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Pvod

Ludmila Zavadil ovs§

Ve | tvrtek 23. |l i stopadu 2023 se uskutel nil Y
UhS2nNRvsi semingS AktosHlord2 Sskidlrcyh we 2Flae chtkDrer |
genetiky a glechtRDn2 hospod§S$siksipcohz i zzvi 2 Shaat . w eNvaot
VDGV Uh S2snddmiers8 SiK j e v ksloSdvbSorr ntemmnit ppSSsdapelavtki v a

C2| emi ns§eSe byl o sezn§mit odbornou, chovatel sk
uskut elnmDm@dlrene 2023. Na seming§8§Si byly pSed:
gl echtDn?2 dojen®ho a masn®ho skPtuZat ?pmac aud méE
se Ing. Zdenka Vesel §8, Ph.D. zamhRSila na vyugi
u sonograficky mhRSen®ho nejdel g2ho z8dov®ho sv
zapojen? kriatvk sv odsotmt8 cdo uggenomi ck® referen| nz p
skotu. DvhRD pSedng&8gky po pSest8&§vce navazovaly
mognostem a praktick®mu vyugit?2 genoamiekly Nvoev §gl,
pak pSedstavil geny pSirozen® imunity u skotu

Il ng. Kagn§ pSednesla visledky projektu NAZV QK
referenln2z genomiclh®8pdpuwlgackovokrB8vy s2ldem n
genomi ck®ho hodnocen2 dojen®ho skotu. V pr TbnDh

odbRru biologick®ho materi 8l u, n8sl edn® ozl ac
Na z8kl adnD SNP genotypT byla odhadnuta vysoksS§
genomickim koeficientem pS2buznost. FROH mezi

s genotypy bT kT a vytvooSsetnia nkatteircSe jgee nvoynui§c?kv@s npe
pl emennTch hodnot ( GEPH) znakT a vliastnost?2
hol gtT nsk®ho skotu. Byl posouzen VIiv zapojen?:
prokg8zals pnoalvelhgleinvdost i -5&EPH v rozmez?2 2

Pr8ce 1 ng. Zdenky Vesel ® uk8zal a, jak se vizki
republice st8le kvalita masa neodr88g2 v jeho c
s | epg?2tmivnkevnail itkaazatel i . Jedn§8 se pSedevg2m o
prodeje masa ze dvor a. Z toho dTvodu bylo v ro
z8) mu ze strany chovatel T pldeekn® AbkEndesmndadg
vli astnost? souvisej?2c?2ch s kvalitou masa. Toto
Breedpl an. Nyn2 je ohodnoceno okolo 2 500 | i st

se provs8§dis5v@ odMku 2OW| asnhD od roku 2018 dochs§sg
skotu v LR, kde je nyn? Kk dispozici 33 tis. ge
Angus. To vge umogRuje pSedpovPlDN g&mo mhSlkineh nel
z8dov®ho svalu, kter® jsou pougiteln® pro gl ec

V. t8§mci pSedn§8§gky Ing. Emila Krupy byl pSedst a
referen|n2 populace pocrSaebn@PrlasagenwomiRck @®mu kh @
Praha, Svaz chovatel T prasat, LZU a LMSCH, a. s.



Segen?2 projektu probnRh! i vIivoj metod anal hz DI
vah pro selekl|ln2 indexy, VvIvo]j novich a revize
prasat z SNP dat, a hodnocen? kvality masa Vv
genomicklTch parametrT akplaé¢meéynbprrmadonotk aprcd,
vliiv u genomicklch plemennich hodnot zej m®na n
Z8vNDrelng pSedng8§gka Dr . Karla Nov8ka se upozor
z8kl adh genot epwoBa@ajeel2ar pSystuPem ve Jglecht Nn
m2sta t®t o technologie. IldpSedhaddcu egl adécrhr8lach |
negati vnma dzodgraadvf[ot n2 a reproduk]| n?2nzZzmnhakgenPes
s tDmito znaky mTge negativn?2 trendy omezit. V
viozenou imunitou v popul aci |l esk®ho strakat ®I
studi?ch ukazujrajzdnavhotviid vzmaky,noan e zej m®na

Pl astn2kT seming§Se bylo okolo |tyS des2tek jak

naps§. z LMSCH as., [ Z univerzit jako je gzU |
hovoSilo o typech genomicklich |ipT, kter® se a
hodnot, o viznamu i mputace (dopolten2) genomic
ijak je upSesRovat a =z eppogdotvrantl.i Zd8Tslteugpictio sz LVMS
kterTch vhDdecklT vizkum prok8ge jejich funk]n?
hospodg§Ssklch zv2Sat. Genomick® |ipy jsou tvoS$S

genomul DNK, dezoxyribonukl eov® kyselinhD). Znal ost
odhadu genomi ck®uenpami cgé€npl emeBR®Ee,h aktnes § u § 2
selek|n2 krit®rium, pr o hvosbplord §Ssck]l cah nzavt2eSkatd a |l
hodnot je nutn8 i znalost ugitkovosti, fenotyp!
mogn® rozv?2jet postupy pro odhad plemennich hc
nejsaw j egthN k dispozici vel kegproatspwm§zdlfiedooodmad
tak® o pSesnosti a zpTsobech mhRSen2?2 fenotypovl
svalu masn®ho skotu, kdeowvdceysgavyd chaovahel Tk
PS2sphRvek I ng. Evy Kagn® byl velice phRknim exk

marker T pSes QTL ag po genomi ku. VDnoval a se t
hol gt T nskTlakh nmizkmTa,l il aktu&ln2 vizkum kol ekti v
vyzdvi hl historii gl echtPPn2 a viznamn® postave
glechtitelsklch programT byl a pSSe brorl8nnad snkieknt.e rl’
obdob?2 je st8le tedy na co navazovat, jak tak®
met ody genomi ck®ho odhadu (ssGBLUP) me z i evr o]

prasat j e aseim rmperjovziatt @2mm mailni tpol et genotypovar
DTvodem je celkovD meng? popul aln2 z8kl adna u
Situace by se v tomto ohledu ale mDlIlazmnym®Il lei m
cel ogenomov®ho hodnocen?2, kter® nedok8ge post
pSedevg2m je to zat2?2m panuj2c?2 neadresnost SNi
of Georga, USA), Ketehl ppedh8n&lS§chenadaS&¥ V¥ Bjnamnou
a zintenzivnit ¢glechtitelskl pokrok a tud2g n
sel ekl n2 mi i ndexy, kter® berou do %vahy kr oml



reprod k| n2 schopnosti zv2Sat . Jinak se pozitivn?
z§pornhN na reprodukci a givotaschopnosti zvz2Sa

Na seming§Si byla tak® pSedstavena (Exit-PHE&S &R
iniciativyCOST, ve kter® oddNhDlen? genetiky a glechtTt
zastupuj e LR. 2Fanta | joes t| ifreintouw jy2pou2 nz vf akt orem ve
hospod§Sskich zv2Sat. C2 | eamarazkvateimplenemqovastechnologiey i
ng§stroje, metody, pS2stupy, modely, odborn® zn
zv2 84t esn z2skat nov® vRDdeck® poznatky a aplika

Jak semin8§ Sdpdriolkegnzalgeneti ky a ¢glechthDn2 se inf
v | esk®m chovatel sk®m prost Sed?, | eskT ch z
konkurenceschopnost v chovatelstv2 na mezin8ro

Seming§S organi zdawwddi loaws, L@RIani la Dr. Ilng. Jit
moderovala.

VYZKUMNY USTAV
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Vari abi TLRE®i rgemnén® i munity u sko:
Kar el Nov 8K

Vi zkumnT ¥st av vgiiowdadDil gemn@ vglerncebtyi ky a ¢l ec
Prahg UhS2 nRDves, 10400,
novak.karel@vuzv.cz

Dedikace:P S2 spnNvek vznikl za podpory Ministerst
ROO0723.

Souhrn: | kdyg je dnes genomick8 selekce na z!
pS2stupem ve ¢glechtRDn2 hospod&§Sskich druhT, |z
redukov8&na na z8kladh hapl ot yp oagn ovsatzibcyk Tncah spooul
cog mTygeSems®drkut 2 cel kov®ho potenci 8§l u genof ol
funk|l n? genetiky je konstatov8§na negativn?2 Kkos
zahrnut?2 kospgkojémBPch genlPmito znaky mTge negat
provg§dhNn screening drozermuimintoypy gpunlfasipoj esk®ho ss
Hodnocen? nal esemndiceh| nRacrhi asnttudvi 2 ¢ h  akaatzruzj ez rvd k
zejm®na na znapkS? praadfdr otddRkticeen Bmzé¢ bakt eri 8§81 n2 S
kompl ement uj 2 publikovant vliiv tRchto prim8rn
model oviichy ¢dir ueh Tl l ovRkaenDalk @1 | g @iog e@ica Zll ¢ m§ py
jsouMYD88a dva geny pro subjednotky transkripln?2ho
pSedpokl §8danT vIiiv na resilienci u fyziologick
Kl 2] ov&dglaowwd :n?2 z nskdtuyresilieneepkoselekeek c e

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 reduce
to the subset of arbitrarily chosen diagnostic polymorphigmespotential of the present gene pool can be
overlooked.Despitethe additional inclusion of the data from functional genomics, negatreelection
in health and reproduction traits has been stéetudingparticular genes linked to these traitgenetic
evaluation can reduce the negative trends. In this context, screening for the diversity of genes associat
with innate immunity is carried out in tii&ech Red Pied cattle populatidvaluation of the found gene
variants in association studies damstrated not only the effect on health traits but also a pronounced effect
on the female reproductive traits in the case of the tddt&fyenes from the anbacterial series. This
data complements the published effect of these primarily immune getlesreproductive traits in model
species like mice and humans. Additional genes wittbteeding potentishre MYD88and two genes
coding for the subunits of the transcription factor NFkappaB. Particularly, their effect on resilience in
physiological trais will be tested.

