0,003), ktefi jsou hojn¢ vyuzivani v ¢eské plemenitbé.
Analyza ukazala velkou genetickou podobnost mezi jedinci z jednotlivych zemi. Podobny vysledek
piinesla analyza zaméfena na populacni struktury holStynské metapopulace, zalozena na SNP genotypech
1831 jedinct, pievazné byku, z Belgie (BLG), Kanady (CAN), Francie (FRA), Chorvatska (HRV),
Némecka (DEU), Irska (IRL), Nizozemska (NED), Slovinska (SLO), Spojené¢ho kralovstvi (UK),
Svycarska (CHE) a Spojenych stati americkych (USA), se zvlastnim zdjmem o uréeni jejich genomové
podobnosti s jedinci chovanymi na tizemi CR (301 CZE jedincti). Podle o¢ekavani byla mezi studovanymi
subpopulacemi velmi mala genetickd rozdilnost. Pfi pouZiti 1. a 2. diskriminacni funkce doslo k oddéleni
populace Chorvatska a Slovinska, a pfi pouziti 3. a 4. diskriminacni funkce doslo k odd¢€leni Svycarské a
irské populace. Ostatni populace nebyly oddélitelné. Nejblize ceské subpopulaci byla subpopulace USA,
relativné nejvice vzdalend, s vyjimkou slovinské, chorvatské, irské a Svycarské subpopulace, byla
subpopulace z Nizozemi. Rozdily mezi subpopulacemi byly minimalni a tvorba genetickych skupin na
zéakladé molekularné genetickych dat by byla prakticky nemozna.

Dalsi analyza se zaméfila na porovnani sam¢i a samici subpopulace, do hodnoceni byly pro
zvyraznéni rozdill zafazeny dalsi svétové populace, véetné skupiny krav z Chorvatska a skupina ¢eskych
strakatych krav. Ptibuznost populaci byla vyjadiena koeficienty Fst, Fron, genetickymi distancemi dle Nei
efektivni velikosti populace, a vicerozmérnymi analyzami. Mezi ¢eskymi byky a kravami byl zjistén
vyznamny rozdil v hodnoté inbreedingu (0,13 vs. 0,09) a v efektivni velikosti populace (150 vs. 180).
Podobné vysoky stupenn inbreedingu (Frons2mb=0,111) odhadli v polské populaci holstynského skotu
Szmatota a kol. (2019). Efektivni velikost s hodnotami nad 100 pfevySovala jak minimalni hodnotu
doporucenou FAO, tak odhady v jinych holstynskych populacich (Sargolzaei a kol. 2008; Doekes a kol.
2018), a vykazala nartst v poslednich 10 generacich. Je pravdépodobné, ze budouci vyuziti vysoce
inbrednich bykt povede postupné k vysoké trovni inbreedingu v celé populaci, coz miize vést ke vzniku
inbredni deprese. Rozdily mezi byky a kravami ukazala 1 fylogeneticka sit’ a bayesovské shlukovani (Obr.
1.), kde kravy tvotily odlisny shluk nez byci. Pomoci Fst byly identifikovany genomické oblasti, kde byly
odli$nosti mezi byky a kravami nejvice vyjadieny. Geny v téchto oblastech ovliviiuji zejména znaky masa
a jate¢né upravenych tél.

Genomické plemenné hodnoty

Referencni populace rozsifend o genotypy krav byla testovdna v modelech uzivanych k rutinnimu
hodnoceni znakl (produkce mléka, mléénych slozek a obsah somatickych bunék) 1 v nové vyvijenych
postupech (délka biezosti, zdravotni znaky).
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Obr. 1: Vizualizace genetické podobnosti mezi subpopulacemi ¢eskych krav (CZEC) a byki (CZEB) spolu
s dal$imi subpopulacemi holstynského skotu (Belgiec — BELB, Kanada — CANB, Chorvatsko — HRVC,
Francie — FRAB, Nizozemi — NLDB, Irsko — IRLB, Velka Britanie - GBRB, Némecko - DEUB, §V}’/carsk0
- CHEB, USA - USAB) a ceského strakatého skotu (kravy, SIMc). A) Rozdilnost prezentovana pomoci
prvnich dvou diskrimina¢nich komponent funkce DAPC. B) Rozdilnost prezentovana tfeti diskriminacni
komponentou DAPC. C) Rozdilnost prezentovana ctvrtou diskriminaéni komponentou DAPC. D)
Neighbor-Net parové Neiovy genetické distancemi.

Stavajici model vyuZivany k rutinnimu odhadu PH pro znaky produkce mléka byl ladén s ohledem na
zakomponovani genomické informace. V prvnim kroku byly srovnany vypoCty riznymi metodami (t;.
programové baliky DMU, BLUPF90 a rutinni vypodet navrzeny Mgr. Cermékem pro Plemdat).
Spolehlivost vysledki PH byla navrzena podle hladiny konvergence BLUP feSeni. Byl provéien soubor
vstupnich uzitkovosti a ovéfen postup pii tvorbé pevnych efektli. Na zaklad¢ aktualizovaného modelu byly
vypocteny nové genetické parametry pro RRTDM, ktery odhaduje PH na zaklad¢ prvnich tfi normovanych
laktaci s prokladdnim lakta¢nich kifivek pomoci Legendrovych polynomii. Byly pfipraveny kovarian¢ni
matice a parametrické soubory pro BLUPF90.

Nové genetické parametry mély vyssi spolehlivost s nejvyssim zlepSenim u somatickych bunék. Navrzeny
postup byl mén¢ ndro¢ny na vypocetni €as. Pfestoze korelace mezi provéfovanymi vypocty vykazovaly
shodu vysledkt, byly u nékterych jedinct zjistény az do dvojndsobku smérodatné odchylky PH. Pro dalsi
vyuziti byl doporucen postup zalozeny na Legendrovych polynomech tfetiho stupné, kdy dojde ke

23



zmenSeni soustavy rovnic cca o jednu tietinu, a tim padem k rychlejSimu vypoctu pfi zachovani
spolehlivosti odhadu.

Dé¢lka biezosti je geneticky spojena s pribéhem porodd, ale také se zdravotnim stavem kravy, jeji
naslednou plodnosti a délkou produkéniho Zivota. Byl ptipraven postup Gpravy vstupnich dat, ktera jsou
k dispozici v databazi reprodukce. Délka biezosti byla dopoctena z data oteleni a data predchazejici
posledni inseminace. Byly provéfeny pevné efekty a navrzen model pro genomické hodnoceni, ktery
uvazuje délku brezosti jako vlastnost narozeného jedince s ohledem na maternalni vliv kravy a
opakovatelnost mezi jednotlivymi bfezostmi. Byly odhadnuty genetické parametry se stfedni pfimou
dédivosti (0,49) a nizkou maternalni dédivosti (0,05). Zatfazeni genomické informace ptineslo vyrazné
navySeni spolehlivosti u mladych genotypovanych zvitat, ktera dosahla hodnoty 64 % u mladych byki a
0,68 u jalovic. Geneticky trend ukdzal postupné zkracovani biezosti, které bylo do urcité miry
kompenzovano prodluzovanim maternalni slozky.

Znaky zdravi jsou v Ceské populaci nové zavadéné. Jejich sledovani neprobihd plosné, udaje o
jejich fenotypech jsou zadavany na zakladé dobrovolnosti cca tietinou chovatelti. Dédivosti znakt zdravi
jsou obecné nizké, proto pro jejich vyuzitelnost ve Slechténi miize byt genomicka informace klicova.
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Graf 2: Primérna presnost GEPH byki pro odolnost vici klinické mastitidé odhadovana s referencni
populaci zahrnujici GM_1 pouze byky, GM_2 byky a kravy s vlastnim fenotypem, GM_3 byky a
vSechny genotypované kravy.

Byl testovan dopad slozeni referen¢ni populace na spolehlivost hodnoceni odolnosti viici klinické
mastitidé, nemocem paznehtii a reprodukénim porucham. Do referencni populace byli postupné zapojovani
byci s dcerami a genotypem, mladi byci s genotypem, kravy s genotypem a vlastnim fenotypem, jalovice
s genotypem. Byl ovéfen dopad vyfazeni starych zvifat, ktera jiz nemuseji odpovidat genetickému slozeni,
z referen¢ni populace.

Obecné¢ vedlo zapojeni genomické informace k vyznamnému navyseni spolehlivosti odhadu GEPH
u mladych zvifat bez vlastniho fenotypu, a to az na dvojnasobek ve srovnani s konvencnim odhadem.
Pokud se vyuzily pouze SNP genotypy bykt, doslo k vyznamnému narastu spolehlivosti GEPH otcii krav
s fenotypem, a také u mladych byckt — kandidati selekce. Zatazeni genotypovanych krav s vlastnim
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fenotypem mirn€ navysilo primérnou spolehlivost odhadu v celém souboru zvifat (jedinci s fenotypem +
3 generace predkill), narostla zejména spolehlivost odhadu u genotypovanych krav, a to zhruba na
dvojnasobek ve srovnani s kravami bez genotypu. V nékterych pfipadech stfedni spolehlivosti odhada
mladych krav ptevySovaly spolehlivosti mladych byki, coz naznacovalo jejich lepsi propojeni s domaci
populaci propojenou s kontrolou uzitkovosti. Pfinos rozsifeni referenc¢ni populace jersey o genotypy krav
konstatovali napt. Gao a kol. (2015), ktefi zjistili nejvyssi zisk ve spolehlivosti odhadu kombinaci bykt se
vSemi genotypovanymi kravami. Pozitivni dopad genotypovanych krav v referen¢ni populaci zjistili na
zéklad¢ simulacni studie také Thomasen a kol. (2020), ktefi nasledn¢€ zaznamenali nartist genetického zisku
a snizeni hodnoty inbreedingu.

