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Prudky rozvoj molekularni genetiky a bioinformatiky v poslednich dvou desetiletich umoznil
zaclenéni genomickych tdaji do pravidelného Slechténi hospodaiskych zvirat, cimz se oteviela tzv.
,hova éra Slechténi. Nejvyraznéji se tato zmeéna projevila u dojeného skotu, kde byla myslenka
genomické selekce (GS) rychle prijata a zasadné¢ proménila obvyklé Slechtitelské postupy.
Genomicka selekce, vyuzivajici idaje o genetickém zalozeni zvitat ziskané pfimo z DNA, umoziiuje
pfesny vybér jedincti jiZ v raném véku, bez nutnosti ¢ekat na jejich vlastni uzitkovost nebo uZitkovost
potomstva. Diky tomu dochazi k vyraznému zkraceni generacniho intervalu, urychleni genetického
pokroku a zvySeni ulinnosti Slechténi. Soucasné genomika usnadnila kontrolu piibuzenskeé
plemenitby diky lepsi znalosti skute¢né genetické ptibuznosti jedincii (Curik et al., 2014) a umoznila
drivejsi genetické provéreni mladych plemenikt (Schefers a Weigel, 2012). Rozsifeny ptistup ke
genomickym udajim dale umoznil zavedeni novych postupli odhaleni genetickych defektu,
optimalizaci pfipafovacich planii a podporu udrzitelného Slechténi s ohledem na genetickou
rozli¢nost a proménlivost mezi plemeny a uvnitf plemen.

Zatimco u skotu se genomicka selekce bézné pouziva vice jak 10 let, u malych piezvykavci je
mnozstvi dostupnych genomickych dat dosud omezené. Piesto se ukazuje, ze 1 v chovu ovci a koz
ma genomickd selekce znaéné moznosti. Kratsi generacni interval, Siroké spektrum produkénich 1
funk¢nich znakt (od ristu a jatecné hodnoty pres mlécnou uzitkovost az po odolnost vii¢i parazitiim)
piedstavuji u ovci a koz vyznamnou prilezitost k urychleni genetického pokroku prostfednictvim
piesnéjsi selekce a presného vybéru mladych plemenikt. Specifické podminky chovu malych
piezvykavci (zejména mensi velikost populaci ¢i extenzivni systémy chovu) ¢ini budovani
hraje 1 ekonomika genomickych analyz. I kdyz cena SNP analyzy jednotlivého zvifete neni vysoka,
pii genotypizaci vétSiho poctu ovei €1 koz predstavuji celkové naklady znacnou investici. Ta muze
omezovat ochotu chovatelii zapojit do testovani $irsi ¢ast populace a zpomalovat vytvareni dostatecné
velkych referencnich populaci.

Pfesto se genomicka selekce, poprvé teoreticky popsanéd v roce 2001 (Meuwissenem a kol., 2001),

dnes bézné uplatituje v chovnych programech ovci v fadé zemi svéta. Vyznamné zkusenosti s jejim
praktickym vyuzitim maji naptiklad Australie a Novy Z¢éland (Woolley et al., 2023), Francie (Baloche
et al., 2014), Spojené kralovstvi (Kaseja et al., 2023) a v poslednich letech také Spojené staty
americké (McMillan et al., 2022). Tyto ptiklady ukazuji, ze i ptes strukturdlni omezeni typicka pro
chov malych pfezvykavcil 1ze genomiku Gspé$né zaclenit do Slechtitelskych programt a dosahovat
méfitelného genetického pokroku.

