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Genetika ve Slechténi zvifat

&ast 1. (rough draft version)

1 VYZKUMYV OBLASTISLECHTENI ZVIRAT

Vyzkum v oblasti genetiky a $lechténi zvifat je zaméfen na identifikovani biologické role
genetickych faktorti ve funkci zvifat a navrhuje optimélni schémata pro dlouhodobou selekei.
Tento vyzkum muiZe byt rozdélen do nésledujicich oblasti:

1. Slechtitelské cile: definovani zadoucich genotypii zvitat pro uzitkové vlastnosti
v danych produkénich podminkéch.

2. Genetické analyzy: odhadovani genetickych parametrti popisujicich ptispévek
genetickych faktorti k variabilit¢ uZitkovosti a predpovézeni genetické hodnoty
jedinct pro selekci.

3. Mapovani genomu: identifikovéani a studium role jednotlivych gena.

4. Biologické aspekty: charakterizovani biologického pozadi genetickych rozdila
mezi zvifaty.

S. Slechtitelska schémata: nivrh (design) selekénich schémat zamétenych na
geneticky zisk a udrzeni genetické variability.

ad 1. Vyzkum dechtitelskyjch cilii je zaméfen na identifikaci vlastnosti a urceni jejich
relativni dualezitosti (ckonomické véhy) pro fungovani zvifete za rtznych produkénich
podminek. Dochazi kintegrovini znalosti a urovni genetickych a biologickych vztahu
v jedinci, mezi jedinci a vztaht zvifat k prostiedi v chovech.

ad 2. Genetické analjzy experimentilni dat a komer¢nich populaci poskytuji porozuméni
vyznamu genetickych a prostiedovych faktora ve vyvoji uzitkovosti zvifat. Pfispévek
genetickych faktord muze byt méfen jako genetickd variance a genetickd korelace mezi
vlastnostmi. Vyvoj voblasti statistiky a vypocetni techniky umozZnuje vice realistické
modelovani a analyzy vlastnosti. Vyuzivaji se naptiklad metody Markovovych fetézca Monte
Carlo vsegrega¢nich a vazbovych analyzich, nelineirni modely vanalyzich pieziti,
modelovéni heterogenity variance atd.

ad 3. Molekularni genetika hraje dtlezitou roli v mapovini genomii a také napt. v produkci
geneticky modifikovanych jedinct. Design a analyza téchto experimentii vyzaduje vyzkum a
vyvoj jak kvantitativni, tak i molekuldrni genetiky. Kvantitativni genetika se zabyvé vyzkumem

designu experimentl a vyvojem analytickych metod. Vyzkum molekuldrni genetiky je

zaméfen na mapovini gent a studium funk¢nich vztahtt mezi nimi. Identifikace gena
zodpovédnych za genetické rozdily byly Gspé$né prozatim jen v omezeném poctu piipadu, ale
tspéchy se ocekdvaji s dokonéenim mapovani a uréenim funkénich vztaht. Identifikace
polymorfizmu ve funkénich genech nabizi prilezitost studia genové regulace a exprese (funkdni
genomika), a také studium fyziologickych rozdilt mezi zvifaty sriznymi genotypy.
Perspektivni oblasti je také tvorba transgennich zvitat. Jejich vyuZiti je prozatim omezené.

ad 4. Ziskani lepsiho porozuméni rozdilim v uzitkovosti mezi jedinci s riiznou genetickou
hodnotou nebo genotypem, je nutné detailnéji studovat biologickou strianku vlastnosti. Lepsi
porozuméni fyziologickym dusledkim genetickych rozdila piispéje ke zlepSeni strategii
selekce, protoze se Slechtitelé vyhnou negativnim efekttim selekce a zlepsi selekéni kritéria.
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ad 5. Vyzkum $lechtitelskych schémat je zaméfen na hleddni optimalni rovnovahy mezi
genetickym ziskem a uchovani genetické variability u vlastnosti zvifat kontrolujicich zdravi,
reprodukei, produkci a jeji kvalitu.
Co je kvantitativni genetika?

Abychom mohli situovat kvantitativni genetiku, je tieba ji popsat védeckou metodou.
Kroky védecké metody jsou jasné:
Obecnd metoda Priklad

1. Ziskat pozorovani. Predméty padaji.

2. Vymyslete teorii, kterd vysvétli pozorovdni. Idedln¢ tato fize A. Ptedméty majivrozenou

vynalézéni ma vést knékolika teoriim, které jsou v souladu tendenci padat.

s pozorovénimi v obecnou teorii, kterd zahrnuje nékolik moznosti, B. Predméty jsou ptitahoviny

které jsou v souladu s daty. zeml, kterd zapticini jejich
pad.