Zavér

Genotypovani na bovinnich SNP ¢ipech umoznilo rozsifeni referencni populace o kravy s domaci
uzitkovosti a doplnéni genotypti mladych bykt a jalovic. Na zaklad¢ analyzy genomickych udaji byla
zjisténa vysokd homozygotnost zejména samci ¢asti populace, ktera byla blizka holstynské populaci USA
a odzrcadlila tak intenzivni import plemenného materialu. I relativné nizky podil genotypovanych zvitat
vyznamné ovlivnil hodnoceni velkého poctu negenotypovanych jedincli propojenych smiSenou matici
ptibuznosti H. Vyznamny byl zejména piispévek byka, ktefi se s vysokym poctem potomkil promitnou ve
vétSim podilu populace. U krav nelze ofekavat podobné vysoky piispévek, zejména kdyz se jedna o
navySeni spolehlivosti odhadu nizce dédivych znakl. Pfi vySSich poctech genotypovanych samicich
jedincu v referencni populaci se jejich ptispévek k navyseni spolehlivosti pohyboval v priiméru mezi 2 —
5 % a jeho dopad byl vyznamnéjsi u mladych genotypovanych jedincti.

Seznam literatury

Aguilar I, Misztal I, Johnson DL, Legarra A, Tsuruta S, Lawlor TJ. Hot Topic: A unified approach to
utilize phenotypic, full pedigree, and genomic information for genetic evaluation of Holstein final
score. J Dairy Sci. 2010 Feb;93(2):743-52. doi:10.3168/jds.2009-273 0

Doekes HP, Veerkamp RF, Bijma P, Hiemstra SJ, Windig JJ. Trends in genome-wide and region-specific
genetic diversity in the Dutch-Flemish Holstein-Friesian breeding program from 1986 to 2015.
Genet Sel Evol. 2018;50:15. d0i:10.1186/s12711-018-0385-y

Gao H, Madsen P, Nielsen US, Aamand GP, Su G, Byskov K, Jensen J. Including different groups of
genotyped females for genomic prediction in a Nordic Jersey population. J Dairy Sci. 2015
Dec;98(12)9051-9059. doi:10.3168/jds.2015-9947.

Garcia-Ruiz A, Cole JB, VanRaden PM, Wiggans GR, Ruiz-Lopez FJ, Van Tassell CP. Cahnges in genetic
selection differentials and generation intervals in US Holstein dairy cattle as a result of genomic
selection. PNAS. 2016 Jun;E3995-E4004. D0i:10.1073/pnas.1519061113/-/DCSupplemental

Kemper KE, Reich CM, Bowmann PJ, Vander Jagt CJ, Cjamberlain AJ, Mason BA, Hayes BJ, Goddard
ME. Improved precision of QTL mapping using a nonlinear Bayesian method in multi-breed
population leads to greater accuracy of across-breed genomic prediction. Genet Sel Evol.
2015;47:29. D0i:101186/s12711-014-0074-4.

Legarra A, Aguilar I, Misztal 1. A relationship matrix including full pedigree and genomic information. J

Dairy Sci. 2009 Sep;92(9):4656-63. doi: 10.3168/jds.2009-2061.

25



Lourenco DAL, Tsuruta S, Fragomeni BO, Masuda Y, Aguilar I, Legarra A, Bertrand JK, Amen TS, Wang
L, Moser DW, Misztal I. Genetic evaluation using single-step genomic best linear unbiased
predictor in American Angus. J Anim Sci. 2015;93:2653-2662. doi:10.2527/jas2014-8836.

Meuwissen T, Hayes B, Goddard M. Genomic selecton: A paradigm shift in animal breeding. Anim Front.
2016 Jan;6(1):6-14. doi:10.2527/af.2016-0002

Misztal 1, Tsuruta S, Lourenco DAL, Masuda Y, Aguilar I, Legarra A, Vitezica Z. 2018. Manual for
BLUPF90 family programs. University of Georgia.

http://nce.ads.uga.edu/wiki/doku.php?id=documentation
Pryce JE, Gonzales-Recio O, Nieuwhof G, Wales WJ, Coffey MP, Hayes BJ, Goddard ME. Hot topic:
Definition and implementation of breeding value for feed efficiency in dairy cows. J Dairy Sci.
2015;98(10):7340-7350. doi:10.3168/jds.2015-9621
Sargolzaei M, Schenkel FS, jansen GB, Schaeffer LR. Extent of linkage disequilibrium in Holstein cattle
in North America. J Dairy Sci. 2008;91:2106-2117. doi:10.3168/jds.2007-0553
Sargolzaei M, Chesnais JP & Schenkel FS. A new approach for efficient genotype imputation using
information from relatives. BMC Genomics. 2014; (15): 478. https://doi.org/10.1186/1471-2164-15-
478

Szmatota T, Gurgul A, Jasielczuk I, Zabek T, Ropka-Molik K, Litwinczuk Z, Bugno-Poniewierska M. A
comprehensive analysis of Runs of Homozygosity of eleven cattle breeds representing different
production types. Animals. 2019;9:1024. doi:10.3390/ani9121024.

Thomasen JR, Liu H, Serensen AC. Genotyping more cows increases genetic gain and reduces rate of true

inbreeding in a dairy cattle breeding scheme using female reproductive technologies. J Dairy Sci.
2015 Jan;103(1):597-606. d0i:10.3168/jds.2019-16974.

VanRaden PM. Efficient methods to compute genomic predictions. J Dairy Sci. 2008 Nov;91(11):4414—
23. doi:10.3168/jds.2007-0980

Vyzkumny ustav Zivo&iiné vyroby, v.v.i. v Uhiinévsi. PxSNP v1.0. Autofi: Klimova, A. a Klima, J. Ceska
republika. Software PxSNP. 2020.

Weller JI, Ezra E, Ron M. Invited review: A perspective on the future of genomic selection in dairy cattle.
J Dairy Sci. 2017 Nov;100(11):8633-44. doi:10.3168/jds.2017-12879

Wiggans GR, VanRaden PM, Cooper TA. The genomic evaluation systém in the United States: past,
present, future. J Dairy Sci. 2011 Jun;94(6):3202—11. doi:10.3168/jds.2010-3866

26



Vyhodnoceni obecné odolnosti u dojnic

Ludmila Zavadilova, Eva Kasna, Jan Vaieka

Dedikace: Piispévek vznikl s podporou Nérodni agentury pro zemédélsky vyzkum Ministerstva
zemédélstvi CR, projektu NAZV QK22020280 a institucionalni podpory MZE-RO0723.

Souhrn

Cilem prispévku je vypocet ukazatelii obecné odolnosti u krav a vyhodnoceni vlivii na né ptsobicich. Pro
stanoveni indikatort obecné odolnosti u krav byla vyuzita data o dennich nadojich. Po editaci zistalo v
souboru 254 141 tdaji o dennich nadojich ze sedmi podniki, z let 2022 az 2023. Podniky vyuzivaly tfi
technologie dojeni, dojirnu, robotickou dojirnu a dojici roboty. Pro vypocet predikované lakta¢ni kiivky u
jednotlivych laktaci byla pouzita regresni funkce popsana Legendrovymi polynomy tietiho stupné.
Kolisani uzitkovosti popsaly celkem Ctyfi parametry, a to variance denniho nadoje, a dale tii ukazatele
definované na zakladé odchylek skute¢né uzitkovosti od predikované laktaéni kiivky, konkrétné variance,
lag-1 autokorelace a Sikmost odchylek. VSechny hodnocené ukazatele byly statisticky vyznamné ovlivnény
systematickymi efekty prostiedi jako je podnik (potazmo vyuzita technologie dojeni), rok a obdobi oteleni,
pofadi laktace a primérna uzitkovost dojnice. Byly také shledany patrné rozdily mezi hodnocenymi
plemennymi skupinami. Pti dalSich analyzach, tj. pfi odhadech genetickych parametri i genomickych
plemennych hodnot, bude tfeba tyto efekty zohlednit v modelovych rovnicich.

Kli¢ova slova: dojeny skot; obecna odolnost; lakta¢ni kfivka; denni dojivost

Summary

The paper aims to calculate indicators of resilience in cows and evaluate the effects on them. After
editing, 254,141 data on daily milk yield from seven farms from 2022 to 2023 remained in the file. The
farms used three milking technologies: a milking parlour, a robotic milking parlour, and milking robots.
A regression function described by Legendre polynomials of the third degree was used to calculate the
predicted lactation curve for individual lactations. The yield fluctuations were represented by four
parameters in total, namely the variance of daily milk yield, as well as three indicators defined based on
deviations of actual yield from the predicted lactation curve, namely variance, lag-1 autocorrelation and
skewness of deviations. All evaluated indicators were statistically significantly influenced by systematic
effects of the environment, such as the farm (thus the milking technology used), the year and calving
season, the order of lactation and the average productivity of the dairy cow. Noticeable differences were
also found between the breed groups. In further analyses, i.e., the model equations must consider these
effects in estimating genetic parameters and genomic breeding values.

Keywords: dairy cattle; resilience; lactation curve; daily milk yield
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Uvod

Rychly rozvoj technologii a Sifeni nastrojii precizniho zeméd€lstvi v chovech hospodarskych zvitat
vede k bezprecedentnimu nardstu objemu a dostupnosti dat. Jedna se o vystupy z plné automatizovanych
syst¢émi nebo fenotypizacnich platforem zalozenych na digitadlnich snimcich, senzorech, zvucich,
bezpilotnich systémech a neinvazivnim pocitaovém vidéni, které v kombinaci s bohatymi molekularnimi
informacemi z oblasti genomiky, transkriptomiky, proteomiky ¢i metabolomiky a udaji o chovatelskych
podminkach mohou pfispét k monitorovani a fizeni chovu v redlném ¢ase pomoci informaci na miru. Tato
data jsou dale vyznamnym zdrojem informaci pro oblast vyzkumu: umoziiuji 1épe porozumét slozitym
interakcim a zékladnim biologickym a fyziologickym procesim u hospodarskych zvifat prostfednictvim
presnéjsi definice, standardizace a automatizovaného shromazdovani zdznami o ekonomicky
vyznamnych znacich a vlastnostech, jejichz vyvoj je mapovan od genové exprese az k finalnimu produktu.
Jednou z nové popisovanych vlastnosti, jejiz hodnoceni tzce souvisi s dostupnosti tohoto typu dat, je
obecna odolnost zvirat.