Co je to genomika

Pro porozuméni vyznamu modernich metod ve Slechténi je dilezité¢ odlisit pojmy genetika a
genomika. Genetika je védni obor zabyvajici se studiem jednotlivych genli a jejich vlivem na
dédicnost. Ma tadu podobori — naptiklad molekularni genetiku, cytogenetiku, imunogenetiku,
populacni genetiku, genetiku kvantitativnich vlastnosti nebo evolu¢ni genetiku. Naproti tomu
genomika se zamétuje na studium celé genetické informace organismu uloZené na chromozomech,
tedy genomu. Zatimco genetika zkouma konkrétni geny a jejich ucinky, genomika se snazi pochopit
strukturu, funkce a interakce vSech genil v rdmci celého genomu. Zahrnuje jak mapovani DNA (tedy
ur¢eni poradi nukleotidl), tak i ur¢eni vlivi jednotlivych geni a jejich vzdjemnych vztaht.



Obrazek 1. J ednonukledtidovy polymorfismus — SNP (Single Nucleotyde Polymorfism)

V oblasti Slechténi hospodarskych zvifat se genomika v soucasnosti soustiedi zejména na
vyhodnoceni jednonukleotidovych polymorfismti (SNP) — drobnych rozdili v DNA, které predstavuji
zménu jediného nukleotidu (A, T, G nebo C) (obrazek 1.). Aby byla mutace povazovana za SNP, musi
se vyskytovat v populaci alespoit u 10 % jedinc. Genom ovce obsahuje ptiblizn¢ 2,6 miliardy
nukleotidli (dusikatych bazi) a genom kozy asi ptiblizné 2,7 miliardy nukleotidd, pticemz pti bézném
genomickém rozboru se pracuje s udaji o zhruba 70 tisic SNP rovnomeérné rozprostienych po celém
genomu. Tato data se ziskavaji pomoci tzv. SNP Cipt — umoznujicich rychlé stanoveni malych usekt
DNA. Obvykle se vyuzivaji Cipy se 70 tisici SNP, dostupné jsou vSak i hustsi Cipy s az 600 tisici SNP.
V poslednich letech se rozsituje také vyuziti celogenomového sekvenovani (WGS — whole-genome
sequencing), které poskytuje uplny obraz o genetické vybavé jedince. Bézny postup vyuzivani
genomickych tidajli vychézi z toho, Ze kazdy jedinec ziskdva jednu sadu chromozomi (%2 genetického
zaloZeni) od otce a druhou (72 genetického zaloZeni) od matky — jak je znazornéno na obrazku 2
modrou a oranZzovou barvou. Na kazdém chromozomu se nachéazi sekvence nukleotida (A, T, G, C),
které se pro ucely pocitatového zpracovani prevadéji na Cisla. Naptiklad miize byt adenin (A) a
cytosin (C) kodovan jako ,,1, zatimco thymin (T) a guanin (G) jako ,,0“. Na tomto zéklad¢ Ize
jednotlivé genotypy vyjadiit jako dvojice Cisel: naptiklad homozygot AA jako ,,11%, heterozygot AT
jako ,,10“ nebo ,,01%, a homozygot GG jako ,,00“. Potadi v piikladu ,,AT-AA-AA-GG-GC-AT* by
pak byla ptevedeno do ¢iselného zapisu ,,10-11-11-00-01-10%, jak je uvedeno na obrazku 2. Tento typ
datového zpracovani je zékladem pro nasledné bioinformatické rozbory a hodnoceni vyuzivané ve
Slechténi hospodarskych zvitat.
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Obrazek 2. Ukazka kodovani genomického zéapisu

Otec

Na zakladé tohoto ptistupu mohou genotypové udaje jednotlivych jedincii vypadat naptiklad tak, jak
je znazornéno na obrazku 3. V prvni ¢asti tabulky je zachycena samotna genetické informace, zatimco
v druhé ¢asti jsou pro kazdy SNP uvedeny podrobnosti: ¢islo chromozomu, ndzev SNP markeru a
jeho potadi na daném chromozomu. Na prvni pohled piisobi tyto udaje velmi slozité a pro laika i
odbornika neznalého genomiky téméf nesrozumitelné, podobné jako staroveké texty Inki ¢i egyptské
hieroglyfy. Abychom témto genetickym ,kodim* porozuméli, potiebujeme k jejich rozlusténi