3. Vyvinou teorii a vyvodit z nich pfedpovédi. Kdyz je teorie vyvinuta, Predpovédiz A a B:
je nutné, aby byla pfezkoumdna vice detailné, nezdvisle na A. Bezohledu najeho vzdélenost

specifickych pozorovani, které podpof jeji vyvoj. Cilem zkoumdni je od zem¢, ptedmét padd
vyvodit z teorie, co by bylo mozné piedpovédét za novych situaci, stejnou rychlosti.
které nebyly pozorovany. Idedlné chceme nalézt situaci, vkteré B. Predméty vzdilenéjsiod
alternativni teorie, které byly dfive vynalezeny, by pfedpovédeli zemé, budou padat vice
rozdilné vysledky. pomalu.

4. Provedte experiment, abyste otestovali teorii. Testujte, jestli kyvadlo hodin si

zachova ¢as rozdilné v zavislosti na
tom, jako daleko jsou od zemé.

Kvantitativni genetika primarné hleda vysvétleni variance mezi jedinci, podobnost mezi
piibuznymi jedinci a skute¢nost, Ze se populace vyvijeji, tj. Ze se méni v ¢ase.

Zakladni model, ktery by vysvétloval tyto jevy, se nezménil za poslednich osmdesat let, i
kdyz byl propracovin do velkych detailt. Model vychdzi zdulezitych zidkladu vzeslych
z mySlenek Mendela, zalozenych na zakladé pozorovéni kvalitativnich vlastnosti — predstava
genetického faktoru s nasledujicimi dvéma vlastnostmi:

1. Princip segregace: Vlastnost je ovlivnéna parem alel, ale kazda individualné se piediva
potomstvu v gameté, kterd obsahuje pouze jednu, ndhodnou alelu.

2. Princip volné kombinovatelnosti: Alely raznych faktorti se kombinuji nezavisle v gameté.

Kvantitativné geneticky model je zaloZzen na tom, Ze genetické faktory, které urcuji
kvantitativni vlastnosti, jsou mnoha faktory, kazdy s relativné malym efektem, které ovliviiuji
vlastnosti. Dale i prostiedi ovliviiuje tyto vlastnosti, takze projev vlastnosti neni zcela vérny
translaci zdkladnich genetickych faktort. Koneéné, genetické faktory jsou usporddany na
chromozomech. Toto uspotdddni méni princip volné kombinovatelnosti, tak Ze tyto faktory
(tzv. lokusy) nesené na stejném chromozomu se neckombinuji nezdvisle. Misto toho,
rodi¢ovské kombinace budou dédény ¢astéji nez rekombinantni kombinace.

Tento zékladni model byl velmi uspésny ve vysvétlovani a pfedpovidani jevu nastinénych
vy$e. To znamen4, Ze jsme minuly kroky 1 a 2, a kvantitativni genetika se zabyva krokem 3.
Podle Falconera a Mackaye, ,je kvantitativni teorie zaloZena na vydedukovéni zivéra

mendelistické dédi¢nosti, které se roz$ifi na vlastnosti populaci za sou¢asné segregace genii na
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mnoha lokusech”. Genetika kvantitativnich znaki je tedy velmi zkreslena o tuto teorii.
Mnoho ¢asu se stravi specifikovanim modelt matematicky a dale i jejich manipulovdnim, aby
se z nich vyvodily néjaké zavéry.

2 UVOD - PROC KVANTITATIVNI GENETIKA A
SLECHTENI?

V této kapitole jsou k promysleni vybrany hlavni body, které zkricené a zhusténé popisuji

problematiku zékladu genetiky, genetiky kvantitativnich znakd, historické pozadi genetického

pohledu na evoluci a $lechténi, obecné principy $lechténi, teorie selekce — problematik, keeré

byly hluboce studovany v jinych ptedmétech.

