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I.  Cil metodiky

Cilem metodiky bylo vypracovat postup pro oveieni piibuznosti mezi jedincem a jeho predkem (déd
¢i baba) na zakladé¢ molekularné¢ genetickych data v pfipad€, ze chybi molekularné genetické
informace rodi¢l. Postup nalezne uplatnéni v rutinnim provozu ovéfovani piibuznosti

Ceskomoravskou spole¢nosti chovateltl a. s.

II. Vlastni popis metodiky

I1.1. Uvod

V soucasné dob¢ je rutinné genotypovano velké mnozstvi jedinci dojeného skotu za ucelem
piredpovédi genomické plemenné hodnoty. Tyto informace mohou byt vyuzity pro ovéfeni
molekularné genetické informace rodicti nejsou k dispozici. S vyuzitim molekularné genetickych dat
(SNP analyzy), by mél byt vyloucen piibuzensky vztah mezi jedincem a rodi¢em, pokud jedinec je
na urCitém lokusu homozygot dominantni (AA) a rodi¢ je homozygot recesivni (aa) a naopak. Z
diivodu chyb pfi genotypizaci, je vhodné uvazovat i o0 moznosti existenci opacnych homozygotnich

sestav u jedince a prarodice.

I1.3. Vlastni vypocet

Pro ovéfeni ptibuzenského vztahu bylo navrzeno pouziti metody tzv. , konfliktnich genotypta®. Tato
metoda vychazi z metodiky Hayes B. J. (2011) a je implementovana naptiklad do programt rodiny
BLUPF90 Misztal et al. (2002). Metoda je zaloZena na skutecnosti, Ze pfibuzni jedinci: rodic¢ a
potomek by méli mit podobny genotyp. To znamen4, Ze pokud mé rodi¢ genotyp 44 potomek nemuiize
mit genotyp BB. Samoziejm¢ je potieba brat v uvahu i chybu genotypovani. Misztal et al. (2002)
povazuji za vyznamnou chybovost od 1 %. Pokud je konflikth mezi genotypy vice, neni mozné
uvazovat jedince X jako rodice jedince Y.

Ovéfeni ptibuzenského vztahu mezi prarodi¢em a jedincem je komplikovanéjsi, a to z toho divodu,
ze u rodice mohlo dojit k moznym rekombinacim v genomu, které nezname. Pro tyto ptipady byva
vyuzivana metoda regresni analyzy, pomoci které se stanovuje ptfipustnd hranice konflikta (44 vs.
BB). Vytvoteni regresnich koeficientli ale neni mozné, pokud mame maly pocet rodin. Pro tyto

ptipady mtze byt pouzita metodika navrzena Council on Dairy Cattle Breeding (www.uscdcb.com),

ktera v§ak musi byt upravena na tuzemska data.



Skute¢nd prahova hodnota zavisi na poctu lokust, které byly vybrany do analyzy. Lokusy jsou
vybirany tak, ze jedinec i jeho prarodi¢ musi nést homozygotni sestavu ,4A4°, ¢i ,BB* Regresni rovnice
pro piipustnou hodnotu konfliktd vzniklou chybovosti pti genotypovani odpovida vztahu:

prahova hodnota konfliktu = 32,70071 -0,00184*(pocet vybrany genotypii), (1)
kdy orientacni prahova hodnota ptipustnych konfliktnich genotypt je uvedena v tabulce 1.

Pro ovéfeni vhodnosti dané metodiky byly CSMCH a. s. vybrany tfi rozdilné rodiny — viz piiloha).

Tabulka 1. Pfipustna prahova hodnota konfliktnich genotypt u jedince a pfedka v zavislosti na poctu
vybranych lokusii (m) vychdzejici ze vztahu (1)

Pocet vybranych lokust (m) Podil ptipustnych konfliktnich lokust (v %)
3000 27,2

4000 25,5

5000 23,5

6000 19,8

7000 18,0

8000 18,0

Atd.

I1.3.1 Vlastni algoritmus navrZené metody
Vlastni algoritmus pro vybér hrani¢ni hodnoty konfliktnich genotypt se sklada z nasledujicich kroki:

1) vybér testovaného prarodice a jedince

2) vybér lokust, které ani u jednoho jedince z paru neobsahuji chybéjici hodnoty (,- -°)

3) zjisténi poctu lokust vstupujici do analyzy (pokud je pocet lokusi (m) v analyze <12000
neni potieba dalSich uprav, pokud m > 12000, je potfeba ndhodné vybrat 12000 lokusti.