Kewwords health traitscattle reproductioskotu; resilieng; co-seletion
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DvoddravotnRognaktyuvgenomi ck® sel ekce
Vyugit?2 jwarmioandti vich genech, byS ekonomick)
cel kov®m kontextu genomick® selekce (GS) u hos

Dnegn2 Segen2? genomick® selekce jako kompro
N8§stup genomick®ho ¢glechtnNDn2 bygtsahmbogoaddin®hn
Protéwedm2ch srovn8vac2ch zkougk8c Heteche00d 201l o v a
podporovanich projektem USDA (Rbhoghneafkomy, I
kur|lit® standar di z apcoid stt@ittold muert|oedny .d aTl2gm bvyllv ovj n

Obvykl e j e proto sl edovsg8na variabilita 50
rozm2stNDnlTch na 30 chhBrom® zv me&lhe rgoesnto mme z iPr fanr k
Vazba mezi pS21innT mi geny a markery se potom
markery. Soulet efektT jednotlivich diagnostic
konkr @@w? Se, cog umogRuje intenzivn?2 selekci n .
Ng§hodnim faktorem ale zTst&8v§8 rozhodnut?2, kter

nelze wurl]it objekteikwowmmi kk®ompv¥gerakych8§i® xyb
pS2slugn®ho chovatel sk®ho svazu.

Na druhou stranu je tSeba si uvhDdomit, ge p
popsat organismus vygg2ho ¢givolicha.f oNanatc®t @& ¥
vliastnosti jedn® molekuly proteinu. Tud2g geno

V soulasn® dobhD vyug2van® spektrum SNP nen?
pS2mo urlovanl SNP pSipad§pasie 290a¢damey? dbs &
pSedpok!| §d aaplGtypecta @il hafy a kol ., 2014). Proto
kompl et n2 hapl ort8npcoiv ojue dsntortulkitwircuh vpl e meoamt 6 & ohi
u plemen Angus a BrahmahLow a kol ., 2021) a probzhaj?2 |
haplotypov® struktury na celogenomov® Yrovni n

Alternativa WGS

DruhTm smRrem, kterl se snag?2 kompenzovat
(WGS). Potom |l ze samozSejmhD urlit kagdl nukle
genotypovsg§n?2 na | ipech, a tou jienck omroani rc K&h V(&

rozg2Sen2 tohoto pS2stupu.

Dal ¢?2 vihodour ozkjt2eSregn 2 v escellae kk i vn2 ho genot vy
interpretace pomRrnhN omeSemaddhdg eadrne Tokz icmf dri mal
des?2tky, kni bbytv od stovky gigabytT pro genom
sedm S§dTp6tpgédNnegl egenomov®ho sekvenov§gn?2.

lvr 8 mc i pracovigtn VbGV byla snaha na zjev
reagovat. \souladist 2 m j sou pr vn?2mi celogenomovi fiimcis ek & 8
republiky sekvence dvou bTKkT plemene | esk§ | er

z2skg8ny kompletn? sekvence dvou jpe®@IneBrl efk ®@m
genomy pro vygg2 ¢ipBedoBgkdoghyDaudEoABE KLY J WO V
2018b) a na konf erBe n2c0il 8G e( nNeotvi 8ckk ® dknoyl .v, 2018a)
publi kace (Nov8k a kol ., 2019) .



SkrytT neidnoesjteadtneokz NG nost vIisledku
Zjevnim rizikem genomick® selekce je d8§vno

| andscapenin), popsanl jig¢g v r. 193popWraght zalc¢
nNDkol i kmT@enkictz §vTsnlosti na vichpedobdick®menpt8
dvilDma geny, kagdl se dvhDma alelami, mT§emel| dbs|
stdavgd8vislosti na pol 8tel n2mdmadt gppr @n &r TfzrneRk \ad ref

Je vidndDt, ge evoluce, by Sd T s |peodhk8un NMeSmugse?n on

knejvygg2mu pekuygg} . hopoddan®@m pSitpadbB vrchol B.
zjednoho | ok §ldm2utha® hma xiSma pdkr al ov§n?2 dosavliadn?
glechtiteh8mdge, dgje? sek elkdad gtamu§ lzll &2 pmgaoxwidma, jk ¢
pol 8teln2 diverzity se jig vyl &8pakPymaKemas? at c
Proces selekce urlenl pol 8teln2mi podm2nkami né
mechanickl vIibRr zd8&nlivBob®j poodukiizvkhkidj §dbshh
cel 8 dieeématltiaviuci zvdpSapadBbphraecec2| zeér gty zn
zpopul ace z2skat wvarovnl signégl a seleklnz kra
konkr®tn2ch pS2] irmzholup élcy mhznékiesnieE hv pro danl

Ot 8zka nastaven? priorit v GS

Za nejviDtg?z rizi ko soulasn® genomick® §el ek
selek|ln2ch c¢c21T. Pokud se S2d2me sasn@ltelolunauni it
pouze okr ajloeki,e bdindeg2x h znald][]sdtealdknuo wymaetg altii va é |
doch §zeejti ckh zhor govsgn?2.

Je tSeba brs&t v %Wvahu, ge zv2Sata do chovu
o dal g2ch vliastnostechijdav8§drRenén wW| h&t anled>d?2 arta spc
krit®ria. VIiznamnl michomalbymj dou riepoddukRodést kn

subtropicklch |i dokonce tropicklch obl asltilie
res | i ence na teplotn?2 goky. Tento fakt l z e i
pSipravenTch i ntrogr es? mut ace slick (Deni col

trypanosomi 8zou |pr qptoadzd &rt m28m oidrofl emkocs?tm kat d.

ZmBDna pohl edu nid.Boicharth§| n2 met ody
Na nedostatky form&8§ln2ho pS2stupu ke genomi

Boi chard coby dlouhol et vedouc? oddDnDI| en? gi v
virobu r(dBoa chal ., 2016) . Konstatoval, ge masi
kauz8ln2ch genT bylo po nBhDkolika | etech od n8§s
zpracovgn2 informac?2 z genotymovikmér hapodhlpez hes
o lokalizaci pS2]linnich genT, pokud se je snag
testovanlch geneticklch variant |je nezlgtme® vy
i nformaefekfTemneéoprojevuje i pSi genomick® sel ek

genT je kombinovg8§n2 informac?2 o fugkodthphaBdPoc
form8l nz2ch markerT. T2m je maprn@tpbdlienBagesos
pSedpokl 8danou kauz§ln2 % ohu a t2m oddRIlit sm



Tato myglenka byla podpoSena na vedou@®Zh s
LaboratoS pro genomich@ent rz§lem2y op & éBéltevili YusM a US D
Centrum pro kvant it aUnivewzityd Aaghasan ®tSinlslkk ua zgé md mi k@ s
pS2stup tzv. Afunkln2?2 genomi kyfi projekty. Byl
Data in Cattle GWAS and Genomic Selectionfi (c
publikace. VBel t svi l |l e byl spojuj2c2m autorem zej m®na
zej m®na Dr . Zexi Cai z e Cailakop,2019). pr of . B. Gul db

Projevy negativn?2 kosel ekce

| pSes funk|lnh genomickl pS2stup se ovgem g

ZSejmhN prvn2m, kdo na to Hysdzar i katkeylry m@mid
gi vol UnverdityvzR et or i i . Se spolupracovnic?2 Carinou
pozornost na soubDgn® zhdTgbeg8hkat 6EEKPI(setdeddsdiyrazr d
2021). Seming8S o smhNrech v Pgenomit k @enek hgeeckneei t 0
glechtnNDn?2 VBGV 25.5.2023 studentka t®to katedr

DruhTm viznamnim odborn2kem, kterlT na tento
upozornil, byl prof. Il gnacy MisztalgeromBitd8k @ 2s ¢
Na negativn? viiv genomick® selekce na dal ¢z
reprodukln2z znaky, byla zamhRSena jeho pSedng§gk
Animal Genome- PAG 30 (Misztal& Lourencq 202 3) . Tento pohled pr of
prezentace na z§sadn2m seming§Si v LMSCH dne 30

DTraz na pSirozenou imunitu jako cestu ke z

Na z8kladnhR uvedenTch trendT Vszeu | knemset gtoodwabtl:
prostor prz | epgen?2 . Jedn2m ze smDr Tgegnreecvhy ugri lt?j 2pcSic
i munitu pro doplnhRDn2 soulasn® GS glechthDn2zm na
spojenoustzv.toli ke receptory, TLR (obr. 2) . |l munitn?2
u | aborator n?z m®Wdémaitredarkal.z1896i | i em®nNN tyt @ el &c ¢
givolign® S2¢gi. U skotu je znrBimoi deesrey. rTznlch

Toll-l i ke receptory jsou na pol 8tku hlavn?2 sigr
-ligandu-na %r oveR transkripce u nhRkolika stovek d:
posledn2ho || 8nanskrpMmektjekiliag j;evdDrsubj ednot |
NFKB1a NFKB2 T2m se vysvDtluje pozorovsgn?2, ge gen
projevuj e, kr omMmupnriitnm®,r ni2 Saudnokuc ev evd | ej g2 ch ef el

Materi 81 a metodi ka

Polymorfismus TLRpopul aci LESTR

Aktivity pracovigthD byly zamBRSenpo pzueljarc®n al B
Bylo to mogn® zej GPoaadékykbmotdupggcvem | mpul s
DNA bylaizolor 8 nar eahi vu i ns e nportfoid OHP knpls. d 8 ve k z

Pro hled8&8n2 variant pS2tomnTch genT dr §hy I
generace (Anext generation sequencingh, NGS) .
Bi osciences doglo na pracoviagtai jv ¢r .na2 @lo3l,zimSirl
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byl a k ombd edlovggemmomovi m sekvenovg§n2m technol ogi

zpracovsg§n?2 prob2halo standar dn?2 mi met odami
Jakmile byly nalezeny vgechny \apulaca nLtES TgRe,n Td
postup suprdlo?vw8anl2 wS2tomnosti jig zn&mich vari a

genotypovs8§n?2 pomoc? knemerdlyn2e xu emzie $PNd Aeh at v

Asocialn2z studimTlRuahEISO&RKt eri 81 n2ch

Pdaj e o gedmdtylpiewihch zv2Sat byly vyugity pr.
vybran® znaky zdravotn?2, ugitkov® a reproduk]l
zdat ab8ze Plemdat.