Projev vétiny vlastnosti je ovlivnén mnoha geny a faktory prostiedi. Kvantitativni
genetika se stala hlavnim paradigmatem pro analyzy fenotypové proménlivosti a evoluce.
Hlavni principy kvantitativni genetiky byly navrzeny nezdvisle R. Fisherem (1918) [ktery
zaved] koncept roz¢lenéni slozek variance, na které je zalozen princip analyzy variance a mél
vliv na vyvoj metod pro experimenty a testovdni hypotéz] a S. Wrightem (1921) [metoda
tsekovych koeficientr]. Praktické aplikace této teorie zacaly az v 50. letech a to vylu¢né
v zemédélstvi. Piicemz se az dodnes lisi piistupy analyz a designu experimentt pro rostliny a
zivodichy. Ty slouzily jako teoreticky zdklad pro $lechténi rostlin a Zivolicht na celou
polovinu 20. stoleti (Lush 1937, Hanson a Robinson 1963, Mayo 1980, Henderson, Gianola a
Hammond 1990, Falconer a Mackay 1996).

V70. a 80. letech zacdali evolu¢ni biologové plné vyuzivat kvantitativni genetiku jako
hlavni nastroj v teoretickych a empirickych analyzach. Kvantitativni genetika si také nasla své
misto v analyzich genetickych nemoci u lidi.

Postupné se vyvinuly tfi hlavni sméry uplatnéni:

a) kvantitativni genetika v evoluéni biologii (Russell Lande v 70. a po¢. 80. let, Barton a

Turelli 1989, Boake 1994)
b) $lechténi zvitat — vyvoj novych metod odhadu plemenné hodnoty (pro identifikaci

elitnich jedinct v selekénich programech) a odhady komponent variance — Charles
Henderson v 60. — 70. letech, D. Gianola, R. Fernando, M. Grossman, ...)

c) v posledni dob¢ vede rozvoj v molekuldrni genetice k vyvoji novych metod pro detekei,
lokalizaci a charakterizaci lokust kvantitativnich vlastnosti (QTL). V budoucnu se
ocekédva, ze dojde k integraci ptistupt studia Zivych organizmi mezi kvantitativni a
molekuldrni genetikou.

Je kvantitativni genetika ,,mrtva“? > zatim NE

e je vSak tfeba opustit nékteré predpoklady, jako napi. jednoduchou piedstavu, Ze
kvantitativni vlastnosti jsou podminény pouze velkym poctem lokusia smalym
aditivnim G¢inkem;

e kvantitativni genetika se za¢ind zaméfovat na vlastnosti determinovanymi mensim
poctem lokust, neaditivnimi genetickymi efekty, nemendelistickou genetikou, ...

o odlekdva se zatlenéni genetickych detailti o komplexnich vlastnostech od molekularni a
vyvojové biologie.
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2.1 GENETICKE ,OHLEDNUTI“

Vétsina védnich disciplin maze byt rozdélena do dvou tfid podle zdkladnich otdzek ,jak® a
»pro¢“. Otazka ,jak®, se téméf vidy vztahuje na pfimé, primarni ptic¢iny pozorovéni, protoze
odpovédi na takovéto otazky jsou obecné hledany na nizsich trovnich organizace — bunéind a
molekuldrni biologie. Otézka ,jak“ vede vbiologii k redukcionizmu. Ziskdvime exaktni
odpovédi, kde hlavnim omezenim jsou pouzivané vhodné technologie a metody.

Naopak, otdzky ,,pro¢“ jsou zamétfeny na studium hlavnich, zakladnich pti¢in. Dochazime
tak ke studiu adaptace, ke studiu na vys$ich arovnich organizace. Otdzky ,,pro¢“ jsou doménou
evolu¢nich ekologt s cilem vysvétlit rozmanitost morfologickou, fyziologickou, chovani a
vyvoj Zivotnich zmén v a mezi populacemi a druhy. Studia primérnich a zdkladnich pfi¢in jsou
komplementarni zptsoby biologického vyzkumu. Znalost obou je zékladem pro kompletni
porozuméni biologického systému.

Hlavni otdzkou kvantitativni genetiky je ,Jaky je optimdilni fenotyp?“. Implicitnim
piedpokladem vyvoje je ptirozend selekce, kterd je hlavni silou utvafeni evoluce fenotypu.
Ptirozena selekce je hlavnim zikonem biologie. Je to univerzilni sila, kterd zpusobuje
rozriiznéni na viech trovnich organizace — od genii po populace. Adapta¢ni paradigma navzdy
pieménila zpsob mysleni o biologickych jevech, ale méd jednu omezenost — neposkytuje

mechanistické porozuméni evolu¢nich procest. To je primérnich cilem kvantitativni genetiky.