Obecna odolnost je definovana jako schopnost odoldvat nebo byt jen minimalné zasazen
kratkodobymi ruSivymi vlivy, ptfipadné se po jejich odeznéni co nejrychleji vratit do ptivodniho stavu
(Colditz a Hine, 2016; Berghof a kol. 2019). Cetnost takovych rusivych vlivii (viny veder, kvalita krmiva,
vyskyt patogentl atp.) narusta v souvislosti s dopady klimatické zmény. Je proto dileZité zlepSovat obecné
odolnosti dojnic, a jednou z moznosti, jak dosahnout tohoto cile, je geneticka selekce. Geneticka selekce
je podminéna piesnou definici ukazateli obecné odolnosti a jejich vycCislenim. Koncept obecné odolnosti
uzce souvisi s konceptem robustnosti. Jak robustnost, tak i obecné odolnosti jsou soucasti adaptability
zvitat. Zatimco robustnost vyjadiuje schopnost zviiete vykazat dobrou uzitkovost/vykonnost i v
dlouhodobé neptiznivych podminkach prostiedi, obecné odolnosti se vztahuje ke kratkodobé, narazoveé
pusobicim stresorim (Colditz a Hine, 2016; Llonch a kol. 2020). Na zvladani kratkodobych rusivych vlivii
se podili cela tfada procesti, od jejich vnimani prostfednictvim neurosenzord, chemosenzorii a
imunosenzort, pies jejich integraci, tvorbu emoci a zapojeni fyziologickych, behavioralnich, imunitnich,
kognitivnich a morfologickych reakci, které organismus brani proti jejich piisobeni (Colditz a Hine, 2016).
Odolnost je tak velmi komplexni vlastnost, kterd se v praxi vyznacuje stabilnimi, pfiméfené silnymi
projevy zivotnich funkci bez vyraznych odchylek od standardniho pritbéhu. Jak upozoriiuji Llonch a kol.
(2020) a potvrzuji vysledky Poppe a kol. (2022), odolnost miiZze byt spojend s konkrétnim typem stresoru,
a napiiklad dojnice odolné vici tepelnému stresu nemusi dobte zvladat infekéni onemocnéni. Klicové je
vybrat méfenou odezvu tak, aby byla dostate¢né reprezentativni: Poppe a kol. (2022) doporucuji
neomezovat se pi1 méteni odolnosti pouze na jeden znak, ale doplnit dalsi indikatory s pfidanou hodnotou,
které pokryji dalsi moznd hlediska obecné odolnosti. Podle Llonche a kol. (2020) je mozné mapovat jak
strategie, kterymi se dojnice vyrovnévaji s plisobenim stresoru (napt. omezeni aktivity, snizeni pifijmu
krmiva), tak i disledky takto zménéného chovani (snizend uzitkovost, hmotnost, télesna kondice atp.).

Abychom byli schopni urcit rozsah a délku trvani reakce, je nezbytné méfit vybrané vlastnosti
dlouhodobé¢ a pokud mozno nepftetrzité tak, aby zachytily jedince pted, v pribéhu 1 po odeznéni piisobeni
stresoru. U dojeného skotu se vyvoj ukazateli obecné odolnosti zaméfil hlavné na denni zaznamy produkce
mléka (Elgersma a kol. 2018; Poppe a kol. 2020; Chen a kol. 2023), které jsou objektivné méfitelné a
snadno dostupné ve velkém mnoZstvi za béZnych provoznich podminek.

Prvni studii zaméfenou na vyuziti dat z automatickych dojicich systémii pro definovani znaka
odolnosti dojnic provedli Elgersma a kol. (2018), kteti vyhodnotili tfi ukazatele popisujici kolisani denniho
nadoje: (1) pocet poklest uzitkovosti za laktaci na zdkladé klouzavého priméru, (2) pocet poklest
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uzitkovosti na zaklad¢ regrese a (3) prirozeny logaritmus rozptylu dennich nadojt kravy LnVar R do 335
dne laktace. Dédivost znakii poklesu byla 0,08 pro klouzavy primér a 0,06 pro regresi, dédivost
ptirozeného logaritmu rozptylu dosahla hodnoty 0,10. Geneticka korelace mezi znaky poklesu (0,87)
ukézala na jejich vysokou genetickou podobnost, zatimco geneticka korelace obou znakl s pfirozenym
logaritmem rozptylu (0,32-0,26) ukazuje na geneticky odlisné znaky, a tedy rizné slozky odolnosti.

Pro nalezeni nejlepsiho indikatoru odolnosti byly vypocteny parcidlni genetické korelace a relativni
prispévek ke spolehlivosti odhadu znaki plodnosti, zdravi a dlouhovekosti. Nejsilngjsi vazba byla nalezena
mezi LnVar_R a zdravim vemene, ketézou a dlouhovékosti, a také relativni piispévek ke spolehlivosti
odhadu ukazal, ze LnVar R obsahuje nové informace, které 1ze vyuzit pii predikci zdravi vemene, ketdzy
a dlouhovekosti, a to 1 v piipadé, ze je jiz zohlednén primérny nadoj a perzistenci laktace.

Nevyhodou pfedchoziho zptsobu je to, ze nezohlediiuje piirozené, fyziologické zmény uzitkovosti
v pribehu laktace. Berghof a kol. (2019) proto navrhli métit obecnou odolnost na zaklad¢ odchylek mezi
ocekavanou a skute¢nou uzitkovosti (rezidui) v ur¢itém casovém obdobi. Celkem Ctyfi vybrané indikatory
zahrnovaly (1) rozptyl odchylek, ktery vyjadfuje dopad nepfiznivého vlivu. Nizky rozptyl ukazuje na
zvifata nezasazend nebo neovlivnéna stresorem. (2) Autokorelace, tj. vzajemna zavislost odchylek od
oc¢ekavaného priibéhu, odhaluje délku piisobeni nepiiznivych vlivii. Pokud je autokorelace blizka 0,
nasledné stavy jsou na sobé nezavislé, a znamena to, ze zvifata bud’ nejsou vystavena stresovym vliviim,
nebo jsou schopnd se velmi rychle zotavit. Hodnoty autokorelace blizici se +1 vyjadiuji podobnost
naslednych stavl a ukazuji na pomalé zotavovani zvifat vystavenych stresovym vlivim. Naopak hodnoty
blizici se -1 vyjadiuji, Ze nésledné stavy jsou v podstaté opacné, a mohou ukazat na velmi rychlou az
prekotnou reakci na stresory, jakou je napt. kompenzacni rast. (3) Sikmost odchylek udava smér odchylek
produkce od jejich pfedpokladané vyse, tj. snizeni produkce u zvitat se zapornou Sikmosti, nulovy dopad
stresortl pii Sikmosti rovné 0 a pozitivni reakci na vlivy prostfedi v ptipad¢ Sikmosti kladné. (4) Sklon
reakéni normy je ¢asto vyuzivan pifi popisu pusobeni infekéniho tlaku (Doeschl-Wilson a kol. 2021) nebo
tepelného stresu (Mulder, 2016). Hodnoty blizké nule charakterizuji zvifata nezasaZena plsobenim
nepiiznivych vlivii, zatimco strmé&j$i sklon reakéni normy odpovida silnéjSimu dopadu stresori.

VyuZitelnost tii vySe navrZenych indikatord, tj. LnVar, autokorelace, Sikmosti odchylek a pro srovnani
také logaritmovaného rozptylu uzitkovosti LnVar R hodnoceného difive Elgersmou a kol. (2018), ovéftili
vV podminkach nizozemské populace holstynského skotu Poppe a kol. (2020). Vysledky byly zavislé na
metod¢ predikce ocekdvané uzitkovosti, kde byly srovnany neparametrické metody (klouzavy primér a
pohyblivy median) s metodami zaloZenymi na modelovani laktacni kiivky (Wilminkova laktaéni kiivka,
kvantilova polynomialni regresni metoda). NejzajimavéjSim ukazatelem byl LnVar, ktery mél nejvyssi
dédivost (h?=0,20-0,24) a spoleéné s LnVar R ukézali nejsilngjsi genetické korelace se znaky zdravi,
dlouhovékosti, plodnosti, metabolickymi a produkénimi znaky, které jsou pro definovani toho, co
odekavame od odolnych zvifat, klicové. Dédivost autokorelace byla nizka (h?=0,06-0,09), a jeji hodnoty
blizké nule byly geneticky propojeny s lepSimi parametry zdravi, plodnosti, dlouhovékosti, vys§im
piijmem suSiny, vySSim skore télesné kondice a niz$i produkci mléka. Jednalo se vSak o slabé vazby
s genetickymi korelacemi v intervalu od -0,21 do 0,20. Vyuzitelnost Sikmosti odchylek se vzhledem
k zanedbatelné dédivosti (0,01-0,02) a nizkym, Casto neptedvidatelnym genetickym korelacim ukazala byt
omezend. Genetické korelace mezi analyzovanymi ukazateli byly nizké, coz potvrdilo, Ze se jednd o
geneticky odlisné vlastnosti, a tedy rtizné slozky odolnosti. V ptipadé LnVar, ktery vyjadiuje dopad
stresoru, a autokorelace indikujici rychlost zotaveni navrhli Poppe a kol. (2020) jejich propojeni ve
spole¢ném indexu.
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Hodnoceni LnVar a autokorelace se dale objevuje v praci Chen a kol. (2023), ktefi navic sledovali
cetnost vyskytu naruSeni produkce a akumulované ztraty mléka b&hem nich. Tito autofi se zaméfili na
porovnani ukazateli odolnosti napti¢ prvnich tii laktaci a zjistili, Ze zatimco genetické korelace odolnosti
mezi 2. a 3. laktaci jsou silné (0,88-0,96), odolnost na 1. laktaci korelovala s ostatnimi slabéji (0,34-0,88).
Ukazatele odolnosti na riznych laktacich tak lze povazovat za rGzné znaky, které mohou podchytit
dodatecné biologické mechanismy vdzané na stadium ristu a vyvoje dojnice.

Cilem ptedkladaného ptispevku je vypocet ukazateli obecné odolnosti u krav a vyhodnoceni vlivi na
né pusobicich.

Material a metodika
Datové zdroje

Pro stanoveni indikatori obecné odolnosti u jednotlivych zvifat byla vyuzita data o dennich
nadojich pfiblizné o velikosti 1 mil. zdznami z interni databaze VUZV, ktera uchovava denni nadoje ze
spolupracujicich zemédélskych podniki. Po editaci, ktera se tykala minimalniho poctu zaznamu na laktaci,
sledovani nadoji od pocatku laktace, kontinualni sledovani dojivosti apod., zlstalo v souboru 254 141
udaji o dennich nadojich ze sedmi podniki, z let 2022 az 2023. Podniky, celkem 7, vyuzivaly tii rizné
technologie dojeni, dojirnu, robotickou dojirnu a dojici roboty. RozloZeni laktaci mezi podniky a typy
dojeni znazornuje Graf 1.