zvlastni — jedineCny ,,klic, ktery v pfipad€é genomiky pfedstavuji bioinformatické nastroje a rozbory.
Pravé ty nam umoziuji odhalit skryté idaje obsazené v genotypu jedince a vyuzit je napiiklad pro
odhad genetické hodnoty, pfedpovéd’ uzitkovosti, vyskytu znaktli a snadnéjsi selekéni rozhodovani o
sestavovani rodicovskych part a pfipafovani jedincti. K ¢emu miize byt genomika v praxi Slechténi
uzitecna, si podrobnéji ukdzeme v nasledujicim textu.
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Obrazek 3. Ukazka jednoho z moznych zdznamu rozboru SNP

Hlavni vyhody genomiky ve Slechténi ovci a koz by se daly shrnout do nasledujicich bodu, které
budou podrobné vysvétleny:

Overeni piivodu

Genomika dnes hraje klicovou ulohu pii ovéfovani piivodu, coz jsou zékladni predpoklady pro piesné
odhady genetické hodnoty a bezchybné tizeni Slechtitelskych programi. Vzhledem k velkému
mezindrodnimu obchodu se zvifaty je nutné, aby zemé postupovaly jednotné. V soucasnosti se
hromadné prechdzi na ovétovani pivodld vSech druhi zvitat pravé podle SNP. Spravné urceni
rodicovstvi je zasadni pro pfifazeni uzitkovych tidaji ke spravnym rodindm a pro budovani kvalitnich
rodokmenovych dat. V bézné praci vSak mohou v ,,papirovych* rodokmenech vznikat chyby, a to
vlivem neuplnych udaji nebo lidského omylu. V téchto ptipadech je mozné vyuzit genetické testy
zalozené na DNA, které plivod jedince jednoznacné potvrdi ¢i vyvrati. V soucasnosti SNP markery
(jednonukleotidové polymorfismy) rychle nahrazuji dfive pouZivané mikrosatelitni markery (STR
markery), a to pfedev§im diky niZ8i cené, vyS$8i automatizaci, snadné standardizaci napfic¢
laboratofemi a celkoveé vyssi vypovidajici hodnoté. SNP testy vyrazné zvysuji pravdépodobnost
odhaleni nespravného rodi¢ovstvi. Ovéfeni piivodu je zaloZzeno na srovnani genotypu potomka s
genotypy rodi¢li — pii shodé alel 1ze rodicovstvi potvrdit, pfi nesouladu (napt. vyskytu alely u
potomka, kterou rodi¢ nemad) jej Ize spolehlivé vyloucit. Postup ovéfovani rodiovstvi ukazuje
obrazek 4. Pro jednoduchost uvadime pouze 10 lokust. Kazdy jedinec (potomek, otec, matka) ma v
kazdém lokusu 2 alely. Potomek dostane v kazdém lokusu jednu alelu z dvojice od otce a jednu z
dvojice od matky. U varianty a) je zfejmé, ze potomek nese genetickou informaci, kterd odpovida jak
otci, tak matce. Naopak u varianty b) Ize vidét neshodu mezi genotypy — naptiklad na lokusu 10 ma
potomek sestavu ,,TT*, zatimco matka nese kombinaci ,,AG*. Takovy rozdil potvrzuje, Ze matka
nemohla predat potomkovi alelu ,,T*, a rodi¢ovstvi je tak vylouceno, pfestoze v ostatnich lokusech
prenos od rodicl na potomka by mozny byl.
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Obrazek 4. Ukazka ovéteni ptivodu u dvou rozdilnych jedinct

Vyznamnou vyhodou SNP markerti pro ovéfovani piivodu je jejich vysoky pocet — bézné kolem 50
tisic na jedince — coz umoznuje v piipad¢ vyvraceného rodicovstvi zpétné dohledat skutecného
biologického rodice, pokud je jiz rovnéz genotypovan. Tento piistup zdsadné prispiva ke zptesnéni
rodokment, zvySuje kvalitu Slechtitelskych dat a posiluje uspesnost fizeni chovu.