Kvantitativni genetika a fenotypova evoluce

Ackoli kulturni a materndlni ptenos efekti prostiedi hraji duleZitou roli v uréitych
piipadech, je evoluce primarné genetickym procesem. Studium evoluce vyZaduje modely, které
zahrnuji explicitni genetické mechanizmy. Vétdina vlastnosti studovanych na celém
organizmu jsou kédovédny velkym poétem gentt a individudlni lokusy jsou obecné
nepozorovatelné. Kvantitativni genetika vyuzivd statistiku aplikovanou na zakladni
mendelistické principy rozsifené na polygenni vlastnosti a vétSina vyjadieni je v terminech
fenotypovych priméra a varianci.

Mendelistické principy v kvantitativni genetice jsou univerzdlni a plati jak pro
domestikované druhy zvifat tak pro pfirozené populace. Protoze systém pateni a evoluéni sily
jsou v pfirozenych populacich odlisné od kontrolovanych a fizenych domestikovanych
populaci, studium dédi¢nosti kvantitativnich vlastnosti v pfirozenych populacich jsou
problematické. Vétsina kvantitativné genetickych parametrt jsou odhadoviny porovninim
fenotypu jedinct se zndmym stupném piibuznosti. Zakladni idea je, ze podobnost mezi
piibuznymi je funkei stupné, kterym je fenotypovy projev determinovan podilejicimi se geny
v protikladu k nédhodnym prosttedovym efektim. Idedlni experiment: kontrolovana genetickd
analyza by méla byt provedena se specifickym souborem ptibuznych jedincti konkrétniho véku
ve specifickych podminkich prosttedi. Takové situace se nedaji dodrzet a vyvijeji se nové
statistické procedury jako BLUP nebo REML pro genetické hodnoceni jedinct.

Molekulérni genetika ,kritizuje kvantitativni genetiku pro lhostejnost vi¢i struktuie a
umisténi specifickych gent, Ze je ,fenomenologickd®, ze ,,podvadi®. Molekulérni analyzy vsak
nejsou nutné nebo dokonce vhodné pro vysvétleni zékonitosti podobnosti mezi ptibuznymi.
Nevysvétli posun priméru a variance vlastnosti za selekce ¢i inbridingu ¢ predpovéd
spole¢ného projevu korelovanych vlastnosti. Na tyto problémy muze odpovédét kvantitativni
genetika. Molekuldrni genetika neni vhodna na feSeni problémi fenotypové evoluce.
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Historické souvislosti a zaklady

Ve staletich pfed vyddnim Darwinova ,,O pivodu druht® zdiraziiovali védei stdlost
druht z generace do dal3i generace. Co bylo dulezZité, byl idedl nebo typ organizmu, zakladni
rysy, které dovoluji rozpoznat druhy, ne vsak variabilitu mezi jedinci v druhu.

Systém druhové klasifikace vyvinuty Carlemn Linné (1701-1778), kdy nové druh je
popsan, musi si zachovavat svij typ, ktery slouzi k reprezentaci toho druhu, spojuje ho a
definuje podstatu, takze druh je rozpoznin. Toto zaméfeni se na idealni stav jeho puvodu je
uvedeno jiz u Platéna (427-347 pt. n. L) a jeho tvrzeni, Ze co je skute¢né redlné a véiné, je
esence objektu a ne jejich pozorované realizace. Napt., i kdyz se Zidle mohou lisit, rozpozname
je vSechny jako zidle. Zidle, na které sedime je pouze nedokonalym spodobnénim idealni Zidle.
V Platénové alegorii jeskyné je popsdno, Ze to co muzeme pozorovat ve svété, jsou pouze
pohyblivé stiny (iluze) skute¢nych objektii zobrazovanych na sténé jeskyné, které se pohybuji
pied ohném. Platén obraci nasi pozornost na stiny na zdi pouze natolik, jak nidm tyto stiny
dovoluji vyslovit zavéry o skute¢nych a neménitelnych objektech, které jsou projektovény jako
stiny.

Kdyby biologové napodobili Platéna, uvazovali by o variabilit¢ mezi organismy vice jako o
piekdzce nez jako o cili o sobé¢, na ktery by se méli zamétit. Darwin ptisel s myslenkou, ze
skute¢na variabilita mezi skute¢nymi jedinci (spie nez nevariabilita metafyzickych idedltt) je
nejzéikladnéjsi a objasriujici skute¢nost ptirody.

Evoluce prostiednictvim pfirozené selekce vyZaduje tfi podminky:

1. Variabilitu.
2. Podobnost mezi ptibuznymi jedinci. Tj., ur¢itd ¢ast variability musi byt dédi¢na.
3. Rozdilna rozmnozZovaci Gspésnost: ur¢ité formy maji vice potomkiim nez ostatni.