Graf 1: Pocta laktaci podle podnikl a typiu dojeni

Ry

W AMS

M konvencni

w ™ roboticka dojirna

A-G — hodnocené podniky a pocty sledovanych dojnic; technologie dojeni: 4 podniky s AMS, tj. dojicim robotem,
1 podnik s kruhovou robotickou dojirnou, 2 podniky s konvenéni dojirnou.

Do vypoctu byly pouzity prvni az desatd laktace, kdyz ¢tvrtd az desata laktace byly slouceny do jedné
tiidy, jak je popsano v tabulce 1. Na kazdou kravu pfipadla pouze jedna laktace.

Tab. 1 Pocty pouzitych laktaci (krav).
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Graf 2: Cetnost pofadi laktace 4 az 10
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Pocet | Podil %

0 20 40 60 80 100 120 140
1. laktace 351 37,26
2. laktace 238 25,27
3. laktace 142 15,07
4. -10. laktace 221 22,40

Plemennd pfislusnost je popsana v Tab. 3, pficemz pocet Cistokrevnych jedincii plemene Ceské
strakaté (C100) byl 99 a plemeno holstynského (H100) 757 krav. Skupina kiizencti (K) je pfedstavovéana
jedinci, u kterych ani jedno plemeno vyrazné neptevazuje. Tti sledované podniky byly zaméteny na chov
holstynského skotu, jeden podnik choval ¢eské strakaté plemeno, na dvou farmach byla zastoupena obé
plemena, na jedné prevazné riznopodilovi kiizenci obou plemen.

Tab. 3: Pocty sledovanych dojnic podle plemene

Plemenna skupina Cetnost Relativni ¢etnost (%)
C=>75(C) 111 11,78
H>75 (H) 801 85,03
C x H (K) 30 3,18

C — Ceské strakate; H — holstynské; K — kiizenky

Obdobi oteleni je soustfedéno prevazné do konce roku 2022, kdy byl zahdjen sbér dat, a prvni

poloviny roku 2023 (viz Tab. 4).

Tab. 4: Rok a obdobi oteleni

Obdobi oteleni v mésicich roku
leden-biezen | duben—cerven Cervenec—zafi fijen—prosinec Soucet
Rok 2022 0 23 47 214 284
oteleni |2023 359 299 0 0 658
Soucet 359 322 47 214 942
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Predikce laktacni kiivky a stanoveni odchylek od predikované uZitkovosti

Prvni krokem pfi pifiprava ukazateli obecné odolnosti bylo definovani laktaci a nadoji za laktaci.
Vzhledem k omezenému poc¢tu naméfenych hodnot bylo pfistoupeno k pouziti podsouborti o rizné délce
laktace: do 150 dnt, v rozpéti od 150 do 250 dnt a 305 dnl. Zasadni pozadavek byl, aby vzdy byl
podchycen pocatek laktace minimalng paty den laktace a pocet chybé&jicich nadojl nepiesahoval 17,8 % t;.
pro tento soubor 10 % veskerych laktaci mélo vyssi podil chybéjicich nadoja.

Jak je zfejmé z Tab. 5, nejnizsi pocty laktaci byly analyzovany pro laktaci o délce do 150 dnti a do
305 dni. Kategorie v $irSim rozpéti 150-250 dnli ma vyssi pocet na ukor srovnatelnosti hodnot ukazatelti
obecné odolnosti, protoze délky laktaci jsou v rozpéti sto dnii.

Tab. 5: Délka analyzované laktace

Délka laktace ve dnech Pocet Podil Primérny |Primérna
(%) pocet délka
nadoju ve dnech
150 dnt 183 19.43 132,6 137,1
150-250 dnt 498 52.87 184,9 198,0
305 dntd 261 27.71 257,0 280,0

Pro vypocet predikované laktacni kiivky u jednotlivych laktaci byla pouZita regresni funkce popsana
Legendrovymi polynomy tietiho stupné.

Predikce laktacni kiivky je standardné zalozena na regresnich funkcich. Ndhodna regresni funkce
S Legendrovym polynomem tfetiho ¢i ¢tvrtého stupné (Jacobsen et al. 2002; Oliveira et al. 2019) ma tuto
funkci

Yt Z?:O ki@i(x),

kde x je standardizovany lakta¢ni den t podle vzorce x=2(t-tmin )/(tmax-tmin)-1, Kde tmin & tmax jsou minimalni
a maximalni hodnoty dnti laktace pouzité ve vyhodnoceni, ki jsou odhadnuté koeficienty lakta¢ni kiivky,
parametr @i(x) je normalizovany polynom, ktery je vypocten podle vzorce

2n+1
2

0:(x) = P (x),

kde Pn (x) je polynom stupné n.

Vypocet odchylek denni uzitkovosti

Predikce ocekavané uzitkovosti pomoci ndhodné regrese s Legendrovym polynomem 3. stupné byla
provedena procedurou Proc Reg (SAS/STAT software, ®9.4). Odchylky denniho nadoje jsou dopocteny
pro kazdou dojnici jako rozdily mezi predikovanou a skute¢nou hodnotou nadoje. Zaporné odchylky
znamenaji, Zze skutecna uzitkovost je niz$i nez predikovana. Denni odchylky (rezidua) dale slouzi pro
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vypocet vlastnich indikatorti obecné odolnosti: variance odchylek, autokorelace odchylek a Sikmosti

odchylek.

Indikatory obecné odolnosti
Na zakladé nejdostupnéjsi a v populaci rutinné métené vlastnosti — denniho nadoje — byly stanoveny ctyfi
mozné indikatory obecné odolnosti dojnic pro kazdou hodnocenou laktaci:

1. pfirozeny logaritmus rozptylu dennich nadoji - LnVar_R,

2. ptirozeny logaritmus rozptylu odchylek od ocekavané uzitkovosti - LnVar,

3. autokorelace odchylek od ocekavané uzitkovosti - lauto

4. sikmost odchylek od ocekavané uzitkovosti — Sikmost

Jako pomocny ukazatel uzitkovosti byl pro kazdou laktaci stanoven pramér dennich nadoju za laktaci.
Vyhodnoceni pevnych efektt stddo, typ dojeni, podnik, rok a obdobi oteleni, vyse uzitkovosti, plemenna
prislusnost bylo provedeno metodou zobecnénych nejmensich ¢tverct pii pouziti Proc GLM (SAS/STAT
software, ®9.4). Pro zpracovani soubort a dalsi analyzy byl pouzit statisticky program SAS (SAS/STAT
software, ®9.4). Autokorelace byly vypocteny v programu Excel, pouzity lag-1 autokorelace.

Vysledky a diskuze

Pro vlastni vyhodnoceni jsme vypocetli zdkladni statistické ukazatele pro indikatory obecné
odolnosti zvlast pro jednotlivé délky laktace. Z Tab. 6 az 8 plyne, ze prumér logaritmu variance denni
uzitkovosti LnVar R je vyssi nez primér logaritmu variance odchylek od o¢ekavané uzitkovosti LnVar.
Priimér autokorelaci rauto je kladny, primér Sikmosti je zaporny. Primér denni uzitkovosti je velmi podobny
pro vSechny délky laktace. SD je nejvyssi u ukazateld pro délku laktace do 305 dnil a pro primér denni
uzitkovosti u laktace do 150 dnil.

Tab. 6: Zékladni statistické hodnoty pro ukazatele obecné odolnosti pro délku laktace do 150 dnti

Ukazatel obecné odolnosti N | Pramér SD Min Max
Logaritmus variance denni uzitkovosti 183 3,64 0,70 2,02 5,53
Logaritmus variance odchylek od o¢ekavané uzitkovosti 183 2,88 0,94 0,98 5,17
Autokorelace odchylek od o¢ekavané uzitkovosti 183 0,21 0,32 -0,46 0,81
Sikmost odchylek od oc¢ekéavané uzitkovosti 183 -0,67 0,78 -4.18 2,00
Prumér denni uzitkovosti 183| 39,04 731 1281| 57,70

N — pocet pozorovdni; SD smérodatna odchylka; Min — minimalni hodnota; Max — maximalni hodnota

Tab. 7: Zékladni statistické hodnoty pro ukazatele obecné odolnosti pro délku laktace do 250 dnti

Ukazatel obecné odolnosti N | Primér SD Min Max
Logaritmus variance denni uzitkovosti 498 3,73 0,74 1,33 6,16
Logaritmus variance odchylek od o¢ekavané uzitkovosti 498 2,93 0,87 0,74 5,45
Autokorelace odchylek od ocekdvané uzitkovosti 498 0,23 0,32 -0,53 0,86
Sikmost odchylek od ocekéavané uzitkovosti 498 -0,86 0,88 -3,90 2,42
Pramér denni uzitkovosti 498 | 39,82 6,86| 17,36 58,99

N — pocet pozorovdni; SD smérodatna odchylka; Min — minimalni hodnota; Max — maximalni hodnota
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Tab. 8: Zakladni statistické hodnoty pro ukazatele obecné odolnosti pro délku laktace do 305 dnti

Ukazatel obecné odolnosti N | Pramér SD Min Max
Logaritmus variance denni uzitkovosti 261 4,35 1,08 1,83 6,18
Logaritmus variance odchylek od ofekévané uzitkovosti 261 3,58 1,22 1,35 5,51
Autokorelace odchylek od ocekavané uzitkovosti 261 0,34 0,28 -0,54 0,85
Sikmost odchylek od o¢ekavané uzitkovosti 261 -0,86 1,14 -3,72 1,00
Primér denni uzitkovosti 261| 39,62 6,75| 15,26| 54,39

N — pocet pozorovani; SD smerodatnad odchylka; Min — minimalni hodnota; Max — maximdalni hodnota

Ptirozené logaritmy obou varianci piiblizily rozdéleni jejich Cetnosti normalnimu rozdéleni, jak
ilustruje Graf 3 pro logaritmus variance denniho nadoje. Graf 4 ukazuje rozdéleni Cetnosti lag-1
autokorelaci v souboru, které vykazaly plos$si nez normalni rozdé€leni s pievahou kladnych hodnot a
druhotnym peakem v zapornych hodnotach. Naopak z Grafu 5 vycteme, Ze u Sikmosti odchylek
hodnocenych na zéklad¢ laktaci do 150. dne prevazovaly zaporné hodnoty, coz platilo i pro ostatni

hodnocené délky laktaci.