Visledky a diskuse
Asocialn?2 studie 2aa6ibakES8TRS8I n2ch TLRI1,

ProTLR1 -2a-6zanti bakteri 8l n2 Sady ji g&bphvgkyT ane
Visledky t®to asocialn?2 studie jsou na obr. 4.
I kdyg prim8rn2zm c2lem bylo nal ®zt souvi sl
korelace @ nov 1 ¢ h rveaprrioadnutk | s 2 mi znaky. Spektrum ¥l in

sledovan® znaky bylo pSekvapivhD obdobn®. Je pSe
TLR 1, 2 a 6 tvoS?2 jeden fumkdin?n &moumpnijeket erfredbazx
komponent, visledek na fenotypov® Yrovni by se

Asocialn? studie antibakteri 8l n2ch TLR4 a T
Asocialn?2 studie byla rozg2Sena naRL4adlRE? ge
v tomto pS2padhD bylo mogn® popgenevatkkmr eboagenc
men g2 m2 S eTLRkpoorl eylmoovrafli s mu s s e znaky ml ® n® ugi
pozorovs8na mini m8l n2 souvislost se zdravotn?2mi

JesVBdek pSekvapivi?

Visl edetozporespar al el n2mi visledky u modelovic
gedQRbyl pops&n pSesvhRd|livhN u modelu mygi (Wahi
dokonce podkladem pro vivojTilsPecafocekicRuj ®¢3 v
(Kadam a kol., 2017).

Na druh® stranh uuds kpootuuz ee xoijsetdoi vnallll a8 bdpaopzdosn $ iv §
Institute (Mullen a kol., 2018).

Probl ®&m nek :  eeitpmi ¢ F<clhe ENWP sapl ot ypT?

Probl ®my se objevuj2, pokud Vispal teemmpip S edckpRo
efekty smedacanWceRgeViRichhi na pol ymorfismT (SNP),
znaky, by ve skutelnosti ¢g8dnl vIiiv m2t nemhI a
Dostatelnim vysvDtlen2m se zd§ bltgem®edpk® avd
skutelnimi kauzg&8ln2zmi mutacemih kegulRamoholh obl
nebyly provRSovgny. Tato argumentace tak® vedl
haplotypy (Low a «kiodjee, tD0 %) iz kPro&mk e pSp easdm
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popul ace LESTR byl a kompl et n2 k -hdaupjl2oct2ycpho v 8 b Isa
anti bakTl®Rv y §é gperoSac iv Samak® & Novs§k (2023).

Mogn® vyugit?2 vesple&kechtvild2 gandgalt@d I psigns8ln

PS2tomnost prokazat@RhPevihbdnBpug2 dho wadinan
jako komponentu selekln2ho indexu, byS s n2zko

Na pracovigti byla vyvinut alLRsptSekipok | Sadamd an
kt er§8 umogRovala racionBRekotigenvt nepep®red ahazae
Souprava byla kryta ugitnim vzorem a jednal o
8. 15, AValidace emekom&idchomalrikzade igqifek| nz od
30.9.2017) . Technicky schTdn® mohou bTt [ sou
vt er ®nu.

Navazuj2c?2 pr&8ce je zamRSena na zbTemyj,22cRte
k-duj?2 dalg?2 | leny toll -biger8rFretedt8&hy, ®@mg}ienb
signg8lu do bunhRln®ho j&§dra, odkud je podnhDt pS
kter® ji¢g k-du? 20dspaomvoliN.ou i muni tn

Zaj2?mav® a kl2]ov® jsou zej m®na NFavBMyB88 je g k y
kofaktor, kterl se v8ge na vnitrobunBDlnou | 8§
konzervovanou tzv. TIR obladil e Z@lhRaend @ @mantgrizukia | uj
1 receptor a (r ost |(Zipiehdkoli 2004r. e zPirsotteeni |nn 2Myi D 8g8e ntyu -

stoll-l i ke receptory, kde je um2stDna na vnitrobun
My D88 (obr . 6) . Obl ast je evolulnnD velice ste
mi ni m8§l n2 polet mutac? (Gay a kol ., 2011). Pok
na fenotyp.

ProtNe-gB e transkript@vi $hasor,natakiivaci to
nNDkoli k set damgPRPRekhkulge ntffohatmddnfyakt oru nohou ov
znakT na Yarovni or gani s mason®©prdNiF-a Bu vdBadt? a bn8ezj em ®Uhr-
skupin genT, kter® tent o f-ki/genasesources/igrgdicnes/e Nebpudd t p
pSekvapuj2c?2, pokud tato pleiotropie nalezne wu

Za viznamnou okol nowotrovaledyit @Béhtsd upihi atmeil e
proteiny | sodiolsmposto?v §nTyl is dgtzrve s o v@mgstingrisgtadkol m,
2014; Laghouaouta a kol ., 2022). Jedn8 seDm2zn:
aleivl i dsk® medi c2nhi.
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Obr . 4 . Kor el BHLR1e-2 as-@ spiementou lgpdnatdu (EBV) pro
reproduk| n? a dalg? znaky u LESTR.

Trait

S g cvYs | ERD | CE | CEM PL CVI
TLR1 798 C>T|| 0.416 | 0.377 | 0.055 | 0.008 | 0.011 | 0.850
TLR1 | 1762 G>A]] 0.180 | 0.128 | 0.515 | 0.662 | 0.040 | 0.908
TLR1| 2097 T>C|| 0.693 | 0857 | 0.819 | 0.199 | 0.217 | 0.644

TLR2 115T>C|| 0.696 | 0.633 | 0.869 | 0.484 | 0.190 | 0.386
TLR2| 1009 A>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 | 0594 | 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 | 1313G >A]] 0.636 | 0.532 | 0.028 | 0.112 | 0.370 | 0.561
TLR2 | 2546 G>A| | 0.956 | 0.684 | 0.696 | 0.906 | 0.385 | 0.214
TLR2| 2565 T>C|| 0.721 | 0.579 | 0.939 | 0.828 | 0.808 | 0.487
TLR2| 3206 G>A] ] 0.902 | 0.407 | 0.815 | 0511 | 0.867 | 0.269

TLR6 855 G >A]] 0.415 | 0.820 0.634 | 0.443 | 0.340
TLR6 865 G >CJ]| 0.624 | 0.925 0.239 | 0.661 | 0.187
TLR6 990 G > A|| 0.758 | 0.719 5 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.
K-dovgn2 zinalksTkyt GWMSntde xERRBNnT ch r eprichuwmklinm2sdh ty
CEMimaterng8l n2 sripgdodsk]| nél &mh D indepvitaktelad.t , CVI

Obr. 5. Model funk]| n?ThR]-2k-6 (poolé ¥arg Sekr, o d
2012).

Triacyl Diacyl!
lipoprotein lipoprotein Flagellin

TLR1 TLR2 TLR6f TLR2 mrs S

TIRAP TIRAP
| MyD88 MyD88 MyD88 |[HMyD88
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Obr . 6 . Adapt ®r a hlavnkeinemgpkoodr
di ferencialn?2 faktor MyD88 (autor Kalifea
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Odhad genomicklch plemennlct
zahr nuj 2dco2m8kerd 8tvkyo vso st 2

Eva Kagng8, Ludmila Zavadilovg8, Zuzana

Dedikace:P S2 s pDv e k b ysbuladuyp r§ancearv &urp I vat n N n-Qk1810263/04)l e d |
vi §mci Segen?2 projektu NAZV QK1810253.

Souhrn

Vr §mci pr ojQKklt8ul ONASBY byl a Segena problemati ka
sdom8§c?2 ugdxlkemosavi git spolehlivost ng§rodn2ho
Vpr TbDhu pDhDti l et byly optimali zov 8nR ipzoosltaucpey |

zjigtNDny SNP genotypy <c¢cca 45 tis?2c krav a | al
homozygotnost hol gtTnsk® popul ace char aéumezi i zo
0,035 a 0,111. Genotypy krav a jalovic bylppojenysgenot ypy bT kT a vytvoS:
pS2buznosti, kter& je vyug2vs8na pSi predikci g
zahrnutlTch v selek|ln2m indexu | esk® popul ace h
SNP genotypT do referen|n2 popul ace, ktezmeéunks§:
%.