Zjevnd obtiznost Darwinovy teorie je vbodech 1 a 2: bod 1 zduraziiuje variabilitu,
zatimco bod 2 zdiraziiuje uréitou stélost (stdlost forem mezi rodi¢i a potomky). Nebyl
vyvinut Zddny model dédi¢nosti vjeho dobé¢, kterd by mohla pojmout potieby obou bodu.
Mezitim dalsi lidé pozorovali a vyvijeli teorie dédi¢nosti.

Gregor Mendel (1822 — 1884), v roce 1866, vypracoval teorii dédi¢nosti zalozenou na
dvou principech popsanych vyse. Jeho pozorovéni byla provddéna na vlastnostech, kterd
projevovala diskréeni formy (tj. ¢ervené nebo bilé barvy, hladkd nebo svraskld semena, ...)
Mendel studoval fyziku (u Dopplera) pied kondnim jeho experimentt s hrachem a proto si
navykl na svd pozorovani pohlizet matematicky. SpiSe nez pozorovini jednoho organizmu
(jako vzorku typického pro druh) studoval mnoho organizmu spole¢né, neptimo tak posunul
kuptedu myslenku, ze stejnd pravidla dédi¢nosti nevedou ke stejnym vysledkim pro vSechny
potomky, ale ze zde hraje roli nidhoda. Rozdil mezi vlastnostmi s diskrétnimi formami
(kvalitativni) a vlastnostmi s kontinudlni proménlivosti (kvantitativni) byl vSak velkou
piekdzkou ve vyvinuti jednotné teorie dédi¢nosti. Zastinci Darwinovy teorie evoluce
potiebovali takovou teorii dédi¢nosti, kterd by podporovala piedstavu pozvolné evoluce
s mnoha pfechodnymi formami, nez teorii, kterd umoznuje pouze zietelné odlisné formy.
Svét vSak nebyl ptipraven pfijat a porozumét Mendlovym zivéram. Biologové byly zvykli
pohlizet na organizmus jako na celek, nez divat se na izolované vlastnosti. Déle se v jeho dob¢
hodné vétilo (ne vsak vichni), Ze oplozeni vyzaduje nékolik spermii nebo pylovych zrn na
vajicko. Kdyby to tak vSak bylo, pak by pozorované Mendelovy poméry byly nemozné. Po
publikovani jeho poznatku se objevily dal$i prace, které dokézaly, Ze jedna mikrogametospora

5




Genetika ve slechténi zvirat TGU 2006

spojuje s jednou makrogametosporou, aby doslo k oplozeni; dile byly popsany déje mitdzy a
meidzy. Tato pravidelnost v bunééném procesu umoznuje pochopit variabilitu pii pouziti
Mendelovych pomérti méné neuvétitelné.

Znovuobjeveni mendelistické genetiky (roku 1900) zaméfila pozornost na dédi¢nost
diskréenich vlastnosti: Hugo de Vries (1848-1933), Erich von Tschermak (1871-1962) a Carl
Correns (1864—-1933).

Avsak jiz Francis Galton (1869, 1889) se zabyval studiem kontinudlné¢ proménlivych
vlastnosti, které se neztetelné rozdéluji do diskrétnich tiid. Byla vedena fada spornych debat
mezi mendelisty (Bateson) a biometriky (Pearson a Weldon). Resili hlavni problém, zda
diskréeni vlastnosti maji stejnou dédi¢nost a evolu¢ni vlastnosti jako kontinudlni vlastnosti.
Mendelisté se drzeli teorie, ze variabilitu diskrétnich vlastnosti zptsobuji nové makromutace
(mutace svelkym tlinkem), zatimco biometrikové vidéli evoluci jako vysledek ptirozené
selekce pusobici na kontinudlni vlastnosti. To nakonec vedlo k fuzi genetiky mendelistické a
darwinovské teorie evoluce ptirozenou selekei (dédi¢nost sméSovani), i kdyz pomérné pozdéji.