5) pro ucel porovnani vybrat pouze homozygotni sestavy lokusti, tzn. lokusy, ve kterych se
ani u jednoho z jedincli v paru nenachézi heterozygotni sestava (,4B°)

6) Spocitat procento lokust, které obsahuji bud’ ,44° u ptedka a ,BB‘ u potomka, nebo ,BB‘ u
piedka a ,44° u potomka — tzv. konfliktni lokus.

7) Stanovit ptipustné hranice konflikti, které mohly vzniknout chybovosti pii genotypovani.
Hranice konfliktd se stanovi dle regresni rovnice: 32,70071 -0,00184*m, kde m je pocet lokust

bez ,--‘ujedinci X a'Y.



8) Porovnat procento skute¢nych konfliktii viz. bod 6) a piipustné hranice konfliktl viz. bod

7) a potvrdit ¢i vyvratit, zda mezi jedinci X a Y existuje piibuzensky vztah.

Ovéteni metody u vybranych rodin je uvedeno v tabulkach 2 - 4.

Regresni vztah predpoklada analyzu na SNP &ipech s nizkou hustotou. Tyto SNP &ipy viak v CR
nejsou z diivodu ekonomické nevyhodnosti vyuzivany. Nejb&zngjsi SNP &ipy pouzivané v CR
obsahujici 50 000 SNP. Na této hustot¢ SNP ¢ipi dava dany regresni vztah chybné odhady (viz
tabulka 5). Z toho diivodu musel byt stanoven maximalni pocet vybranych lokusti. Na zéklad¢

analyzy tuzemskych dat byla tato hodnota stanovena na m = 12 000.

III. Srovnani ,,novosti postupu“

Nespravné informace o ptibuzenském vztahu mezi jedinci mize vyrazné ovlivnit piesnost predpoveédi
genomické, ale 1 konvenc¢ni plemenné hodnoty a nésledné vysi genetického zisku. Novym pfinosem
této metodiky je adaptace metodiky ovéteni pribuzenského vztahu mezi prarodici a jedincem na
podminky Ceské republiky. Postup je vyuzitelny i v piipadé, Ze nejsou dostupné molekularné
genetické informace rodi¢e. Navrhovana metoda ,,konfliktnich genotypt* musela byt upravena na
podty dostupnych lokusti, které se b&zné pouzivaji pii genomické selekci v Ceské republice.
Zptesnéni (korekce) piibuzenskych vztahli vyrazné ptispéje k zpiesnéni predpovédi genetického

zalozeni jedince (plemenné hodnoty).

IV. Popis uplatnéni certifikované metodiky

Predkladand metodika je podkladem pro rutinni ovéfovani piibuznosti mezi jedincem a jeho
prarodicem, v pfipad¢ chyb¢jicich molekularn€¢ genetickych informaci rodict. Metodika bude
uplatnéna prostiednictvim organizace Ceskomoravska spole¢nost chovatelti a.s. Vysledky této
metodiky budou vyuzivany piisluSnymi svazy chovatelti hospodaiskych zvitat, napiiklad Svazem

chovatelt holstynského skotu.

V.  Ekonomické aspekty

Predkladana certifikovana metodika slouzi k ovéfeni a opravé rodokmenovych zaznami vyuzivanych
ve §lechténi dojeného skotu. Dana metodika bude vyuzivana CMSCH, a.s. podle zakona &.110/1997
Sb. O potravinach a zakona €. 154/2000 Sb. O Slechténi, plemenitb¢ a evidenci hospodatskych zvirat
ve znéni pozdéjsich predpisti je CMSCH pravnicka osoba povéiena ministerstvem k vykonu &innosti
podle jednotlivych bodd § 23c. Jmenovité podle odstavcli 1 a 2 a §7 je povinna poskytovat

chovateltim a opravnénym osobam udaje, zpracovavat, zveiejnovat a evidovat vysledky, coz se tyka



1 0 ovefovani ptibuzenskych vztahti mezi jedinci. V souladu s doporu¢enim Rady vlady pro vyzkum
uvadime, ze CMSCH, a.s. nevytvafi témito ¢innostmi zisk, poskytuje §iroké chovatelské vefejnosti

co nejobjektivnéjsi udaje a vyhodnocenim celostatnich databdzi vytvaii podklady pro prokazani

kvality plemenatské prace chovatelt.
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VIII. Ptilohy a tabulky