Kl 2| ov8oglemacsihoky okov8 genomick8 predikce; ge

Summary

The project NAZV QK1810253 addressed the issue of expanding the reference population to include cow
with domestic performand® increase the reliability of the national genomic evaluation of dairy cattle.
The procedures focollecting biological materigl subsequent DNA isolation and SNP genotyping of
approximately 45,000 cows and heifers were optimmezt five years. Based on the SNP genotypes, a
high homozygosity of the Holstein population was estimatbdyacterisedy a genomic inbreeding
coefficient Fron between 0.035 and 0.111. Female genotypes were combined with bull gepatypas
genomic relationship matrix was created, which is usegredictgenomic breeding values (GEBV) of
traits included in the selection index of the Czech Holstein cattle populktauding genotypes led to a
2-5% increase in GEBV prediction reliability.

Keywords: dairy cattle; singlestep GBLUP; genomic breeding value
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bvod

N&§rodn2 hodnocen?2 chovnlch zv2Sat m§ dopad 1
zv2 g&tdosic2m genetickim zalodgeoa?m@mpro?2lvii asknes®
pro dal g2 zvelebov&n?2 pompwnlEsSck® VYrAraeampBi neplé ar
pSedpokl §d§8, ¢ge | ze nal @ztnygeretyi ok® i meRrukf €r yp r

viastnost?. Plogn® nasazen? informac?2 o DNA ve
a kol. (2016) pokrok ve tSech oblastech: (1)
VanRaden 2008; Agui l ar a kol . 2010) , (2) %
polymorfismech (SNP, single nucleotide polymorphisms), a (3) rowgjis ok opr opust ni ct
(I'l'lumina, Affymetrix), kter® umognily efektivr
prvn2 generace SNP | ipT pro BODDMO® SNPuh Y rzwi ate

pl emennlith (GBBHYD, tedy vlIastn?2ho ggeenneotmicckk®h os ¢
provedena na z§8kl adhD rSeNfPe reefnd knt2T podotud darcu t, T cthj . v
genotypem a fenotypem. Referen|n?2 paopPyrawdSend
genotypovanich bTKkT, jejichg plemgsomn&kouhscpmote
( Meuwi ssen a kol . 2016) . Z o h ldead ngi¥nntu  gneanvol ngi ecnk? ®
hodnocen?2, kter® byles nzll §s tvid ad ainp@lleip/giternakol. (2077 sSea
blvdob&8ch pSed vyudgit2m genomi ky nespr8vnh uve
odhadu (cca 75 % pro znaky produkce) GEPH ml adl
intervalu, cog se stalo z&kladn2mhpvokemo zspg
zdvojng8§soben2 (Wi gglhhs sed pad .§ e2s0tlil)l. e tNeacphS.g evn o r
intenzita2ekamakPDPdisvost?2 wyavproypaHlalc?2mrm&r Wotj e m®h d
trendy pro plodnost, d®I Ruigi edtt ala 20n&y2 Genrn
rozg2Sen? selekln2ch indexT o tRgko mnRSitel n®
met anuy|l &kdtyrj2 n§kl adn®rmDéeenh| né popuédenoavvl
z8kl adn odhadovanlch efektT SNP (Pryce a kol
Navligen?2 pSesnosti genomi ck®ho hodnocen?2 by
tak® wemmdwpovandsthatme2mSatnesgyenotypovanl mi zZV
genotypizace zal al rTst spatlabn@edobPpmed viNe fy 2 k
zv2Sat pSedstavuj2?2 mlad® jalovicleacePonkauwd gjea 2
genomi ck® predikce, pak myPVdasdarrotuypd k®mwv2osdds pl
a ol . (20006 Rrav peBlo kk&582% InBr Tst uz §vd esslnoossttii nva hod
Srovnatelnl vhbletdekrpobbi kokol. (2015), kteS?2
hodnot m8 vIiv nejen velikost, ale tak® sl oger
zv?2 Swadlakism pod2lem fenotypovich iofivemac2ch plyeé
hodnot, tak i velkT objem mladlch zv2Sat.
VLesk® r epurbolciec e2 OblySl al nvt er bul |l em vali dovs8na
metoda ssGBLUP. Spol ehlivost hodnocen? je vgak
pleme n2 k T, kteS2 jsou m®nND prov§g§z§gni s dom8c?2 pc
nav2c glechtnDni do jinTch virobn2ch a ekonomi
prot o, ge zohledRuje pTsobewl2elienm emrakiciee nre nw$ g
genomi ck®ho hodmooce n20 b8y |z pphrDjteon vpr oj ekt NAZV C(
genotypT dom8c2ch dojnic bezprostSednhD nav§zan]

=]

MO O X S
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c2le pokechwwpjébPavgie, tj. (1) opti mal i z akwa loidtbl
vhodn® pro SNP a NGS technologie, (2) hodnocen
a sami]| 2 | 8§8sti pomull gg@eni jsevjhit eowil ,sni & @0 au¥ ears? ¢
pS2buBme@szdahrnut 2m ge®o nfi3c)k & epsS 2abvueznrto srteif er en | n
genomi cklch pl erneefnenrTecnhl nheo dprooptu Isac2 kr av.

Materi 8l a metodi ka

Hodnocen? se zamnDST hok @hao psokpoutl oabcll k zhaopl dyl yd to2
kdispoziciccaD 00 SNP genotypT krav. Svaidid&m chovat élyT
poskytovgny dal g2 stanovovan® genotypy mladTlch
souboru kgen001gr vky O (homozygot), 1 (heterozygot),

chybDj2c2 hodnota). Pl emdat d8l e poskyt/| soubo
mat k a, datum narozen?, plemekoer hclsobpbayvugid
kontroly wugitkovosti kmrp25, datab8ze reproduk

PDprava dat, jejich statistick® hodnocen? a
provedenyypr ogr amov ®m b%.|2.ku( SMSEl vstitute I nc.) Pr
pl emennich hodnot byl pougit programovi bal 2Kk

vyugita jednokrokovs8 metoda ssGBLUP, kters8 roz
na z8kladhD spoleln®ho rozdDIl en? PH a odhadu
skutel n®ho genov®ho obsahu u zv2Sat genotAnaov a

maticiH t a k , ge kombinuje r odaldméd npdkmewvop & gehomickow s t
pS2bubBnaMmisA2 :Aby byl o mogn® pSedpovhRdRt GEPH gen
Legarra a kol. (2009) odvodituwbspal @¢é motwy) g eamind
jako p(uz, U2) =p(ur |udp(uz) . Zde j e podp|juln®@@dvozembloemnr2 rod

prost Sednictv2m pud!l ejkd n2 hlooenndoe xpouaze na geno
spol el n®hwawjoe dd§ reehgimavterc22 umogRuj 2c2 snadnhj g

. . T 1
€ A m € A

kdeA je inverz2 rodokmenov® matice pS2buznosti

kol. (2010), matic&5j e | ast o singul 8rn2, a nel ze | nichfer ot

pougitz2 ce@gawnw®jema®i VanRAWOEme+ND.0A2Kd6E@Bj)e hr ub§ ger
pS2buznost . GEZ ZjfekdaZage§ i jnak den|l n2 m&kffk e uproz2ep
navr genl VanRad=kn8g@p)ktoeardhori p Sackdopok| §d&§ nez§vi s
Protoge genomick8 predikce mTge blt gk&l ovsgna
rozd2ly mezi rodokmenovou a geno@olkkaglad®fwa ve
hodnotyG* = [eG! + (1-aA'j]'am2 s2 tak genomick® informace s
G*=G;, kdyg G=A»dH-=-pAak

Visledky a diskuze
Referenln?2 popul ace

Na zal 8§t ku SegleR tisppzicicga®I0tOu gleyiloda yw T kr av. Po
zv2Sat se daSil o rkoacged 12 Or202k nnaar voysgtol v dotm 45 6@ sais, z 5 0
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tohol5 tis. genotypovanish gahowypov®Slidbhighemdr
prvn2ch 100 dnT | aktace, evidovsgno byl o v2ce
genotypovanich zv2Sat podle roku narozen?2 a po

Aktivity c2len® na selsylawendmheémry emad nhapiomps
vgech poug2vanlch |ipT. Byl provedem rldzpkeacrh rlid
50k V2 a Affymetrix byly dostupn® nejucelenljg
| i pul umina 50k V3 slougila k&egehgpypvpBnacidogdami
| i pu BovineChip vBotkl amkfapHSBubphRDopBevedeno
podobn® hustotRhD obsahuje nRkoZdprkachal§nz?2c ha SN2 |
genotypT byly provedeny pomoc?2 vl ast rPfohngputagio f t \

chybhDj2c2ch SNP byl pougit software FI mpute (
kl ouzav®ho okna sstl edaizi2 chhpl ptoydmywnsel edovanTich
| mputace je mogng§ tSemi rTznimi zpTsoby, a to (

i mputace byla vypoltenanSvazhheshi ckewuadtmud apgdr
Fimputesn § hodnTm vibRrem zv2Sat do referen|ln2 popu
na |tySech znhBteshl exfmet®rasg8y¢NsnTlowlXen 2c hboydiav
datab8§ze 14 tis. gemotypl] do?2rSaku a2 @hy,abltzer § :
kagdl hodnocenl znak. Pro z8vDhRDrelnl vipolet by