Francis Galton (1822-1911) pracoval na studiu rozdilnych kontinuélnich vlastnosti u lidi
a pozoroval vztahy mezi vlastnostmi u rodi¢a a jejich potomkt. Pozoroval, ze u vlastnosti
vysky byli potomci se podobali svym rodi¢tim vice nez ostatni jedinci v populaci a obecné
vyska potomku byla mensi zvla$tné nez jejich rodi¢u, tedy, ze jestlize rodice byli vysoci, tak
jejich potomci byly v priméru kratsi a jestlize rodice byli kratci, jejich potomci byli v priméru
vy$$i. Vroce 1889 nazval tuto tendenci ,regresi k praméru® a navrhl, Ze to bude obecné
pravidlo pro dédi¢nost kvantitativnich vlastnosti. Termin regrese se dodnes pouzivd ve
statistice. Tato tendence vSak byla rychle odstranéna variabilitou z populace, protoze po
nékolika generacich, v§ichni potomci by se postupné ptiblizili k priméru populace. Aby smifil
svou teorii regrese k praméru s evoluci, navrhl Galton, Ze evoluce vyplyvajici ze soutéze,
izolovani jedinci se velmi li$i od jejich rodi¢t v disledku velkych mutaci. Dalsi pozorovani a
vyvoj teorie dédi¢nosti na pocitku 20. stoleti podaly Galtonovym pozorovinim odli$né&jsi
interpretaci.

Wilhelm ~ Johannsen (1857-1927) dokdzal vroce 1903, Ze wuréitd variabilita

VIV VY

v kvantitativnich vlastnostech nebyla zapfi¢inéna mechanizmy dédi¢nosti, ale prostfedim,
v kterém organizmy Zily, a vyvijeli se. Provadél pokusy s inbrednimi liniemi fazoli a zjistil, Ze
v inbredni linii byla veskera pozorovand variance zpusobena rozdilnym prostiedim. Poprvé
pouzil terminy genotyp (geneticky identi¢ti jedinci inbredni linie) a fenotyp (pozorované
hodnoty vlastnosti zméfené na jedinci daného genotypu; fenotyp se sklidal z dédi¢né hodnoty
genotypu s efektem prostiedi). Johannsen vyvodil zévér ze svych experimentd, Ze genotypy
byly obecné neménitelny a jako Galton predpokladal, Ze evoluce musela probihat nahlymi
velkymi mutacemi genotypu. Oba piedpokladali, Ze genotyp pro danou vlastnost byl jednotny
nedélitelny blok. To ze genotyp by mohl byt slozen z ¢etnych faktora, bylo pfineseno dal$imi
védci, napt. George Udney Yule (1871-1951) v roce 1902 svym matematickym modelem,
kterym byla vy$ka determinovana genotypy slozenych z ¢etnych faktort a efektem prostiedi,
které muze podpotfit vznik kontinudlni proménlivosti a zdroveri Galtonovu regresi. Rodice
mohou byt vysoci prosté proto, ze to zapficinil efekt prosttedi. Ale efekt prostiedi se neprendsi
na potomky (neni to dédi¢né), takze potomci mohli byt priimérné men3i nez rodi¢e. Ddle
protoze genotyp je slozen z vice faktori, potomci se nemusi nutné podobat jen jednomu nebo
druhému rodiéi, ale mtze byt svou hodnotou mezi obéma.
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I kdyz se pozorované vlastnosti povazovaly za diskrétni, u uréitych vlastnosti se
piedpoklddalo, Ze byly ovlivnény vice nez jednim faktorem (genem).

Vyznamnym experimentem k potvrzeni vicefaktorové hypotézy provedli $lechtitelé obili,
kdy kolem roku 1910 Edward Murray East (1879-1938) a Rollins Adams Emerson (1873~
1947) zaznamenali variabilitu u vlastnosti obili po provedeni umélého kifzeni nebo
samoopyleni. Kdyz ktizili rozdilné variety, hybridi neméli vice variability neZ jejich potomei.
Ale potomci po téchto hybridi po samoopyleni byli zna¢né variabilnéjsi. Tento neo¢ekdvany
vznik variability mohl byt vysvétlen pouze tak, Ze genotyp byl slozen z mnoha fakrora, které
segreguji nezavisle za vzniku rozdilnych kombinaci, poté co byly spojeny prvnim kiiZenim
mezi rozdilnymi varietami (parentdlni generace). Tento fenomén zvyleni variability
pozorovali dfive napt. mezi lety 1771 a 1776 Joseph Gottlieb Kélreuter (1733-1806) nebo
Carl Friedrich von Girtner (1772-1850). Vysvétleni poskytl Mendel, jehoz model dédi¢nosti
dokdzal interpretovat tato pozorovéni.