Graf 3: RozloZeni ¢etnosti pro pfirozeny logaritmus variance denniho nadoje LnVar R pro laktace o délce

150 dnu.
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Graf 4: RozloZeni Cetnosti pro lag-1 autokorelaci odchylek od predikované lakta¢ni kiivky pro laktace o

délce 150 dnu.
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Graf 5: Rozlozeni ¢etnosti pro Sikmost odchylek od o¢ekavané uzitkovosti pro laktace o délce 150 dnd.
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Obr. 1: Srovnani odchylek skutecného naddoje od nadoje predikovaného ndhodnou regresi s Legendrovym
polynomem pro hodnoty autokorelace rauto=-0,42 a rauto=0,52

0Odchylky nadoje od predikované laktacni kfivky (autokorelace -0,40) Odchylky nadoje od predikované laktacni kfivky (autokorelace 0,52)
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Hodnoceni ukazatelii obecné odolnosti metodou nejmensSich ¢tverci

Jak je ztejmé z tabulky 9 kolisani denni uzitkovosti popsané vlastni varianci, varianci odchylek a
jejich autokorelaci bylo statisticky vyznamné ovlivnéno jak podnikem, rokem a obdobim oteleni, tak i
poradim laktace ¢i efektem primérné uzitkovosti za laktaci v ramci plemenné skupiny. Naopak Sikmost
odchylek byla ovlivnéna pfedev§im podnikem, rokem a obdobim oteleni, ale jen velice malo vlastni
uzitkovosti ¢i plemenem dojnice.

Tab. 9: Vysledky analyzy metodou nejmensich ¢tvercti — vyznamnost efektid v modelu

LnVar_ R LnVar Fauto Sikmost
Délka laktace | 150 | 250 | 305 | 150 | 250 | 305 | 150 | 250 | 305 | 150 | 250 | 305
podn | k ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **
Rok a sezona ** *k *k *%k *% *k *k *k *% * ** ns
Poi’-adi laktace **%* **%* ** ** ** ** **% **% ** * * ns
UiitkOVOSt **%* **%* ** ** ** ** **% *% ** ns ns ns
uvnitt
plemene

LnVar_R — logaritmus variance denni uzitkovosti; LnVar — logaritmus variance odchylek od o¢ekavané uzitkovosti;
rauo — lag-1 autokorelace odchylek od o¢ekavané uzitkovosti; Sikmost — Sikmost odchylek od o¢ekavané uzitkovosti

Podnik kombinovany s typem dojeni statisticky vyznamné ovlivnil v§echny ukazatele. Zejména u
AMS dojeni pozorujeme vyssi hodnoty pro variabilitu uzitkovosti i odchylek (Graf 6 a Graf 9) s tim, ze
nartist s délkou hodnoceného useku laktace je nepatrny. Vyssi podil kladnych autokorelaci vycteme
z Grafu 8 u podnikl s dojirnami, ktery ukazuje i n¢kolik nizkych zapornych pramért u podniki s AMS.
Graf 9 ukazuje prevazujici podil zapornych hodnot Sikmosti odchylek, které mély tendenci klesat s rostouci
délkou laktace (absolutni hodnoty se zvySovaly).
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Graf 6: Priméry nejmensich ¢tvercl podle podniki pro logaritmus variance
denni uzitkovosti
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L150 — laktace 150 dnii; L250 - laktace 151 az 250 dnii; L305 — laktace 305 dnii; AMS — dojici robot

Graf 7: Priméry nejmensich ¢tverct podle podniki pro logaritmus odchylek
denni uzitkovosti od predikované lakta¢ni ktivky
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L150 — laktace 150 dnii; L250 - laktace 151 az 250 dmii; L305 — laktace 305 dnii; AMS — dojici robot
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Graf 8: Praméry nejmensich ¢tverci podle podnikt pro lag-1 autokorelaci
odchylek od predikované laktacni kiivky
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Graf 9: Priméry nejmensich ¢tverct podle podniki pro Sikmost odchylek
od predikované laktacni kiivky
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Graf 10: Priméry nejmensich ¢tvercti podle roku a obdobi oteleni
pro logaritmus variance a logaritmus variance odchylek od predikované

laktacni kiivky
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L150 — laktace 150 dnui; L250 - laktace 151 az 250 dnu; L305 — laktace 305 dnui,; obdobi oteleni 1-leden az brezen,
2—duben az kveten, 3—Cervenec az zari, 4—¥ijen az prosinec

Rok a obdobi oteleni poskytly priméry nejmensich ¢tvercti pro variance denni uzitkovosti i pro
odchylky denni uzitkovosti (viz Graf 10) které klesaly od roku 2022 do roku 2023, i kdyz ne zcela
pravidelng, podobné se chovaly autokorelace (Graf 11). Také Sikmost odchylek (viz Graf 12) byla
extrémné odliSna pro rok 2023 a délku laktace 150 dni. Tento odhad byl kladny na rozdil od ostatnich
zapornych hodnot.

Graf 11: Priméry nejmensich ¢tverct podle roku a obdobi oteleni pro lag-1
autokorelaci odchylek od predikované laktacni kiivky
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Graf 12: Priméry nejmensich ¢tverct podle roku a obdobi oteleni
pro Sikmost odchylek od predikované laktaéni kiivky
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2022 2023
Rok a obdobi oteleni

L150 — laktace 150 dnii; L250 - laktace 151 az 250 dnii; L305 — laktace 305 dnii; obdobi oteleni 1-leden az biezen,
2—duben az kveten, 3—Cervenec az zari, 4—rijen az prosinec

Potadi laktace (viz Graf 13) vykazovalo trend zvySujicich se hodnot obou logaritmii variance
umérné s poradim laktace. Rozdily mezi pofadim laktace nebyly pfilis§ velké ani v ramci délky hodnocené
laktace. Naopak hodnota autokorelace s potadim laktace klesala s vyraznym rozdilem mezi prvni a dal$imi
poradimi pro délku laktace 150 nebo 305 dnii (Graf 14). Jak dale mizeme vidét na Grafu 15, Sikmost
odchylek podle potadi laktace a trend zmén se lisi mezi hodnocenymi délkami laktace. Napt. pro délku
laktace 305 dni jsou priiméry nejmensich ctvercl nizké na rozdil od ostatnich délek laktace.
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Graf 13: Priméry nejmensich ¢tverct podle potadi laktace pro logaritmus
uzitkovosti a odchylek uzitkovosti od predikované laktacni kiivky
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Graf 14: Priméry nejmensich ¢tverct podle potadi laktace pro lag-1
autokorelaci odchylek od predikované laktacni kiivky
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Graf 15: Priméry nejmensich ¢tverct podle poradi laktace pro Sikmost
odchylek od predikované lakta¢ni kiivky
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Také plemeno zejména v kombinaci s primérnou denni uzitkovosti statisticky vyznamné
ovlivilovalo ukazatele obecné odolnosti, av§ak s vyjimkou Sikmosti. Priméry obou logaritmt varianci (viz
Graf 16-18) rostly s vysi uzitkovosti, ale rozdilné uvnitf plemen a kiizenct.

Graf 16: Priméry nejmensich ¢tvercti podle uzitkovosti uvniti plemene pro
logaritmus variance denni uzitkovosti
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L150 — laktace 150 dnu; L250 - laktace 151 az 250 dnii; L305 — laktace 305 dnii ; skupiny dle primérné denni
uzitkovosti (1 nizka primérnd denni uzitkovost, 2 stiedni prumérnd denni uzitkovost, 3 vysoka primérna denni
uzitkovost) ve skupindach podle plemen (C — Ceské strakaté plemeno, H — holstynsky skot, K — kiiizenci)
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Graf 17: Priméry nejmensich ¢tvercti podle uzitkovosti uvnitt plemene
pro logaritmus variance odchylek od predikované laktacni kiivky
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L150 — laktace 150 dnii; L250 - laktace 151 az 250 dnii; L305 — laktace 305 dnii ; skupiny dle priimérné denni
uzitkovosti (1 nizka priumérnd denni uzitkovost, 2 stiedni priumeérna denni uzitkovost, 3 vysoka priumérna denni
uzitkovost) ve skupinach podle plemen (C — Ceské strakaté plemeno, H — holstynsky skot, K — kiizenci)

Odlisnosti se objevovaly i ve skupiniach podle délky laktace, které byly zfetelné¢ zejména
u autokorelaci (Graf 22), a zejména u kratkych laktaci (L150) mély tendence vykazovat zaporné hodnoty.

Graf 18: Priméry nejmensich ¢tverct podle uzitkovosti uvniti plemen
pro lag-1 autokorelaci odchylek od predikované lakta¢ni kiivky
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L150 — laktace 150 dnu, L250 - laktace 151 az 250 dnii; L305 — laktace 305 dnii ; skupiny dle primérné denni
uzitkovosti (1 nizkd priumérna denni uZitkovost, 2 stredni primernd denni uzitkovost, 3 vysokd primeérnd denni
uZitkovost) ve skupindach podle plemen (C — Ceské strakaté plemeno, H — holstynsky skot, K — kiiizenci)

Sikmost odchylek nebyla statisticky vyznamné ovlivnéna plemenem (Graf 19) a jen malo
uzitkovosti (Graf 20). Priméry nejmensich ¢tvercl pro Sikmost jsou nizké pro laktaci do 150 dn, a to jak
pro plemeno, tak pro uzitkovost (Graf 20, 21). Pro obé zbyvajici kategorie délky laktace, 250 a 305 dnil
laktace, jsou hodnoty velmi podobné.