Kontrola pribuznosti a genetické rozmanitosti populaci ovci a koz

Pro dlouhodobé udrZeni Zivotaschopnosti populace zvifat je nezbytna kontrola genetické diverzity,
tedy genetické rozmanitosti. Genomika v tomto sméru pfedstavuje vyznamny nastroj, protoze
umoziuje zpiesnit odhad genetické pifibuznosti mezi jednotlivci. Tim pfispiva k lepsi kontrole
genetické proménlivosti v populaci, presnéjsi selekei a lepSimu fizeni chovu. V bézném Slechténi
vychazime z piedpokladu, Ze kazdy jedinec predava prostfednictvim gamet (spermii nebo vajicek)
svému potomkovi 50 % své genetick¢é vybavy. Ocekavame tedy, ze genetickd piibuznost mezi
jedincem a jeho potomkem je 0,5, mezi jedincem a jeho vnukem 0,25 — protoZe mezi prarodi¢em a
rodicem je ptibuznost 0,5, mezi rodicem a jeho potomkem opét 0,5, a tudiz mezi prarodiCem a
jedincem 0,5 x 0,5 = 0,25 (obrazek 5). Ptehled nejCastéjSich ocekavanych piibuzenskych vztahii je
uveden v tabulce 1.
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Obrazek 5. Znazornéni oc¢ekavanych piibuzenské vztahy mezi jedinci

Tabulka 1. Ocekavané piibuzenské vztahy mezi riznymi jedinci

Ptibuznost — rodokmen Koeficient ptibuznosti
Rodi¢ — potomek 0,5

Vlastni sourozenci 0,5
Polosourozenci 0,25

Prarodi€ — jedinec 0,25
Praprarodi¢ — jedinec 0,125
Bratranci — sestienice 0,125

Pti tvorbé gamet vSak dochazi ke genetickym rekombinacim (ptekiiZeni vlaken v chromozomu, tzv.

crossing-over), tedy k vyménam genetickych tdaji (alel) mezi sobé odpovidajicim usekiim
chromozomu. K témto vyméndm muze dochédzet na riznych mistech a vicekrat, jak je uvedeno na
obrazku 6, a vyrazné ovliviiuji skutecné slozeni predané genetické informace. Tyto rekombinace
vnaseji do genetické ptibuznosti proménlivost, kterd v o¢ekavanych rodokmenovych hodnotach neni
podchycena, coz milize vést k nepfesnostem. Na obrdzku 7 jsou znazornény Ctyii generace — od
zakladatell (G1) az po soucasnou generaci (G4). I kdyz plati, Zze kazdy jedinec ziskava 50 % své
genetické vybavy od matky a 50 % od otce, diky rekombinaci miiZe byt sloZeni té€chto 50 % rizné —
naptiklad nakombinované z riznych ¢asti chromozomu jednotlivych predkii. V modelovém ptikladu
(obrazek 7) ma jedinec A podle rodokmenu s prarodici B a C ocekavanou ptibuznost 0,25. Genomicka
data vSak odhali, ze se skutecnd ptibuznost li§i — naptiklad mezi A a B ¢ini 0,45 (tedy 45 % sdileného
genomu), zatimco mezi A a C pouze 0,05 (5%). Toto zptesnéni piibuzenskych vztah vyrazné
napomaha piesnéjSimu odhadu genetického zaloZeni jedincl, a tim zvySuje odezvu na selekci.
Zaroven umoziuje vybér chovnych zvifat jiz v mladém véku, Casto jest¢ pred dosazenim vlastni
uzitkovosti. Vychazi se pfitom z predpokladu, Ze jedinci s podobnéjSim genotypem mohou v
obdobnych podminkéch dosahovat podobné uzitkovosti a jejich potomci mohou ziskévat srovnatelné
genetické zaloZeni. Selekce v raném véku tak vede ke zkraceni generacniho intervalu. Kombinace
kratSiho generacniho intervalu a vys$i presnosti selekce nasledné prispiva k dosazeni vyssiho
genetického zisku v populaci.
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Obrazek 6. Chromozomové rekombinace