VIiiv imputace dat byl ovhDSen na z&kladn valida
p emennich hodnot u mladlich bTkT pomoc2 procedu
viiv na pSedpoviRdi GEPH. U mladich bTkTprv[gek ndl
o 1,3 % u tNDlesn®ho r8mce, LyO68tkhh a 28¢NDND%N®hOND
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Graf 1: Genotypovan§ zb?PSkr&gNFpodl gatokiucedroze

Genomick8 diverzita holgtinsk® popul ace

V popul aci h olLgR Thnyslk ®shloe dsokvo§tnu v r Tst homozy
popul acemi v chovatelsky vyspRlITch zem2ch. St
plemenitby byl hodnocen metoddiun of homozygosity (ROH). Odhady gemoi c k ®h o koef
PS2buzensk Gonsd pphylwovaly mézy0,085 a 0,11 \8vi s| ost i na d®Il ce
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srodokmenovim ko @f i06i arkiS2eblz,e n(sek ®& pl emeni t bN d
pSedkT. PSi stué@&ifughkommnygot®kch ZLs®b byly nal e

kter® se u velk® | 8sti jedincT nach8z2 v homoz
vznikaj? wvliivem fixace genT z dTsledbdkoeselUegkke
zv2Sat byly zaznamen8ny nejsilnhRjg?2 selek|ln2 s

PSi rozboru admixie nassb§klyadpPi @it Dalyni ko ka
NejvRDtg?2 vzd8lenostirbihy arz(,0R8) & Bhaya Kamedyf~ 00211 i n c
Nej meng?2 genetick® rozd2ly byl y sz5 i0g t0OIDn0y6 )me zJie

byl i geneticky nejprll 20000BN kTRt 2SUSPAesE® hplj @eme
AnalTza ukg8zala velkou genetickou podobnost m
pSinesla anallza zamhDRSen8§ na populaln2 struktu
1831 jedincT, pSevs§gnn bl kT Franzie (BRA), Ghomatska BHRS)) ,
NDmecka (DEU), l rska (1 RL), Ni zozemska (NED),

Gvicarska (CHE) a Spojenlch st&8tT americklch (
podobnosti s jedmAclLRchB80ANTHE pedincT). Podl e
subpopul acemi velmi mal 8 genetick8 rozd2?l nost.
popul ace Chorvatska a Slovinska, a @$ienpowyil tcz
irsk® popul ace. Ostatn2 populace nebyly oddDI i

relativnhD nejvijdcenkoud8Sll ®evi nsk®, chorvatsk®, [
Ssubpopul ace z Ni zwlzpa@Ful arRcoezndi? | byy Inye zmi nsi m81 n2 a
z8kl adn mol ekul 8rnhN geneticklich dat by byla pr

Dal g2 anallza se zamhRSila na porovngn? sanmn
zviraznhDn?2 rozd?2| popabBazenyvielChPrevlatipiia® ak s&w
strakatich krav. PS2buznoskr,Foap wlemne? ikkyklTaniv yji &
efektivn2 wvelikost? popul ace, a v2cerozmPrgtl mi
viznamnli hooezdeBD wvnbreedingu (0,13 vs. 0,09) a
PodobnhN vysokl S kou-pmee@111) odbadlieve @li s\lg® @dpul aci h o

Szmatoga aEkekti (rRZhdd®} laimiosntads 100 pSevygoval:
doporul enou FAG,nTtcanhk hood hgatdiyn svk T ch popul ac2ch (

2018) , a vykhwhdzsdleandaghTdtpraenddpadobm®, Jégge bud
i nbr ebdinkTchpovedeypok®upsinBvhieli @bpepdli agiu, vcog 1
inbredn2 deprese. Rozd2ly mezi bTky a kravami

1.), kde krg8vy tvoSilysbywyidgnii §hkoks&8nggghkhoimi
odl i gnosti me z i bT ky a ktrfacvhatmoi onbelj avs?tceec hv yo v8l di Svef
a jatelnnD upravenlch t NI

Genomick® plemenn® hodnoty

Referenln2 populace rozpvSemm8ebeghnatut g mmim
hodnocen?2 znakT (produkce ml ®ka, m ®bmNclwysPkp
postupech (d®l ka bSezosti, zdravotn2?2 znaky).
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A)

D)
E CZE.
DEUg FRAg GBRg H
CHEg IRLg
SIMc
HRV¢
Obr. 1: Vizualizace genetick® podobnosti mezi ¢

sdal g2 mi subpopul acemi i BELB, andda <CRNBhChonatkko tHRVC( B e |
Franciei FRA B, N il RLDB, sk | RL B, Vel KGBRBr,i tINSIDiE B, 0 Gv i cal
-CHEB,USA-USAB) a | esk®ho strakat®ho skotu (krsgvy
prvn2ch dvou diskriminaln2ch komponent funkce
Kkomponentou DABEt 6 e RortddMaang8 | tvrtou diskri
NeighborNet p8r ov® Nei ovy genetick® distancemi

St 8vaj?2c?2 model vyug2vanl k rutinn2mu odhadu F
zakomponovg&§n2 genomick®byhjyosmaves§ny pipodmykr
programov® bal2ky DMU, BLUPF90 a rutinn2 vip
Spolehlivost visledkT PH byla navrgena podle h
vstupn2ch u@int pbosdsitp2 pSiovRSrbN pevnich efektT
vypolteny nov® genetick®padametPly mpa oz RRITODM)
| aktprcdkls§ds&n2m |l aktaln2ch kSivek pomrng? klbeqern
matice a par ams8iUPF98.k ® soubory pro

Nov® genetick® parameheyvmBPbymvybgpgepdmeb!| 50 me

postup byl m®nNhN n&rolnl na vipoletn2 | as. PSes
shodu visledkT, byly u whBhlm&rsioblk uj sdnilm o az jni®g to
vyugit?2 byl doporulen postup zalogenl na VLege
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zmengen? soustavy rovnic ccraych! ppdhmutSepoht
spolehlivosti odhadu.

D®l ka bSezosti jpea Todxhetni cpkoy osdploj eanae s ak ® s e
ng§sl ednou plodnost?2 a d®l kou produkl n2ho g¢givot
kdispozicivd at ab 8§z i repr odukcpeal tDdRd tkaaz dtSeelzeors? i a bdyd taa
posledn?2 inseminace. Byly provhRSeny pevn® efek
uvaguje d® ku bSezosti |jatkloeddmsrnta omat exrar Hizre2n ®
opakovatelnost mezigen ot | i v T mi bSezost mi. Byly odhadnuty
dNdivost?2z (0,49) a n2zkou materns8l n2z dpDdivost 2
navligen2 spolehlivosti u mladlch g% nw tnylpaodvTacnhl ct
0,68 u jalovic. Genetickl trend ukg8zal postupn
Kkompenzov8§no prodlugov8§n2m matern8ln2 sl ogky.

Znaky zdrlaevs?k ® spooup uM ac i novhN zav§diDn®. Jej i
jg ich fenotypech jsou zad8v8§ny na z8kladnD dobr
j sou obecnhD n2zk®, proto pro jejich vyugitelno

0,26 350

0,25 300

250
0,24

200
0,23

150
0,22

Pocet zvirat

100

Piesnost

0,21 50

0,2 0
2017 2018 2019 2020 2021 2022

GM_1.. GM_2... GM 3.

Graf 2: PrTmRrng pSesnblsit IGEIPH dH & Tmageadi etaicdn ma?
popul ac?2 zahrnuj2c2 GM_1 pbagenbihkfeneMypgem] k@
vgechny genotypovan® kr 8§vy.

Byl testov8§n dopad sl ogen2 referenln2npof®l
mastitidhlN, nemocem paznehtT a reprodukl|ln?2m por |
bTci s dcerami a genotypem, mlad2 blci s genot

s genotypem. Byl ovhRSésadopadevgSaz@gnhesmuarl éh
z referen|ln?2 popul ace.

ObecnhN vedlo zapojenfzgamo@®mok®avhfenmaspok
u mladlch zv2Sat bez vlastn?2ho f eknoontvyepm,o deh atde
Pokud se vyugdgily pouzevIiSNPa ngne@nout ynpS8yr TbsltkuT ,s pdool gel |
sfenotypem, a tak®anodimd&tdTcbelbdk &dg. Za adzaesni2n 2
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fenotypem m2rnh navi g dhadu vcperl Tem rsnoouub osr pudehpeypeiSitavt o s(
3 generace pSedkT), narostla zejm®na spolehli
dvojngsobek kravami bez gematygun¥ Dkst er Tch pS2padech st Se
ml adTacvh k3evygovaly spolehlivosti ml adT cdo nbSck?T,

popul ac?2 pgoopojoé¢mauugitkovosti. PS2nos rozg?2Se
konstatovali nap$S. Gao 2 xiodk VO0<E9l, elkltie8és tzij |
vVgemi genotypovanl mi kravami . Pertetemht?2 dpppdl
z8kl adhD simulaln?2 studie tak® Thomasen a kol . (
asn2gen?2 hodnoty inbreedingu.
Z8vDr

Genotypovs8n2 na bovinn2ch SNP |ipech domS8gri

ugitkovost2 a doplnhRn2 genotypT mladich bTKkT &
zjigtNDna vysok8 homozygot nosbtylzae jbrh®@rzak §s ahnoll2g tIT&

a odzrcadlila tak intenzivn?2 import plemenn®ho
viznamniD ovlivnil hodnocen2 vel k®ho poltu neg:¢
pS2bukR.nowshmzihabyl zej m®na p S2ysspokvienk pbollktTe m kptoetS?m
vlDt g2 m pod2l u popul ace. U krav nelze ol ek8vat

navligen2 spolehlivosti odhadu n2zceadiRDdhvisami

jedinefTeven| n2 popul ancav Tsgee nj2e jsipconl ephf ?iFvpolkswt ik npkozt
5 % a jeho dopad byl viznamnBDjg2 u mladlch gen
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Vy hodnoc eauélnosti b dopia ®