Zavér

Ve vyvoji genetiky na svém poditku Ize sledovat dvé historické linie. Prvni se zamétuje na
jednotlivé faktory a jejich dédi¢nost a druhd se zabyvd kontinualni varianci ovlivnénou
genetickymi a prostiedovymi faktory. Tyto pfistupy se vSak prolinaji a jsou v jakési
mechanistické hierarchii. Predpokladejme, ze chcete vysvétit zmény v praiméru a varianci
vlastnosti populace. Pak pouZijete kvantitativné genetickou teorii, protoze pracuje s priméry a
variancemi. Mnoho ptedpovédi je odvozeno ze vzorct, které maji jako parametry pouze tyto
praméry a variance. Vzorce jsou bez jakychkoliv vztaht k genetickym lokustim, nahodné
segregaci nebo volné kombinovatelnosti.

Pokud byste se zajimali o to, jak konkrétni priiméry a variance vznikaji, pro pochopeni
tohoto fenoménu na nizsi trovni hierarchie, musite pracovat s lokusy, které maji individudlni
efekty. Tim se zabyva genetika populaci. Spojenim téchto individualnich efekti jsou praméry
a variance, jejichz pavody jsou podminény mnoha kvantitativné genetickymi vzorci.

Pokud studujeme dédi¢nost a evoluéni zmény na trovni jednoho lokusu, musi se déle
piejit ke studiu dédi¢nosti a evoluénich zmén na urovni vlastnosti nebo fenotypu.
Rozpracovani teorie pro dédi¢nost a evoluci na této trovni je vidy odvozena z porozuméni
individudlnich lokust, produkujici efekty, které lze pozorovat (tj. fenotyp). Nicméné, efekey
jakéhokoliv lokusu nejsou témét projednaviny. Misto toho slozité efekty se diskutuji
s pouzivanim parametrd, které zpfestiuji praimér nebo sumarizované efekty. Nakonec se hleda
propojeni mezi teorii a redlnym svétem. Zalindme tedy modelem a zné&j chceme vyvodit
mnoho zavért. Zavedeni téchto zévért do praxe je také tieba znat odhady parametrt, keeré se
zahrnou do vzorcli odvozenych z teorie. Statistickd metoda ziskava data, kterd nemohou byt
piimo pozorovatelnd — to je disciplina zvand statistickd genetika. Hlavnimi veli¢inami jsou
zékladni variance a plemenné hodnoty.
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2.2 ZAKLADY KVANTITATIVNI GENETIKY

jedinec

HH,=CH —CO0H
aminokyseliny II‘2
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protein =~ M =fH =C= —H =D - ..
B H Ry
Piiklad jednoho genu

DNA v buiikdch obsahuji informace pro syntézu
proteind, které tvoii stavebni bloky s biologickou
funkci. Kazdy protein je zapsin v malé ¢&ésti
DNA, kterd se nazyvéd gen. Ruzni jedinci mohou
mit rizné varianty gent, které vedou k riznym
variantim  proteind, raznym  biologickym
funkcim a tedy genetickym rozdilim mezi jedinci.

Kazdy jedinec ma dvé¢ kopie kazdého genu —
kazdd od jednoho rodi¢e — av$ak nékteré jsou
vyhodnéjsi, nékreré méné. Slechtitelé chtéji vybrat
ty vyhodnéjsi, aby ziskali geneticky nejziskovéjsi
zvirata.

Jestlize zndme, jaké varianty nese konkrétni
zvife, pak je docela snadné vyuzit uzitkovost
zvifete pro uréeni, ktera je Zziddouci alela
sledovaného genu. Av$ak kdyz uzitkovd vlastnost
je podminéna dvéma geny, je vice obtizné vyuzit
uzitkovost zvifete, aby se uréila zidouci alela

kazdého genu.

Priklad dvou gent ve vazbé
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Polygeny a geny velkého ti¢inku

Klasické genetické metody hodnoceni
genetické trovné jedince, jako selekéni index a
BLUP, ptedpokladaji, ze uzitkové vlastnosti
jsou podminény mnoha geny smalym
t¢inkem (aditivni ptsobeni). Takové geny se
casto nazyvaji polygeny.

- infinitesimalni model

| Polygenni dédiénost |

Vice se v sou¢asné dobé¢ zajimdme hleddnim gent, které maji vyznamnéjsi vliv na vlastnosti
dulezité z ekonomického hlediska. Tyto geny se nazyvaji geny kvantitativnich vlastnosti
(QTG) nebo geny velkého téinku. Pokud méme jen dikaz o genu velkého wéinku, ale
nezndme jeho lokalizaci, pak se oznacuje jako lokus kvantitativnich vlastnosti — QTL. Takze
se piedpokldda, ze kvantitativni vlastnost je podminéna mnoha geny mal¢ho uéinku a
nékolika malo geny velkého téinku.