Ocekavana pribuznost: 0,25
Skutecna pribuznost: 0,45
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Ocekavana pribuznost: 0,25
Skutecna pribuznost: 0,05

Obrazek 7. Ocekavana x skute¢na ptibuznost mezi jedinci

Genomicka plemennd hodnota

Jednim z klicovych piinost genomiky ve Slechténi malych pfezvykavcl je moznost predpoveédi
genomickych plemennych hodnot (GEBV — Genomic Enhanced Breeding Values), které zasadnim
zpusobem zptesiiuji hodnoceni genetickych schopnosti (plemennych hodnot) jednotlivych zvifat. Na
rozdil od bézného ptistupu, ktery se opird pouze o rodokmenové informace a namétené (fenotypove)
udaje (napf. masnd ¢i mlécna uzitkovost jedince nebo jeho ptibuznych), GEBV vyuziva také
informace pfimo z DNA — pifimo z tisici jednonukleotidovych polymorfismi (SNP markeri)
rozmisténych po celém genomu. Diky tomu je mozné odhadnout genetické zaloZeni jedince s vyssi
piesnosti, a to 1 v pfipadé mladych zvitat, kterd jesté nemaji vlastni zdznamy o uzitkovosti, ale tyto
uzitkovosti zname od jinych také genotypovanych jedinct.

Ptedpovéd’ genomickych plemennych hodnot miize byt zalozena na dvou rozdilnych pfistupech:
dvoukrokovy nebo jednokrokovy. U tzv. dvoukrokového pfistupu se nejprve na zakladé referencni
skupiny zvitat (s dostupnymi genotypy i dostate¢n¢ kvalitnimi Gdaji o uZitkovosti) odhadnou efekty
jednotlivych markert (tzv. SNP efekty), jak ovliviiuji danou sledovanou uZitkovost. V druhém kroku
se pak genetické zaloZeni jednotlivych jedinci odhadne ¢i pfedpovi jako soucet téchto efektl
jednotlivych SNP podle jejich skute¢ného genotypu. Tento dvoukrokovy postup byl uplatiiovan drive,
nez postup jednokrokovy, a to z divodu mensi metodické narocnosti. Nevyhodou je, Ze se d4 uplatnit
pouze na jedince s genomickou informaci a vyzaduje fadu téZko splnitelnych predpokladl. Naproti
tomu novéjsi jednokrokovy piistup (single-step GBLUP) kombinuje fenotypova data o uzitkovosti
vSech jedinct, genotypovanych i negenotypovanych, se v§emi dostupnymi SNP informacemi. Diky
genomickym datlim se zptesniuji ptibuzenské vztahy nejen mezi genotypovanymi jedinci, ale 1 mezi
jejich ptibuznymi, ktefi genotypovani nejsou. V kone¢ném diisledku dojde k opravé piibuzenskych
vztahli mezi vSemi jedinci v celé populaci. Timto zplisobem dochézi k pfimému propojeni vSech
dostupnych udaji, coz zajistuje vyssi presnost odhadu genetického zaloZeni jedince a lepsi vyuziti
dat i u zvifat, kterd nejsou genotypovana, ale jsou piibuznd s genotypovanymi jedinci, nebo jsou jejich
vrstevnici.