Ludmil a Zavadil ov &, Eva Kagns§sg,

Dedikace: P S2 s pvixvnei kk | s podporou N8rodn2 agentury
zemDdNDI|I stv2 LR, projeksti NAZVOQR-RRWZBP D8 Porg MZ

Souhrn

C2lem pS2sphDvku je vipolet ukazatldlvl] cmtae MAX® pdd
stanoven?2 indik§8tkoavb[y |oab excynuRg iotdao | cheotPa aeddacd Entna Ic d
souboru 254 141 Y%daj T o denn2ch n8§dojeyghgZwealsy
technol ogdoej 2drojwe,n2r,obot i ckoPu odovji2pron e ta pd cejd2i ck2o vra
jednotlivich 1l aktac? byla pougita regresn2 fu
Kol 2s8n2 wugitkovosti popsaly chd kre§d dijtey,Sia pa§la
definovan® na z8kladh odchyl ek skuteln® ugitko:

lagl aut okorel ace a ¢gi kmost odchylek. Vgechny ho
syst emateika kT mpir oesft Sed2 jako je podnik (potagmo
poSad2 | aktace a prTmRrng ugitkovost dojnice.
pl emennTimi skupinami. PSi dalf§fch paabme8chH, it
pl emennTch hodnot, bude tSeba tyto efekty zohl

Kl 2] ov8oglemvoabekott;;bdat absat kSivka; denn2 dojiv

Summary

The paper aim# calculate indicators of resilience in cows andluatethe effects on them. After

editing, 254,141 data on daityilk yield from seven farms from 2022 to 2023 remained in the file. The
farms used three milking technologi@smilking parlour, a robotic milkingparlour, and milking robots.

A regressio function described by Legendre polynomials of the third degree was used to calculate the
predicted lactation curve for individual lactations. The yield fluctuations representetdy four

parameters in total, namely the variance of daily milk yieldyelsas three indicators definé@ésed on
deviations of actual yield from the predicted lactation curve, namely varianeke alatgcorrelation and
skewness of deviations. All evaluated indicators were statistically significantly influenced by systematic
effects of the environment, such as faen (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 furmalyses, i.ethe model equations must consider these
effects in estimating genetic parameters and genomic breeding.values

Keywords: dairy cattle resilience lactation curvedaily milk yield
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bvod

RychlT rozvoj teclhpmelcdgin2 ha cgh?oMndartad | rhosstdproad] §TS
vedekbezprecedentn?2mu n8r Tstu objemplalDdast amabs
Ssyst®mT nebo fenotypizalnz2ch platforem zal oge
bezpibt n2 ch sysit ®mazhva2m pol 2 kombimasd ®mhai d Mn2 mok e &
infformacemizo b | ast i genomi ky, transkriptomiky, prote
podm2nk8&8§ch mohou pSispht rlnS@mnli @ v oprad8maA ¢ 2a IS fzeel
data jsou d8le vIiznanonbllmaszdrvoljzeknu munf ourmmoagcRuU j Pr
interakc2m a z8kladn2m biologickIim a fyziologi
pSesnNj g2t adnedfairndiiczea,c e s a automati zovan®ho shr
viznamnlTch znac2ch a vlastnostech, fjienj8ilcnegmuv Tpvr
Jednou z novRhD popisovanlch v dsshaphtd fypuida,ijed § o
obecng§ odolnost zv2Sat.

Obecn8 odolnost je definovan8 Jjako schopn
kr8tkodobTmi rugivimi vliivy, pS2padnh se po |
(Colditz a Hine, 2016; Berghaf kol . 2019). Letnost takovich rui
viskyt patogesofuislesigpopadar Ksit ®avi ck® zmhRny. Je
odolnosti dojnic, ajednoulmo g nost 2, jak dos8hnkgt sebbkte. cGk:
je podm2nhDna pSesnou definic?2 ukazatelT obecn®
Yoazce skhaoamcsptesm robustnosti. Jak robustnost, t
zv2Sat. oBastmost rvyjadSuje schopnost zv2Sete
dl ouhodobnN nepS2znivich podm2nk8&8ch prostSed?,
pTsob2c2m stresorTm (Col ditz a Hitrke,doddXé; rllgd

se podz2]| 2 cel 8 Sada procesT, od j ejich vnzim
i munosenzor T, pSes jejich integraci, tvorbu em
kognitivn2ch acrgr fkaleo ® okigamirserauks br §n2 prot i
Odol nost je tak vel mi koa mpli e xvny2z nwvall aug ten osstta, b i K tr

projevy ¢givotn2ch funkc?2 bez viraznRoh2oldtbwptah
(2020) a potvrzuj?2 visledky PopkenkrkkdaIinz m 22

a napS2klad dojnice odolng§ vTlIi tepel n®mu stre
vybr at mNSenou bgyttazwWwstakel mbDyreprezentativn?
neomezovat se pSi mNRSen2 odolnosti pSiudzaen mw h cec
kter® pokryj?2 dal g2 mogng8 hl edi ska ogbneRc nn®a poodvoal
strategi e, kt er T mip Tsseo bdeonj2nm cset rveysroorvun §(vrag #S.s on
krmiva), tak i dTsl edky takto zmDnDn®ho chov§8n

Abychom byl schop@®PKkwrdintv8§m2zsadkce, j e ne
dl ouhodobhRN a pokud mogno nepSeptrrTgbithiu tia kp,o aobdye :
stresoru. U dojen®ho skotu se vivoj ukagpradukee T «
ml ®ka (EIl gersma a kol . 2018; Poppe a kol . 202
snadno dostupn® voedgwmdIlckh®np rmenvoodgsnt2ve2h zpao d m2 ne Kk .
Prvn? studi i zamhN&aehomatniac kviycuhg i d & jfiidca2bcvh&ng y sz
odol nosti dojnic provedl:| El gersma a kol . (201
ng§doj e: (1) pol et poklesT ugitkovost.i za | akt
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ugitkovosti na3ysShBadbzeefrbksgaaitmus rozptylu
dne | aktace. DNDdi vost znakT poklesu byla 0, 0¢
pSirozen®ho logaritmu rozptylu dos8&8hl a HKOB@ANOL )
uk§8zala na jejich vysokou genetickou p&dobresf
logaritmem rozptylu (0,32 , 26) wukazuje na geneticky odlign® :

Pro nalezen? nejlepg¥lypoineink8§parci gdoPngemnie
pS2sphNvek ke spolehlivosti odhadu znakT plodno:

meziLnVar RZz dr av2m vemene, ket -zou a dlouhovDkost?2
odhadu ukg8zal, ¢ge LnVar_R obsahuje nov® inform
a dlouhovhRkosti, a to i v pS2padh, ge je jig z

Nevihodou pSedchoz2ho zpTgsebh®, jéyrbol ggi ale®@ o
vpr TbRhu | aktace. Berghof a kol. (2019) proto 1

ol ek 8vakiwtuelanou ugi tukkdv asRtn? | (arseozvi®dmu 20)b dwo b2 . Cel
zahrmovaly (1 rozptyl odchyl ek, kterlT vyjadSuje dopa

zv2Sata nezasagen§8 nebo neovlivnhDng stresorem.
ol ek8van®ho pr TbDhu, odhal uj e a®Iljkeu apuTtsookboerne?l a
ng8sl edn® stavy jsou na sobhD nez8visl®, a zname
nebo jsou schopn8 se vel mi rychle zotavit. Ho

ng§slednlTch sanapdPmal ®kaptup¥ovgn2 zv2Sat vystave
bl 2 g2lc2vyseadSuj 2, gepo8stadM® opadanP, | aomonou u
pSekotnou reakci na stresory, |jakek ykc§wn&psSmnNk

produkce od jejich pSedpokl §dan® vige, tj. sn?
stresorT pSi ¢gikmosti rovn® m@S2ap apdotx idii kvim?s trie akk
reakln2 noymyg2ye&n|maSitopepi su pTs oMisemakol.i2021)edbd n 2 |
tepel n®ho stresu (Mulder, 2016) . Hodnoty bl 22z
nepS2znivich vIiiv], zat2mco strmRjagau sklresor da

Vyugitelnost tS2 vige navrgenich indik8torT,
tak® | ogaritmovan®ho rozptylu ugitkovost:i LnVa
vpodm2nk8&ch nizozemssR®R®hpopskace Ropge a kol . (
metodhD predi kce olek8van® wugitkovosti, kde byl
pohybl i vimemneoddiagmi) zsal ogenT mi na model ov&n2 ,| akt
kvantil ov8 polynomi 81 n2 regresn? metoda) . Nej z
dNdi vZ0s260 , (24 ) a Lsnmpware | Nu ks§zal i nej sil nhDj g?2 ge
dl ouhoviDkost i, plodnostiznatkeyt,ablblt éc®T msoa pPr o
ol ek8§v&me od odolniTch zv2Sat, k+06,060 y ®9 ) DNaAi yep
bl 2zk® nule byly |geepmetmic kparprmegajyenzydrsayv ? pl

pS2j meyn, suggm2m sk-re tRlesn® kondice a ni §g?
sgeneti ckTl mi korel-@ac2mi do 0 n2@r vebugiotdel nost g
kzanedbatel n® d®2) vosnzdzKIOm01ll aeto ckdmS&ov 2d atcé
omezens§. Genetick® korelace mezi anal yzovanT mi
geneticky odlign® vliastnosti, a tedy rTzn® sl
stresoru, a autokorelacedin k uj 2 c 2 rychl ost zotaven? navr hl i
spol el n®m i ndexu.
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Hodnocen2 LnVar a autokorelace se d8l e objev
| etnost viskytu narugen? procdukéieha dkbtmulaoay ar

porovn8n2 wukazatel T odolnost.i nap$S2 | prvn2zch t
mezi 2. a 3. | @®KE),adlhostjnslolaktad kolelovala £ t0g t8r82 mi -088).a b N
Ukazatele odolnosti na rTznlTch laktac2ch tak

dodatel n® biologick® mechani smy v8zan® na st §d
C2lem pSedkl §dan®ho pS2sphNvku je vipehztviukas
NN pTs.ob2c2ch