Seznam pouzitych rodin pro ovéfeni vhodnosti navrZené metody

Rodina ¢. 1:

Baba Bl

Matka M1

Potomstvo D11

D12

D13

D14

D15

D16

D17

D18

D19

D110

DI11

D112

D113

Rodina ¢. 2:

Baba B2

Matka M2

Potomstvo D21

D22

D23

D24

D25

Rodina ¢. 3:

Baba B3

Matka M3

Potomstvo D31

D32

D33

D34

D35




Vysledky ovéreni piribuznosti mezi jedinci z jednotlivych rodin pouzitych pro ovéreni metody

Tabulka 2: Vysledky pro jedince B1 (prarodic v rodiné €. 1) a jedinci z analyzovanych rodin (tu¢n€ jsou oznaceni

jedinci z pfislusné rodiny ¢. 1).

pocet. homoz.

prarodi¢  |jedinec | % konfliktd |% hranice |pocet konfliktd |sestav pocet SNP | pfibuznost
B1 M1 0 13 2 4710 10876 | ANO
B1 D1-1 7 12 345 4714 11160 | ANO
B1 D1-2 8 12 380 4890 11167 | ANO
B1 D1-3 6 12 286 4707 11167 | ANO
B1 D1-4 7 12 350 4766 11165 | ANO
B1 D1-5 8 12 377 4790 11166 | ANO
B1 D1-6 7 14 325 4378 10351 | ANO
B1 D1-7 8 14 374 4405 10345 | ANO
B1 D1-8 10 14 428 4301 10346 | ANO
B1 D1-9 8 14 326 4283 10336 | ANO
B1 D1-10 10 14 429 4258 10351 | ANO
B1 D1-11 6 14 267 4205 10346 | ANO
B1 D1-12 8 14 359 4258 10346 | ANO
B1 D1-13 8 13 356 4691 10878 | ANO
Bl M2 16 13 677 4225 10879 |NE
Bl D2-1 17 13 734 4344 10875 |NE
Bl D2-2 17 12 796 4573 11169 |NE
Bl D2-3 18 12 823 4596 11168 |NE
Bl D2-4 16 12 759 4617 11165 |NE
Bl D2-5 15 12 670 4417 11165 |NE
Bl M3 17 14 702 4043 10349 |NE
Bl D3-1 17 13 750 4469 10879 |NE
Bl D3-2 17 14 722 4217 10345 |NE
Bl D3-3 20 14 848 4300 10350 |NE
Bl D3-4 17 13 751 4388 10880 |NE
Bl D3-5 19 14 824 4330 10349 |NE




Tabulka 3: Vysledky pro jedince B2 (prarodic v rodiné 2) a jedinci z analyzovanych rodin (tu¢n€ jsou oznaceni jedinci z
pfislusné rodiny ¢. 2).

pocet. homoz.

prarodi¢  |jedinec | % konfliktd |% hranice |pocet konflikti |sestav pocet SNP | pfibuznost
B2 M1 18 18 571 3128 8051 |NE
B2 Dl1-1 20 18 650 3205 8051 |NE
B2 D1-2 18 18 551 3084 7773 |NE
B2 D1-3 20 18 598 2975 7774 |NE
B2 D1-4 18 18 551 3008 7778 |NE
B2 D1-5 18 18 574 3133 7766 |NE
B2 Dl1-6 18 18 500 3130 7775 |NE
B2 D1-7 22 18 685 3132 7776 |NE
B2 D1-8 20 18 628 3089 7779 |NE
B2 D1-9 18 18 569 3339 8181 |NE
B2 DI1-10 21 18 679 3294 8181 |NE
B2 D1-11 18 18 576 3243 8183 |NE
B2 D1-12 18 18 592 3352 8182 |NE
B2 D1-13 18 18 580 3276 8179 |NE
B2 M2 0 18 2 3309 8052 | ANO
B2 D2-1 9 18 288 3308 8051 | ANO
B2 D2-2 13 18 426 3378 8184 | ANO
B2 D2-3 10 18 349 3472 8183 | ANO
B2 D2-4 9 18 302 3433 8182 | ANO
B2 D2-5 8 18 278 3406 8181 | ANO
B2 M3 22 18 638 2913 7776 |NE
B2 D3-1 22 18 692 3167 8051 |NE
B2 D3-2 24 18 738 3099 7774 |NE
B2 D3-3 24 18 756 3191 7779 |NE
B2 D3-4 23 18 737 3159 8052 |NE
B2 D3-5 23 18 727 3144 7775 |NE




Tabulka 4: Vysledky pro jedince 3 (prarodi¢ v rodiné €. 3) a jedinci z analyzovanych rodin (tu¢né jsou oznaceni jedinci
z ptislusné rodiny €. 3 pfi pouziti ndhodné vybranych 12000 SNP).

pocet. homoz.