Vyznamnym odvétvim genetiky populaci je gemetika kvantitativnich znaki a
vlastnosti, kterd studuje procesy proménlivosti a dédi¢nosti u hospodéisky dtlezitych znaka a
vlastnosti. Pokud budeme uvazovat v§echny negenetické faktory jako vlivy prostfedi, muzeme
fenotyp vyjadtit rovnici P = G + E, kde G je slozka genotypovd a E (angl. environment) slozka
prostfedi. Podstatou genetiky je snaha o odd¢leni téchto dvou slozek rtiznymi biometrickymi
metodami, coZ je nésledné vyuzivino ve $lechténi pti odhadu genetickych hodnot jedinca i

populaci.

Vyuziti polygenu v selekci

Chceme selektovat zvifata s nejlepsimi alelami gend, protoze zanechaji po sobé potomstvo
s lepsi uzitkovosti. To plati pro geny velkého i malého uc¢inku. Ale metody vyuZivané pro
polygeny jsou zalozeny na vybéru podle pozorovanych fenotypovych hodnot a to je docela
efektivni pro vybrani nejlep$ich gent. P¥ibuzni maji ¢4st svych genti stejné. Pak lze vyvodit, jak
ndm uzitkovd hodnota ptibuznych jedinct vypovida o kvalité¢ gent toho zvifete. UZitkovost
piibuznych jedinct ndm pomuze odhadnout hodnotu jeho gena. Vétsi ptibuzenské
vzdilenosti zpusobi mensi podil stejnych geni. Metoda takového genetického hodnoceni se
nazyva BLUP, kterd hodnoti pozorované hodnoty jedincu a jejich piibuznych, aby ziskala
nejlepsi odhady plemenné hodnoty. Selekce zaloZend na plemenné hodnoté nezahrnuje geny
velkého uéinku, které nejsou touto metodou detekovatelné. Pokud lze uréit jednotlivé geny
velkého ucinkuy, lze jit déle za jednoduchy BLUP.
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Vysvétleni genii velkého ucinku pomoci genetickych markera

Ptimé pouziti gent s uréenou hodnotou muze vést k rychlejsimu genetickému pokroku.
To umozni genetické markery, které jsou definované jako tseky DNA bez funkce a bez vlivu
na uzitkovost. Jsou vSak snadno detekovatelné v laboratofich a tak Ize fici, kterou alelu
kazdého genetického markeru zvife nese.

Neptimy geneticky marker je ve vazbé s QTL. Vyhledani téchto markert vyzaduje dobfe
napldnovany experiment. Vazba konkrétni alely markeru a QTL je neustdle ohroZovéna
rekombinacemi — funkci vzdéalenosti mezi lokusy. Pro préci s nepfimymi markery je potieba
provadét rodokmenovou analyzu a mit k dispozici zméfené uzitkové vlastnosti.

Je-li marker lokalizovan pfimo v QTL, pak jiz nejsou rekombinace problémem.

Potiebujeme pouze zméfit uzitkové vlastnosti.

Nepfimy geneticky marker Piimy geneticky marker
marker TL marker
OTL

v

GAMETY
Ny L ) My
— M —#— —#—
- _;z. N _':"-‘z\'_._
—Mg—O— My—e — minimiélni mo#nost rekombinace
Zavér:

Vétsina uzitkovych vlastnosti je ovlivnéna mnoha geny, ale né¢které z téchto genu se
mohou podilet vét$i mirou na variabilit¢ téchto vlastnosti. Moderni selekéni metody jsou
zaloZzeny na vyuzivdni variability gent s malym ué¢inkem (polygeny) - aditivni genetickd
variabilita, ktera se pouzivé pro odhad PH. Genetické markery jsou nyni vyuziviny k detekei a
vysvétleni genti velkého u¢inku (QTL). Uvazuje se také o jejich zatazeni jako jeden z néstroji
ve Slechténi.

Materialy uréené pro studenty specializace ,,Genetika a $lechténi hospodatskych zvitat® pro ptedmét Genetika
ve Slechténi zvirat (letni semestr 2006).

Dr. Ing. Tom4s Urban
UMEGZ - pracovisté genetiky MZLU v Brné
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