Mat er i 8| a metodika
Datov® zdroj e

Pro stanoven? indi k8torT obecn® odol nosti
ng§doj2ch pSiblignhN o velikosti 1 mil. z8zmemT

spolupracuj2c2ch zemRdNlIl skTch podni kT. Po edit
sledov8§n2 n8doj T od pol 8tku | aktace, kontinu§gl
Wdaj T o denn2ch n8dlejf2 @922e age@m®@i23podPmidhTkyz
technol ogie dojenz, doj2rnu, robotickou doj 2rr
dojen2 zn8zorRuje Graf 1.

Graf 1: Pocta laktaci podle podnikl a typiu dojeni

-

W AMS
M konvencni

roboticka dojirna

%

A-Gihodnocen®pelidyni kxlyedovanT cheddj n#chMS,ecthjn.o bdaji iec 2
lpodniksk r uhovou roboti ¢k oku ndvoejn?lrnreo ud,0j22 rpnoodun.i ky s

Do vipoltu byly pougity prvn2 ag des§t§ | akt a
t S2dy, | akabucel Mogka§douvkr8§§vu pSipadla pouze je

Tab. 1 Polty pougitlich I aktac2 (krav).
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z 2
Graf 2: Let nost poSad?2 Pol{Pod
m10
m9
=8
m7
Ll s
m5
m4
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
Plemenn§ pS2s| ulgarbost3,j ep Spdpesnignjapadvi et T| p b & mk
strakat® (C100) byl 99 7& 7plkemern o Shtkalpg tnTan skkS® hjoe n
jedinci, u kterTch ani jedno plemeno viraznhD n
hol gt Tnsk®ho &kochoya]etlesk@Podhirakat® pl emeno,
pl emena, na jedn® pSev§gnhD rTznopod2lov?2 kS2ge
Tab. 3: Polty sledovanlich dojnic podle plemene
Pl emenn8 skup Letn Rel ati vn?2
c 0 75 (C) 111 11,78
H Oy 5 801 85,03
C 1 H (K) 30 3,18
Cilesk® sfihakgt BrksSH@;e nk y
Obdob?2 otelen? je soustSedhNDno pSev&§gnhN do k

poloviny roku 2023 (viz Tab. 4).

Tab. 4: Rok a obdob? otelen?
Obdwhh2elmme2 w2ch roku
lederib S e z| duberi| er | er vie 88| S2jpmsinec| Sou
Rok 2022 0 23 47 214 284
ot e l]2023 359 299 0 0 658
Soul 359 322 47 214 942
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obecn® odol nosti prroozt plyte2 ds®tlk ydn Ta.kt ac?2 j sou
Tab. 5: D®I anal yzovan® | aktace
D®l ka | aktace ve dnech/Pol et|Pod2 [ |Pr TmDPr TmD
(%) pol etid®l ka
n 8§ doj|vednech
150 dnT 183 19.43 132,6 137,1
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vipol et viastn2ch indi k8torT obecn® odol nost:i
odchylek.

I ndi k8t ory obecn® odol nost.i

Na z8kl adh ne@jpopastacpnPjudgd ndade mdSked By ydajs¢é anesve
mogn® indi k8t ory obecn® odolnosti dojnic pro Kk
1. pSirozenlT |l ogaringuanVarcRzptyl u denn2ch
2.pSirozenlT logaritmus rozptylnvarodchyl ek od o
3.autokorelace odchyl ekawod ol ek8van® ugitkovo

4. gi kmost

odchyl ek

0idg i okl meoks&v a n ®

ugitkovostii

Jako pomocnl wukazatel ucgii tsktoavnoosvtein bpyrl T npl¥ro dkeangnd?
Vyhodnocen2 pevnich efektT stg&§do, typ dojenz,

pS2slugnost bylo provedeno metodou zobecnhnTch
softwareE9 . 4) . Pro zpracovg§n2 souborT a dal g2 anal

softwar e,

Visledky a

Pro
odol nosti
ugi tkovost.i

E9. 4) .

vlI astn?z
zvl 8§gS
LnVar _R

di skuze
vyhodnocesnttatjissnei c\kyWwp oulkeatzlait ez &k
proTabednbotdg v® mi@pwrke .t mak v@aic Em
vygg?

PrTmDokauag @acRl adnT ,

j e

pr TmBDr

neg
gi kmost. i

pr T mBDr

j e

A u t prkoog red mw eE xbo/datokorglegqand it teyn yl avg

| ogar.

z8pornl

pro vgechny d®l ky Ukh&trate®ITKSWr lpaek thaeqg evpyddegmMi31u5d el |
ugitkovost.i | aktace do 150 dnT.

Tab. 6: Z8$kliakm® hotdamtoty pro ukazatele obecn® o
Ukazatel obecn® odol nos NIPr Ti SD Min Max
Logaritmus variance den 183 3,64/ 0,70, 2,02 5,53
Logaritmus variance odc 183 2,88 0,94, 0,98 517

Aut okorelace odchyl ek o 183 0,21 0,32| -0,46| 0,81

Gi kmost odchylek od o] e 183| -0,67 0,78 -4,18 2,00
PrTmDr denn?2 ugitkovost 183| 39,04, 7,31 12,81 57,70
Nipol et pozorovg8n?2; SDimimiirm&lar2n §fi madxidiyd tkraMalvd dnot a
Tab. 7: Z8kladn? statistick® hodnoty pro ukaza
Ukazatel obecn® odol nos N|Pr T SD Min Max
Logaritmus variance den 498| 3,73 0,74 1,33 6,16
Logaritmus variance odc 498 2,93 0,87 0,74 5,45

Aut okorel ace odchyl ek o 498 0,23 0,32 -0,53 0,86

Gi kmost odchylek od ol e 498 -0,86 0,88 -3,90 2,42

Pr TmRDr denn?2 wugitkovost 498| 39,821 6,86 17,36 58,99
Nipol et pozorovg8n?2; SDimimiirm&lar2n §fi madxidityd tkraMalvd dnot a
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Tab. 8: Z8kladn? statistick® hodnoty pro ukaza
Ukazatel obecn® odol nos| NIPr T SD Min Max
Logaritmus variance den| 261 4,35 1,08 1,83 6,18
Logaritmus variance odc| 261 3,58 1,22 1,35/ 5,51
Aut okorelace odchyl ek o/ 261 0,34/ 0,28, -0,54/ 0,85
Gi kmost odchylugkt&kodvolse| 261 -0,86 1,14 -3,72 1,00
PrTmRDr denn2 wugitkovost | 261| 39,62 6,75 15,26/ 54,39
Nipol et pozorovg8n2; SDimimldirm8larn 2 §h malxidig8d tkraMalvd chnot a

PSirozen® | ogaritmy obou lvatrn@aantc2 mpdh md2man
ilustruje Graf 3 pro | ogaritmus variance-l1den
autokoseludo?uy kter® vyk8zaly plogg? neg nornm
druhotnimzgeakeamhowWnot §cGr.afNaopakyigt kmest igeod
hodnocenlTch na z8kladhR | aktac? do 150pr odnes tpa
hodnocen® d®I|l ky | aktac?2.

Graf 3: Rozlogen?2 | etnost?2 pnédppPerpm¥afiaRbagae
150 dnT.
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Graf 4: Rozl odpgédnautekonostacprodchyl ek od predi
d®l ce 150 dnT.
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Obr. 1: Srovn8n?2 odchyl ek
polynomem pro hodnoty autokorelaggd=-0,42 a §ut=0,52

skutel n®ho InSgler cr ow’

Odchylky nadoje od predikované laktacni kfivky (autokorelace -0,40)

|
i |" ‘ ’ |1 ;
0 | | ‘\ / ’\ ‘ \ L \M :"

A My \ H f , L
‘\J\\J‘\““ N \H‘."‘\”\“\.\\\\‘\\‘j'm" I “““H “‘ | \f‘ \4\\ I W\ I \‘ \M\J‘“‘ ‘\HH u

a1 LR AT A *M L'
AT [ \"ih““u"\\" H,\”‘ “\ \l, NH /| J\‘“ | HH‘

5 m 'H‘ l"wl;u \\ ‘\H ’( ‘ H Y ‘ ‘/ ' H 5

=10 [ \‘ \lv ‘ -10

10 20 30 40 50 60 70 80 920

Odchylky nadoje od predikované laktacni kfivky (autokorelace 0,52)

100 110 120 130 140 150 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260 270

DIM DIM

Hodnocen?2 wukazat emelt codboew nMRe jordeon n2ocsht il t ver c T

Jak jetadajl k®@ O kol 2s8n2 denn2 ugitkovost.i
jejich autokorelac?2 bylo statisticky viznamnni
poSad2m | aktTm®rhi® effekkemdmti phemakn@cskuwupin

odchyl ek byl a

ovliivnNnaopSethewmgomepedai k earh,e 1
ugitkovostz?2 |

pl emenem dojnice.