Graf 19: Priméry nejmensich ¢tvercti podle plemen pro Sikmost odchylek
od predikované lakta¢ni kiivky

m Ceské strakaté M Hol$tynské  m K¥izenky
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L150 — laktace do 150 dnti; L250 laktace do 250 dna; L305 — laktace do 305 dna

Graf 20: Priméry nejmensich ¢tvercii podle trovné uzitkovosti pro Sikmost
odchylek od predikované laktacni kiivky

m Nizka uzitkovost B Stfedni uzitkovost B Vysokd uzitkovost
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L150 — laktace 150 dnu; L250 - laktace 151 az 250 dnit; L305 — laktace 305 dnu

44



Oba indikatory zalozené na varianci (LnVar R i LnVar) maji potencial vy¢islit intenzitu dopadu
negativnich vlivl prostiedi (stresorti) a ukézat na schopnost dojnic vyrovnat se s jejich pisobenim. Nizké
hodnoty LnVar R i LnVar charakterizuji zvifata nezasazena stresorem, anebo ta, ktera se s nim dokazala
velmi rychle vyporadat (Berghof et al. (2019). V této analyze jsme zjistili, ze efekty jako podnik, rok a
obdobi oteleni, pofadi laktace a plemeno ¢i vySe uzitkovosti vykazovaly vliv na varianci jak denniho
nadoje, tak odchylek denniho nadoje od predikce. ZvySena variance se poji s délkou hodnocené laktace a
S nartstajici uzitkovosti.

Autokorelace (rauto) vyjadiuje vzdjemnou zavislost mezi naslednymi méfenimi, a jako takova naznacuje
délku obdobi, po které jedinec reagoval na neptiznivé podminky: hodnoty blizko nule ukazuji na zvitata
nezasazend nepiiznivymi vlivy, pfipadné ta, co byla schopna rychlého zotaveni . Autokorelace blizici se
+1 charakterizuji zvitata s pomalym zotavenim, zatimco hodnoty smérem k -1 vypovidaji o velmi rychlém
zotaveni aZ kompenzaci v odezvé na stresor Poppe a kol. (2020). V tom ptipadé by podniky A, B, C v AMS
typu dojeni mély lepsi vliv na odolnost zvifat nez ostatni. Také v prvni laktaci by dochazelo k pomalejSimu
zotavovani zvifat nez v ostatnich laktacich, jak na to ukazuje zejména analyza pro délku laktace 150 ¢i 305
dnti. Vyraznéjsi rozdily se ukazaly mezi plemennymi skupinami pro délku laktace 150 dnti, kdy holstynské
plemeno se zotavovalo pomaleji nez kiizenci.

Sikmost popisuje smér odchylek produkce od jejich pedpokladané vyse, tj. snizeni produkce u
zvitat se zapornou Sikmosti, nulovy dopad stresorti pfi Sikmosti rovné 0 a pozitivni reakci na vlivy prostiedi
Vv piipad¢ Sikmosti kladné. NavrZené indikatory 1ze po o€iSténi o systematické vlivy prostiedi (stddo, rok a
sezOna oteleni, vék dojnice, plemeno apod.) vyuzit ke stanoveni genetického zaloZeni, tj. plemenné
hodnoty pro vybrany aspekt obecné odolnosti.

Zavér

Na zaklad€ dennich nadojii krav ze sedmi spolupracujicich podnikd byly navrZzeny a vyhodnoceny
mozné indikatory obecné odolnosti dojnic. Kolisani uzitkovosti popsaly celkem Ctyfi parametry, a to
variance denniho nadoje, a dale tfi ukazatele definované na zakladé odchylek skute¢né uzitkovosti od
predikované laktaéni kiivky, konkrétné¢ variance, lag-1 autokorelace a Sikmost odchylek. VSechny
hodnocené ukazatele byly statisticky vyznamné ovlivnény systematickymi efekty prostiedi jako je podnik
(potazmo vyuzita technologie dojeni), rok a obdobi oteleni, potadi laktace a primérné uzitkovost dojnice.
Byly také shledany patrné rozdily mezi hodnocenymi plemennymi skupinami. Pti dalSich analyzach, tj. pfi
odhadech genetickych parametri i genomickych plemennych hodnot, bude tfeba tyto efekty zohlednit
v modelovych rovnicich. Vzhledem k systému genetického hodnoceni v CR bude nadéle obecné odolnosti
vyhodnocovéana pro ob¢ plemena oddélené. Otazkou zlistdva hodnoceni kiizenct, kde je mozné vzhledem
k nizkému podilu takovych zvifat a spise specializaci podnikti na chov jednoho ¢i druhého plemene ztlstat
u stanoveni fenotypu. DalSim moznym krokem je zjiSténi podilu neaditivnich vlivi.
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Genomické plemenné hodnoty pro sonografické meéreni
nejdelSiho zadového svalu u plemene Aberdeen Angus

Zdenka Vesela, Michaela Brzakova, Alena Birova$, Alexandra Novotn4, LuboS$ Vostry

GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY
PRO SONOGRAFICKE MEREN|
NEJDELSIHO ZADOVEHO SVALU
U PLEMENE ABERDEEN ANGUS

Zdenka Veseld, Michaela Brzdkova, Alena Birovas, Alexandra Novotna, Lubos Vostry

L SVAZ CHoy,
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VUZV %
Vyzkumny Ustav Zivocisné vyroby, v.v.i. S
2

Vysledek vznikl za podpory Ministerstva zemédélstvi (projekt NAZV QK 1910059)

.
ZEMER

UVOD

* Pfestoze se v Ceské republice stale kvalita masa neodrazi v jeho cené, mnoho
chovatelll masného skotu uprednostrniuje zvirata s lepSimi kvalitativnimi
ukazateli.

* Jedna se predevsim o producenty jatecnych zvirat, ktefi realizuji systém prodeje
masa ze dvora.

* Z toho dlivodu bylo v roce 2019 v ramci feSeni projektu QK1910059 a na
zdkladé zajmu ze strany chovatell plemene aberdeen angus spusténo
pravidelné ro¢ni sonografické méreni vlastnosti souvisejicich s kvalitou masa.

47



CILE

y
MLLT

wssGBLUP

Predpovéd genomickych plemennych hodnot pro sonografické méreni

Porovnani konvencnich PH a genomickych PH

Porovnani genomickych PH predpovézenych metodou ssGBLUP a

DATA

[ Genotypy

)

* Genotypovani masného skotu od roku 2018 O

* 33 147 genotypl celkem
» 8588 aberdeen angus

FREKVENCE PODLE PLEMENE

Plemeno
1 aberdeen angus
mm charolais
1 limousine
m masny simental
T blonde d'Aquitaine
1 hereford
T dexter
T kifzenci
. galloway
1 salers
W ostatni
B aubrac
0 parthenaise
highland
B gasconne
== piemontese
B ostatni plemena

1623%
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EMSCBISI

POCTY OGENOTYPOVANYCH JEDINCO

7000

Pocet ogenotypovanych jedinct
8
o
o

N
o
o
o

1000 +

4 = charolais

—— aberdeen angus

~— limousine
—— masny simental

0
2018

20'21 20'22 20I23 20'24

Datum izolace

2019 2020



DATA

[Sonograﬁcké méreni }

4 rocniky - 2019, 2020, 2022, and 2023
Jedna odborna hodnotitelka

Podle metodologie Breedplan

Cistokrevni jedinci plemene aberdeen angus
Vék 200 — 500 dni
2 677 jedincu

DATA

| Ocisténi souboru )

* Velikost souboru po ocisténi — 2500 (1354 jalovice, | 146 byci)

Diivod vyiazeni Pocet jedincu
Bez rodokmenu 58
Jiné plemeno nez AA 6l
S poznamkou nezadavat, nemoc, atd. 3
Mladsi nez 200 dni 4
Starsi nez 500 dni 38

Bez zdznamu u vSech 4 vlastnosti |
Nezndma hmotnost pri méreni |
Zaznamy s vice nez jednim odliSnym hodnocenim 22

Celkovy pocet vyiazenych jedinct 177
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DATA

ﬁ’oéty hodnocenych a genotypovanych jedinct }

* 7251 jedincu véetné rodokmenu (3 generace)

1613;22%

4072;56% 887;12%

679;10%

u S uzitkovosti, genotypovani S uzitkovosti, negenotypovani  m Bez uzitkovosti, genotypovani Bez uzitkovosti, negenotypovani
[Po(:ty genotypovanych jedinci a SNP }

* 32 126 SNP — prinik SNP na vSech pouzitych ipech

Cip Pocet SNP Pocet jedinct
[llumina BovineSNP50 BeadChip V3 53 218 750
Euro G MD v2 51376 478
Euro G MD v3 59 963 489
Geneseek GGP |50k 138 974 409
Jiny 44 867 — 60 707 166
Celkem 2296

50



DATA
Sonografickée méreni

Hmotnost pri méreni (HM-MLLT) ]

Tloustka tuku na zidi (TUK-ZAD) 1

Tloustka tuku nad ro§téncem (TUK-ROST)

Figure 3.3. Areas of interest for ultrasound evaluation of carcase characteristics.
- Plocha svalu MLLT (PLOCHA) where: A — Rump fat image
B — Cross-sectional image for ribeye area/depth and 12th-13th rib fat thickness
C — Longitudinal image for intramuscular fat

https:llwww.icar.org/Guidelines/03-Beef-Cattle-Recording. pdf

" Podil intramuskularniho tuku (IM-TUK)

DATA

Vlastnost Jednotky N Pramér SO Min Max

Hmotnost pi méFeni (HM-MLLT) kg 2500 4680  100,7 1950 872
Tloustka tuku na zadi (TUK-ZAD) mm 2 498 54 2,5 1,0 19,0
Tloustka tuku nad rosténcem (TUK-ROST) mm 2 496 4,1 1,8 1,0 11,0
Plocha svalu MLLT (PLOCHA) cm? 2498 75,7 167 270 1520
Podil intramuskularniho tuku (IM-TUK) % 2 500 53 1,8 0,2 8,9
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ODHAD GENTICKYCH PARAMETRU

» Uprava souboru pro odhad genetickych parametr:
* Extrémni hodnoty (+ 40 v ramci pohlavi) smazany.
* Minimalni velikosti skupiny vrstevnika 5.
* Minimalni pocet potomk na otce 3.