V podminkéch chovu ovei a koz, kde jsou rodokmenové udaje nékdy omezené a dostupnost
fenotypovych dat variabilni, predstavuje vyuziti ovéfeni ptivodu a genomické plemenné hodnoty
vyznamny nastroj pro presnéjsi selekci. Tudiz genomickd selekce umoziiuje vybér jedincl s
genetickymi pfedpoklady pro ekonomicky dilezité vlastnosti, naptiklad rast, mléénou uzitkovost,
plodnost, kvalitu viny ¢i odolnost vi¢i chorobam a parazitim, a to jiz v raném véku, Casto jesté
predtim, nez maji vlastni uzitkovost. Vyrazné se tak zkracuje generacni interval a zvySuje se odezva
na selekci. Genomické udaje rovnéz umoziuji geneticky rozlisit jedince se stejnym rodokmenem a
stanovit jejich rozdilné genetické zalozeni, ¢imz se zvySuje odezva na selekci a zaroven lze 1épe tidit
miru pfibuznosti a udrzet genetickou riiznorodost v populaci. Genomicka selekce se v souc¢asné dobé
jiz vyuziva ke stanoveni genetického zalozeni jedinct a nasledné selekci u nékterych plemen ovci a
koz v Evropé, Australii, Novém Z¢landu ¢i USA (napt. Daetwyler et al., 2010; Baloche et al., 2014;
Woolley et al., 2023; McMillan et al., 2022). Diky genomice je dnes mozné cilen¢ identifikovat fadu
genetickych variant, které ovliviuji produkéni, reprodukéni ¢i zdravotni vlastnosti ovei a koz.
Nekteré z téchto variant lze pfimo vycist z genomickych dat, jiné se stanovuji prostfednictvim
doplikovych analyz. Patfi mezi né€ naptiklad rezistence ke scrapie (PRNP), major geny plodnosti
(FecB, GDF9), znaky spojené s masnou uzitkovosti (callipyge, myostatin) nebo dédi¢né vady a
zdravotni predispozice (napi. hypotrichosis ¢i mikroftalmie). Tyto informace umoziuji chovatelim
nejen presnéjsi Slechténi, ale také cilené fizeni zdravi, reprodukce a genetické rtiznorodosti stada,
¢imz se zvySuje odezva na selekci a podporuje efektivni fizeni moderniho chovu. Pfesné znaky a
vlastnosti, které jsou ze SNP Cipu ptimo zjistitelné, budeme rozebirat v dalSim dile tohoto ¢lanku.

Na zdklad¢ t€chto moZznosti je zifejmé, Ze genomicka selekce u ovci a koz poskytuje silny nastroj pro

zvyseni genetického zisku, zkraceni generacniho intervalu a zlepSeni reprodukcnich, produkénich a
zdravotnich vlastnosti v chovu.

V uvedeném textu jsme se pokusili stru¢né vysvétlit podstatu mozného vyuziti genomickeé selekce ve
Slechténi ovci a koz.

Na zé&veér tohoto dilu je vhodné uvést, ze genomika predstavuje kliCovy nastroj pro moderni Slechténi
a fizeni chovu ovci a koz. Ovétrovani pivodu pomoci DNA rozbora hraje zasadni tlohu pii zajisténi
spravnosti rodokmenti, potvrzeni udaji v plemennych knihdch a pfesného genetického zatrazeni
jedinct, coz je zékladni predpoklad pro ucinné Slechténi. Genomika dale umoznuje piesnéjsi odhad
genetického zalozeni jedincii (plemenné hodnoty), vérohodnou selekci mladych jedincii, kontrolu
genetické rozmanitosti populaci 1 v€asné urceni nositeli dédicnych onemocnéni. Diky genomickym
udajum lze vyrazné zvysit geneticky zisk, zlepsit rezistenci vii¢i nemocem a parazitim a uzitkovost
ovci a koz a soucasné zajistit dlouhodobou udrzitelnost chovu.

V ptistim dile se cilené zaméfime na konkrétni pfinosy genomiky ve §lechténi ovci a koz.
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