Tab. 9: VIisledky

anal T2y T metomd o anodetuf me b 2 eh |t
LnVar_R LnVar Fauto gi kmos
D®I k a 150 | 250 | 305 | 150 | 250 | 305 | 150 | 250 | 305 | 150 | 250 | 305
pOank *% *%* *%* *%* *%* *% *%* *%* *% *%* *%* *%
R o k a *%* *%* *%* *%* *% *% *%* *%* *% * *%* ns
P 0 S a d 2 *%* *%* *%* *%* *%* *%* *%* *%* *%* * * ns
Ug | t k 0 | *%* *%* *%* *%* *%* *%* *%* *%* *%* ns ns ns
uvnits$s
plemene
LnVar Ril ogari t mus vari anc € logastmus2a ruiga n ckeo voodsct hiy;| eLkn Voadr o
faomi lagl aut okorel ace odchyl ek od@i lohekt8§ vadoh wlge k kod os|
Podni k kontbyipneonv adnolj esn2 statisticky vIiznamnD
AMS dojen?2 pozorujeme vygg?2 hodnoty protvanri ah
ngr Tos@Rl hsmWinocen®ho W“%seku | aktace je nepatrnl.

zGrafu 8 u
Graf 9
d®l kou

podni kT s
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| akt ace

doj 2r nami
pSevaguj?2c?
(absol utn?

, kterT ukAMSuj e
pod?2mnlzy§ gt eernrdiemts t hodadel
hodnoty se zvygovaly
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Graf 6: PrTmRry nejmeng2ch |tvercT
denn2 ugitkovosti
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Graf8:Pr TmRDry nej meng?2ch llagVaatokordlacipod | e
odchyl ek od predikovan® | akt
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Graf 10:Pr TmRDry nej meng2ch | tvercT podl ¢
pro logaritmus variance a logarit mu
l aktaln?2 kSivky
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extr®mnhN odl i goh@&l kpur ol arkotka c2e0 2135 Oa ddnni2 . n aT erna zod 2ol d he
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Graf 12: PrTmRry nejmeng?2ch | tver
pro ¢gi kmost odchyl ek od prediko
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Graf 13: PrTmDry nejmeng?2ch |tvercT

ugi tkovosti a odchylek ugitkovosti
5,00
4,50
4,00
3,50
3,00
2,50
2,00
1,50
1,00
0,50
0,00

L150 L250 L305 L150 L250 L305

[ 231 NAGYda GFNAFYyOS[ zil-éwmvgﬁbxﬁm NII2VEGS 2 RC

dzOA (1202404 2R LINBRA|1 20

mt 2njl RN t mt] ZInjIOBN mt mt] ZihjIOBRN vt Im{ @ HOBN 610G+ OS

L1507l akt ace 150akimdcelL2PB5D dalaR68cednIO5LE80F
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Graf 15: PrTmRry nejmeng2ch | tverc
odchyl ek od predi kovan® | akt
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Graf 16: PrTmRry nejmeng2ch |tvercT
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Graf 17: PrTmDry nejmeng2ch | tverc]

pro |l ogaritmus variance odchyl ek ¢«
3,90
3,70
3,50 ||
3,30 . . ||
3,10 - || ||
2,90 . || ||
2,70 - I — =
2,50 n

L150 L250 L305

m1C m2C m3C m1H m2H =~ 3H m1K m 2K = 3K

L1507 | aktace 150 adn@d@celLa250 ad aX3@ceénPB,0O5LIMT ; skupi
ugitkovost. (1 n2zk8 prTmRDrn8 denn2 wugitkovost, 2

upi tkovost) ve skiupies &®hspoalkiehtol gethennseli®2 ¢ ldmtc i ) K

Odl i gnosti se objevovaly i ve skupin8ch p
uaut okorelac?2 (Graf 22), @mhRigj memaewmclr Syklacz vl

Graf 18: PrTmRry nejmeng2ch |tverc
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L1507 1 akt ace 150 a#ndcelL250 ad akxG@cenPB,05LIMT ; skupi
ugitkovost. (1 n2zk8 prTmRNrng8 denn?2 wugitkovosnz 2
ugitkovost) ve skiupdsnk8& hs tproadkiabto® Kgpel reansek(IC, ¢ leHntc i ) K

Gi kmost odchylek nebyla statisticky vIiznan
ugitkovost2 (Graf 20). PrTrmlryn2nr&®®men @2 dlklttace
pro plemeno, tak pro ugitkovost (Graf 20, 21) .
|l aktace, jsou hodnoty vel mi podobn®.

Graf 19: PrTmDry nejmeng2ch |[tvercT
od predikovan® | aktal n2z kS
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Graf 20: PrTmRry nejmeng2ch |tvercT
odchyl ek od predi kovan® | akt
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Oba indik8tory zalogen® na varianci (LnVar _R
negativn2ch vIiv] prostSed? (omatsegseojriTc)h ap Tusko§bzean
hodnoty LnVar R i LnVar charakterizuja2mvd &g a
vel mi rychle vypoSg§daw®wt pBanghdkzeejsmbe. z[{ 261D) i
obdobh2pteb&ad2 | aktace a plemeno | i vige ugi
ng8doje, tak odchylek denn2ho n8§d®] Eooadhpdedrcka
sn8r Tstaj2c2 wugitkovost 2.

Aut okorelace (rmuow)zyvyialdSsut emezi§jres&sl ednT mi |
d®l ku obdob?, po kter® jedinec reagoval na nep
nezasagen§ nepS2znivimi vlIivy, pS2padndl e ab!l 2cHo
+1 charakt epdmalji?m zzveetSaavt ean 2sm, z-4t ¥ ympovhAddpdtyg s
zot aven? a go dkeoznvpl® nnzaa csit rve s ort oRfo PBe paa dkdo Ib.yANSD W Na
typu dojen2 mhhogst epy2Sat i pedhadé oidakn 2 cpi oTnbayl ®edjwiezh
zotavov§gn?osztvattSatchnelgakvt ac2ch, jak na to ukazuj
dnT. Viraznhj g2 rozd2ly se uk§zalcye mée&dDi dmiTe m&mnr
pl emeno se zotavovalo pomalej?2 neg kS2genci

Gi k mo st popisuje smhDr odchyl ek pnéddekée podc

zv2Sat se z8pornou ¢gikmost2, nuloviidapadl swviyecs
vpS2padhN ¢gi kmosti kladn®. Navrgen® indi k&8tory I
sez-na otel en2, vdDk dojnice, pl emeno apod.) Y

hodnoty pro bgbn@nbdodakbpe&ti oo

Z8vDr
Na z8kl adhD denn2ch n8doj T krav ze sedmi spo
mogn® indi k8tory obecn® odol nost.i doj ni c. Kol :

variance denn2hozatdbpedehi d@Vvan®Smnauk&kl adh
predi kovan® | aktal n?2 k i vakwt, o kloa rek ra@ten Na  vépir k mm:
hodnocen® ukazatele byly statisticky vI1zndamnnD
(potagmo vyugitsg§ tekbtdhowl ogt el edmj enp9d Sadokl akt ac
Byly tak® shled8ny patrn® rozd?2ly mezi hodnocer
odhadech genet igenknic it hp @l @ametnmT ch hodnot, bude
vmodel ovich r ovnsiycs?tc@mu Vgzehnl eetdi dcrik @thwd é ordanb &leear 20 tyv
vyhodnocov8na pro obhD plemena oddDIl enhD. Ot8zko
km zk®mu pod2lu takovich zv2Sat a sp2ge speci al
u stanoven?2 fenotypu. Dal g2m mognIim krokem j e
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GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY
PRO SONOGRAFICKE MEREN|
NEJDELSIHO ZADOVEHO SVALU
U PLEMENE ABERDEEN ANGUS

Zdenka Veseld, Michaela Brzdkova, Alena Birovas, Alexandra Novotna, Lubos Vostry
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Vyzkumny Ustav Zivocisné vyroby, v.v.i.

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.
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CILE

1. Predpovéd genomickych plemennych hodnot pro sonografické méreni
MLLT

2. Porovnani konvencnich PH a genomickych PH

3. Porovnani genomickych PH predpovézenych metodou ssGBLUP a
wssGBLUP

DATA

 Genotypy }
* Genotypovani masného skotu od roku 2018 O

* 33 147 genotypl celkem

EMSClSl
a.s.
* 8 588 aberdeen angus
g POCTY OGENOTYPOVANYCH JEDINCO
FREKVENCE PODLE PLEMENE —— aberdeenangne
8000 1 —— charolais
Plemeno ——limousine

1 aberdeen angus °3 7000 1 —— masny simental
= charolais _g
T limousine 7]
m masny simental = 6000
T blonde d'Aquitaine \;
=0 hereford & 5000
=1 dexter g
T kifzenci > 4000
. galloway 2
1 salers 9
W ostatni S 3000 1
B aubrac A4
= parthenaise & 2000 A
highland
= gasconne
== piemontese 1000
B ostatni plemena
1623% 0 T T T T u v
2018 2019 2020 2021 2022 2023 2024

Datum izolace
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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
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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
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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, 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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