* Pocet jedincl po upravach - 228l
* AIREMLF90 (Ignacy Misztal et al.)
 Multitrait animal model

MODELOVA ROVNICE

* Pevné efekty:
* Skupina vrstevnikd — chov + den méreni (79)
Pohlavi x dvojcata (4)
Vék matky v rocich (9 arovni - do 2 rokd, 3,4,5,6,7,8,9, 10 let a starsi)
Kvadraticka regrese na vék pri méreni ve dnech

* Nahodné efekty:
* Jedinec

* Nahodna rezidualni chyba
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DEDIVOSTI A GENETICKE KORELACE N3]

HM-MLLT  TUK-ZAD TUK-ROST  PLOCHA IM-TUK

Hmotnost pri méreni (HM-MLLT) 0.34 (0.06) 0.22(0.12) 0.25(0.12) 0.53(0.10) 0.36 (0.20)
Tloustka tuku na zadi (TUK-ZAD) 0.42 (0.06) 0.93 (0.03) 0.33(0.12) 0.64(0.19)
Tloustka tuku nad ro$téncem (TUK-ROST) 0.37 (0.06) 0.35(0.12) 0.77 (0.23)
Plocha svalu MLLT (PLOCHA) 0.29 (0.06) 0.55(0.24)
Podil intramuskuldrniho tuku (IM-TUK) 0.13 (0.04)
GENOMICKE
HM-MLLT ~ TUK-ZAD TUK-ROST  PLOCHA IM-TUK
Hmotnost pri méreni (HM-MLLT) 0.37 (0.05) 0.05(0.11) 0.14(0.11) 0.56 (0.08) 0.27 (0.16)
Tloustka tuku na zidi (TUK-ZAD) 0.38 (0.05) 0.93 (0.03) 0.14(0.11) 0.59(0.13)
Tloustka tuku nad rosténcem (TUK-ROST) 0.34 (0.05) 022 (0.11) 0.73 (0.14)
Plocha svalu MLLT (PLOCHA) 0.28 (0.05) 0.43(0.17)
Podil intramuskularniho tuku (IM-TUK) 0.12 (0.04)

pod 4 4

KONVENCNI PH vs. GENOMICKE PH

* Genomické PH predpovézeny jednokrokovou metodou ssGBLUP

* Konvencni PH zohlednuji matici pribuznosti na zakladé rodokmenovych
udaju

* Genomické PH zohlednuji matici pribuznosti upravenou po zahrnuti
genomickych pribuznosti = zpresnéni pribuznosti

U konvencnich PH se predpoklada, ze pribuzensky vztah mezi jedincem a
otcem je 0,5... Kazdy rodic predava 50 % své genetické informace

ALE vlivem crossing overu muze ve skutecnosti predavat 35 — 65 %

U genomickych PH dochazi ke zpresnéni

Dochazi k navyseni spolehlivosti predpovézenych PH
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KONVENCNI PH vs. GENOMICKE PH

* BLUPF90+ program
* Korelace 0,85 - 0,96

Plocha svalu MLLT Podil intramuskularniho tuku

0.5 4

GEPH
GEPH

0.0

-5 -0.5 4

+  Bez uZitkovosti, genotypovani, cor = 0.85 7 « Bez uZitkovosti, genotypovani, cor = 0.81

- Bez uzitkovosti, negenotypovani, cor = 0.91 - Bez uzitkovosti, negenotypovani, cor = 0.90
-104 - + S utitkovosti, genotypovani, cor = 0.90 . A + S utitkovosti, genotypovani, cor = 0.91

S utitkovosti, negenotypovani, cor = 0.96 S ugitkovosti, negenotypovani, cor = 0.96

-10 -5 0 5 10 -1.0 -0.5 0.0 0.5 10
PH PH

BLUP vs. ssGBLUP

* Poradi nejlepsich 20 jedinct

Plocha svalu MLLT Plocha svalu MLLT

BLUP ssGBLUP BLUP ssGBLUP
Jedinec  PH  Spol | Jedinec PH  Spol Jedinec  PH  Spol | Jedinec PH  Spol
1530 1250 0.38 1530 1271 037 1172 11.19 032 3367 1093 0.50
514 1160 037 1265 1250 0.62 1664 10.01 0.36 1664 10.71 0.32
1265 1133 04l 1088 1126 0.38 2737 10.00 0.54 723 1029 0.51
1088 1126 0.38 664 1072 059 2129 832 036 1172 979 051
664 11.06 0.40 823 1048 0.66 1197 820 037 26 9.13 049
2029 1059 040 2720 104! 0.71 847 797 042 1760 9.09 0.53
750 1055 0.41 1413 10.19 0.64 191 796 037 1413 9.05 0.52
2525 1028 0.56| 2409 9.70 0.64 1421 794 035 1233 886 0.50
1975 9.70 0.44 1664 9.60 0.38 291 7.82 040 (197 855 05l
1664 9.49 0.39 473 924 0.63 723 778 0.37 747 846 0.5I
2409 9.22 0.44 1903  9.18 0.60 702 747 0.38 499 844 049
1731 9.11 042 1458  9.05 0.64 1760 745 041 1999 840 048
2683 886 0.38| 3326 899 037 2115 743 034 1823 833 0.0
2710 881 0.54 750 892 063 1413 737 039 1243 8.17 044
3451 865 0.52| 2029 888 0.62 1412 729 041 1421 806 0.30
1689 8.58 0.4l 2717 888 0.67 340 723 036 3120 797 044
700 844 0.38 1689 886 0.62 514 7.3 034 4009 795 030
584 834 0.53 1975 885 0.67 1530 7.01 035 2129 777 0.3
473 827 039| 3881 884 05l 130 695 033 711 7.68 032
1081 8.17 04l 259 875 0.64 922 694 036| 4240 7.66 0.30
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SPOLEHLIVOSTI KONVENCNICH PH vs. GENOMICKYCH PH

Plocha svalu MLLT

1.0

h2=0.29 ... konvenéni
h?=0.28 ... genomické

0.8 e

o
o
L

T
a
i
[
°
-3
] d
0.4
0.2 A
Bez uZitkovosti, genotypovani, cor = 0.88
Bez uzitkovosti, negenotypovanl, cor = 1.00
S uzitkovosti, genotypovani, cor = 0,71
S uzitkovosti, negenotypovani, cor = 1.00
0.0 T T T T
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
Spol PH

SPOLEHLIVOSTI KONVENCNICH PH vs. GENOMICKYCH PH

Podil intramuskularniho tuku

1.0

h2=0.13 ... konvenéni
h2=10.12 ... genomické

0.8 A

Spol GEPH

Bez uzitkovosti, genotypovani, cor = 0.88
Bez uZitkovosti, negenotypovani, cor = 1,00
S uzitkovostl, genotypovani, cor = 0.73

S uzitkovosti, negenotypovani, cor = 1.00

0.0

T T T
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
Spol PH

55



SPOLEHLIVOSTI KONVENCNICH PH vs. GENOMICKYCH PH

Jedinci bez uzitkovosti

Plocha svalu MLLT

Podil intramuskularniho tuku
1.0 1.0
«  Negenotypovani o Negenotypovani
« Genotypovan| « Genotypovani
0.8 4 0.8 4
L]
I 06 I 06
z z
] ]
g H
= =
- 2
& g
w044 w044
0.2 0.2
h2=0.29 ... konvencni h2=0.13 ... konvenéni
h?=0.28 ... genomické h2=0.12 ... genomickeé
0.0 T T T T T T 0.0 T T T T T T T
0 5 10 15 20 25 30 o 5 10 15 20 25 30

Pocet potomk{ s uZitkovosti Pocet potomki s uzitkovosti

ssGBLUP vs. wssGBLUP

* Vazena jednokrokova metoda wssGBLUP

* Na rozdil od klasické ssGBLUP pri tvorbé genomické matice pribuznosti
zohlednuje u kazdého SNP odlisnou vysvétlenou proménlivost

* K predpovédi vah SNP byl vyuzit program postGSf90
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Podil genetické promeénlivosti vysvétlené jednotlivymi SNP

GWAS

* Single-step genome-wide association study
* postgsf90
« Statisticky vyznamné SNPs dle Bonferroniho korekce
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Hmatnost pii ukrezvukovém médent
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Thouitka tuks nad roéténcem

Podil intrarrusku denito tuku

ssGBLUP vs. wssGBLUP

* BLUPF90+ program
* Korelace 0,9992 - 0,9998

Plocha svalu MLLT

Podil intramuskularniho tuku
1.0 4
10 » o
05
54 -
. s
£ ]
3 3
2 2
) o 2 00+
= ,/' H
-5 4 -0.5 4
P - Bez ugitkovosti, genotypovani, cor = 0.9995 " ol Bez uitkovosti, genotypovanl, cor = 0.9992
-~ - Bez usitkovosti, negenotypovani, cor = 0.9996 - - Bez ugitkovosti, negenotypovani, cor = 0.9996
~10 1 . S uZitkovosti, genotypovani, cor = 0.9997 . S uZitkovosti, genotypovani, cor = 0.9996
* S uzitkovosti, negenotypovani, cor = 0.9998 -1.04 * S uzitkovosti, negenotypovani, cor = 0.9997
-10 -5 0 5 10 -100 -075 -0.50 -025 0.0 025 050 075 1.00
ssGBLUP

SSGBLUP
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ssGBLUP vs. wssGBLUP

* Poradi nejlepsich 20 jedincu

Plocha svalu MLLT Podil intramuskularniho tuku

ssGBLUP wssGBLUP ssGBLUP wssGBLUP
Jedinec PH Jedinec PH Jedinec PH Jedinec PH

1530 12,71 1265 13,02 3367 10,93 3367 11,18
1265 12,51 1530 12,82 1664 10,71 1664 10,95
1088 11,26 1088 11,45 723 10,28 723 10,68

664 10,73 664 11,30 1172 9,79 1172 10,37

823 1047 823 10,92 26 9,12 26 9,59
2720 10,42 2720 10,84 1760 9,07 1413 9,39
1413 10,18 1413 10,52 1413 9,03 1760 9,39
2409 9,72 2409 10,09 1233 8,86 1233 9,33
1664 9,60 1664 9,86 1197 8,55 747 8,80

473 9,25 1903 9,68 499 8,45 499 8,79
1903 9,18 473 9,59 747 8,44 1823 8,78
1458 9,04 750 9,41 1999 8,40 1197 8,73
3326 9,01 3326 9,40 1823 833 1999 8,67

750 8,94 1458 9,39 1243 817 1243 8,61
2029 8,90 1975 9,30 1421 8,06 3120 8,47
2717 8,88 1689 9,28 3120 7,99 4009 8,26
1975 8,87 2029 9,26 4009 7,94 1421 8,19
1689 8,87 385 9,20 2129 7,78 2129 8,18
3881 8,86 2717 9,17 4240 7,66 2887 8,00