Prarodi¢ |Jedinec |% konfliktl |% hranice |pocet konfliktd |sestav pocet SNP | pfibuznost
B3 M1 13 11 808 6174 12000 |NE
B3 Dl1-1 12 11 754 6202 12000 | NE
B3 D1-2 15 11 855 5837 12000 |NE
B3 D1-3 15 11 843 5757 12000 |NE
B3 D1-4 13 11 784 5813 12000 |NE
B3 D1-5 15 11 876 5883 12000 |NE
B3 D1-6 15 11 917 5954 12000 |NE
B3 D1-7 15 11 904 5959 12000 |NE
B3 D1-8 14 11 831 5950 12000 |NE
B3 D1-9 12 11 792 6596 12000 |NE
B3 DI1-10 12 11 779 6426 12000 |NE
B3 D1-11 12 11 775 6488 12000 |NE
B3 D1-12 12 11 803 6512 12000 |NE
B3 D1-13 13 11 831 6474 12000 | NE
B3 M2 13 11 768 6103 12000 |NE
B3 D2-1 12 11 745 6185 12000 |NE
B3 D2-2 11 11 712 6557 12000 |NE
B3 D2-3 12 11 763 6575 12000 |NE
B3 D2-4 12 11 769 6433 12000 |NE
B3 D2-5 12 11 797 6431 12000 |NE
B3 M3 0 11 2 6276 12000 | ANO
B3 D3-1 4 11 245 6496 12000 | ANO
B3 D3-2 6 11 352 6256 12000  ANO
B3 D3-3 6 11 367 6479 12000 | ANO
B3 D3-4 02 11 133 6787 12000 | ANO
B3 D3-5 05 11 322 6379 12000 | ANO




Tabulka 5: Vysledky pro jedince B3 (prarodi¢ v roding 3) a jedinci z analyzovanych rodin (tuéné jsou oznaceni jedinci z
pfislusné rodiny €. 3 pfi pouziti v§ech znamych SNP).

pocet. homoz.
prarodi¢  |jedinec | % konfliktd |% hranice |pocet konfliktd |sestav pocet SNP | pfibuznost
B3 M1 13 -53 3125 23836 46386 |NE
B3 Dl1-1 12 -53 3016 24294 46376 |NE
B3 D1-2 15 -43 2983 20211 41282 |NE
B3 D1-3 15 -43 2934 20041 41284 |NE
B3 D1-4 14 -43 2722 19950 41292 |NE
B3 D1-5 15 -43 3061 20540 41246 |NE
B3 D1-6 15 -43 3084 20483 41278 |[NE
B3 D1-7 15 -43 3078 20333 41280 |NE
B3 D1-8 14 -43 2892 20440 41298 |NE
B3 D1-9 12 -65 3643 29194 53129 |NE
B3 DI1-10 12 -65 3575 28691 53115 |NE
B3 D1-11 12 -65 3272 28440 53100 |NE
B3 D1-12 12 -65 3523 28996 53097 |NE
B3 D1-13 13 -65 3602 28493 53074 |NE
B3 M2 12 -53 2767 23799 46375 |NE
B3 D2-1 12 -53 2844 23868 46380 |NE
B3 D2-2 11 -65 3160 28585 53098 |[NE
B3 D2-3 12 -65 3331 28674 53122 |NE
B3 D2-4 12 -65 3391 28848 53118 |NE
B3 D2-5 12 -65 3364 28283 53090 |NE
B3 M3 0 -43 5 21497 41292 |NE
B3 D3-1 4 -53 945 25340 46390 | NE
B3 D3-2 6 -43 1241 21449 41293 |NE
B3 D3-3 6 -43 1245 22077 41298 | NE
B3 D3-4 2 -53 542 26022 46394 | NE
B3 D3-5 6 -43 1227 22000 41282 |NE
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