359 8,76 3881 9,15 711 7,66 4240 7,96

ZAVERY

* Vyznamné rozdily mezi predpovézenymi konvencnimi a genomickymi PH
* Genomické PH maji vyssi spolehlivost — pfedevsim u genotypovanych jedincl

* Rozdily mezi GEPH predpovézenymi pomoci ssGBLUP a wssGBLUP jsou nepatrné, ale
dochazi k lehkym zméndm v poradi jedinct dle predpovézenych PH
* wssGBLUP je vypocetné a ¢asové narocnéjsi — v nasem pripadé 15 x

* Vrutiné prozatim predpovéd PH pomoci ssGBLUP
* Vzhledem k malé velikosti souborl je vSak mozné prejit i na wssGBLUP
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Genomické hodnoceni prasat - kvalita spermatu

Emil Krupa, Eliska Zakova, Zuzana Krupova, Nina Moravc¢ikova, Jifi Bauer

‘m \/U Z\/ &‘Q Ceskéa zemédélska
. Czeplg & univerzita v Praze

Vyzkumny us
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Genomické hodnoceni prasat —
kvalita spermatu

Emil Krupa, Elika Zakova, Zuzana
Krupova, Nina Moravcikova, Jifi Bauer
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projekt NAZV QK1910217

e 2019-2023
* Primarni cil — genotypovani prasat
e 2,177mil K¢ (1200,910)
e 2273 zvitat (prim. 520/rok, 2022 — 672)
e Chipy (lllumina (812ks), Neogen )
e Zdroj dat (Stétiny, usni stépy, sperma, krev)
e Kvalita (prim. call rate: 99%, 97%, 96% )
— <3% pod 90%
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Vyvoj metody analyzy DNA prasat
Management a rozbor zdravotnich dat

Vyvoj softwaru pro vypocet EW

Vyvoj novych a revize stavajicich SI
Zhodnoceni genomické pribuznosti populaci

Sbér vzorka VVV (85 ks): kryptorchizmus, kyla tfiselni a
pupecni, roznozka, hermafrodit.

Systém managementu SNP dat
Navrh hodnoceni paternity z SNP dat

Stanicni testy spojené s hodnocenim vykrmnosti,
jate¢né hodnoty a kvality masa

Hodnoceni kvality masa v navaznosti na kanci pach

Hodnoceni ucinkd polymorfismu vybranych gent na
uzZitkovost prasat

Od roku 2008
— 4trait AM model

Genetické parametry
— Stejné od roku 2008

Prechod na hodnoceni pomoci SNP
— QK1910217

Celkova revize modelu
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Znaky

Objem(0B) in ml

Koncentrace (KO) as 103 cells per mm?3

Motilita (MO) v %

* Abnormalni spermie (AB) v %

* Libido (L/) stupnice od 1 (nejlepsi) do 5 (nejhorsi)
odvozené

* Celkovy pocet spermii (P_- CPS) v 10° :
P =0BxKO0/1000

* Pocet funkénich spermii(P; - PFS) in 10°:

p-px0,(1_48)
100

100

57150
1323
53

273
249

56369 56369 56369 56369 56369 9503 115

261.01 376.42 7742 10.07 3.71  88.10 70.71
50 10 1 1 6 18
999 95 70 5 200 153

100.98 155.14 6.36 5.18 119 36.29 3.39
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Efekty

» Efekt mésice odbéru
» Vék kance pri odbéru

* Interval mezi dvéma po sobé nasledujicimi
odbeéry

* Kombinovany efekt inseminacni stanice a roku

Efekt plemene kance
* Permanentni efekt kance

OB roK

290,00 - 8000
- 7000
280,00
- 6000

270,00
- 5000

260,00 l " 4000
- 3000
250,00 |
- 2000
240,00
I - 1000
230,00 -0

2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021
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430

380

33

280

230

81,00
80,00
79,00
78,00
77,00
76,00
75,00
74,00
73,00

72,00

KO

2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021

MO

2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021
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/310 N

SV 450
290
430
270
410
2
=0 390
230 370
210 350
190 330
170 310
Interavl in days i
150 Y. 260 Interavl in days
1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 ) 1 2 3 45 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21
25 7
86 Motility
12 3
84 g
11,5 A
82
11
80
10,5
78
10
76
9,5
74
9
72
8,5
Interval in days 70 Interval in days
8 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21

>{ 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 k -
\ 4 s
TNS. s Libido

105

95 4

85
3,5

75
3
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Interval in days i
55 Y 25 Interval in days
\ 123 456 7 8 9 10111213 14151617 18 19 20 21 /| 12 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21

BLUP a ssGBUP

e Rodokmen
— 13267 zvirat

— SNP (TheSNPPit)
* 929 zvirat

— qcf90
* 900 zvirat

* Blupf90+
— Otcovské a materské plemena oddélené
— Podil 85/15 SNP/rodokmen

Yijkimmo = M; +VEk  +int, + stanr, + plem, + p, +a, +e,

ijklmno
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Materské genetické (BLUP)
-m-m--m_-z_—

Ol o2 -0,57 -0,43 -0,15 0,43
KO | 0,10 0,39 -0,02 -0,31
MO | 0,13 -0,40 0,43
AB | 0,23 -0,57
0,13
0,14
PFS 0,15
Materské genomické (ssgBLUP)

| o8B [ k0 | MO | AB | U

O 0,28 -0,58 -0,44 -0,15 0,46

KO | 0,10 0,40 -0,02 -0,27

MO | 0,14 0,41 0,43

AB | 0,24 -0,56

0,14

0,15

pEQ | ni1s
Otcovské genetické
| o8 | ko | mMo | AB | i
0B | 0,25 -0,70 -0,17 0,26 0,42
Ko | 0,27 0,49 -0,41 -0,51
MO | 0,11 -0,36 -0,47
AB | 0,21 0,28
L 0,31
CPS 0,12
PFS | 0,15
Otcovské genomické
-h-m-m“
o 0,256 -0,70 -0,24 0,24 0,40
Ko | 0,28 0,55 -0,41 -0,51
MO | 0,11 -0,35 -0,52
AB | 0,22 0,27
0,34
0,12
PFS | 0,16
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PH, korelace a spolehlivost

» Korelace plemennych hodnot 0,95 -0,97
* Spolehlivost odhadu PH

— Vsechna zvirata

* BLUP: 11-17%
* ssgBLUP: 20-33%
— Jenom Kanci

* BLUP:29% - 54%
* ssgBLUP: 33% - 59%

» Korelace spolehlivosti odhadu PH
— 96%

Spolehlivost GPH kancu podle poctu

potomku
0,65
0,55
(S
< 0,45
G
(=]
g
20,35
>
0,25 =e=CLW =e=CLA
0,15
= wv = = N N W s Vv
I = o 5y o L&y o o wm
v 1 = = = = = = o
o = I ] I i L i o
o = N N w u
o U1 o v o o o
o o o o o o
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« Evropska sit pro fenomiku hospodarskych zvirat - EU-LI-PHE»

r

European Network on Luvestock Phenomlcs

PEAN COORERATION
N SCIENEE & TECHNO®SOGY

A221 12: «Evropska sit’ pro fenomiku hosbodéfskﬁch zvirat — EU-LI-PHE

(2023-2027)
www.cost.eu/actions/CA2211
@ Cile EU-LI-PHE

Duvody a problemy Vyvinout, integrovat, organizovat a
. Fenolypizace je imitujicim faktorem pro implementovat technologie, nastroje,
veskeré vyuZiti genetiky a genomiky u metody pfistupy modely odborné
hospodafskych zvifat. ] DU e
4 e , N znalosti a zdroje uZziteCné pro zjiStovani
. Fenotypizace je zasadni pro rutinni fizeni int taci f iFat il
populaci hospodarskych zvirat, pro a’ G a?' epomu ; ZVlales s crcH)
optimalizaci dlouhodobého planovani ziskat nové védecké poznatky a
reprodukce, kontrolu nemoci a welfare aplikace v odvétvich ZivoCiSné vyroby.
zvirat.

. Naléhavé proto potfebujeme nové
fenotypy a nové zpUlsoby, jak je méfit a
pouZivat.

Struktura
Pl'acovni skupiny Pfedseda_jici: Prof. Luca

Fontanesi
Mistopfedseda: Prof. Tomas
WG1 WG3

Norton
L , ; Y\ | vypocetnizdroje a .
i | | metodologie anatyzy Clenové Fidicino vyboru z 34 zemi

Jak se pripojit
PoZadejte o €lenstvi v pracovnich
skupinach prostrednictvim:
www.cost.eu/actions/CA22112/
/ Kontakty
luca.fontanesi@unibo.it
[ WG5 ] tomas.norton@kuleuven.be

a spole¢nost

k [ Ekonomicky dopad, predpisy, opatreni

Zapojeni zainteresovanych stran, komunikace a
propagace
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Vyzkumny Gstav zivocisné vyroby, v. v. i.
Oddéleni genetiky a slechténi
porada 23. listopadu 2023

odborny seminar

AKTUALNI SMERY VE SLECHTENI HOSPODARSKYCH ZVIRAT

Seminar se kona v zasedaci mistnosti hlavni budovy
program:

9:00 registrace
H 9:30 Givod Ing. Ludmila Zavadilova, CSc.
9:40 odborné prednasky

e Ing. Zdenka Vesela, Ph.D.: Genomické plemenné hodnoty pro sonografické
méreni nejdelSiho zadového svalu u plemene aberdeen angus.

e Ing. Eva Kasna, Ph.D.: Odhad genomickych plemennych hodnot s referencni
populaci zahrnujici kravy s domaci uzitkovosti.

11:00 prestavka

ol aian n
. 11:15 odborné prednasky
\/ U Z \/ ® Krupa, E., Z&kova, E., Krupova, Z., Bauer, J., Moravéikova, N., Vrtkova, I.:

: = e ; Vyuziti dat pro odhad genomickych plemennych hodnot prasat.
Vyzk t by, v.v.i. X oy 0 3, Ul
FERDANI LR SRR e Yine ® Dr, Karel Novak, CSc. : Variabilita genu TLR prirozené imunity u skotu
Pratelstvi 815, 104 00 , Praha 22 Uhfinéves a funkéni dopady.

Registrace na adrese: Renata Proskova n 12:45 diskuze
proskova.renata@vuzv.cz 13:00 zakonceni
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