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1. Cil metodiky

Cilem predkladané metodiky je navrhnout postup a metody odhadu genetickych parametr( a predikce
genomickych plemennych hodnot (GEPH) pro odolnost vici bézné se vyskytujicim porucham reprodukce u
holstynskych dojnic, a to zadrzeni I0zka, metritidé a vyskytu ovaridlnich cyst. Bude provéfeno hodnoceni
viceznakovym linedarnim modelem jedince s opakovatelnosti, ktery vede k navyseni spolehlivosti GEPH ve
srovnani s jednoznakovymi modely. Diky odhadu sloZek rozptylu a vy&islenym korelacim mezi zapojenymi znaky
bude moiné ziskat GEPH i pro jedince s chybéjicimi zdznamy. Pro hodnoceni budou optimalizovany procesy
jednokrokové genomické predikce ssGBLUP pfi zohlednéni dostupnych fenotyp(, rodokmen( a SNP genotypl
holStynského skotu.

2. Vlastni popis metodiky

2.1 Uvod

Poruchy plodnosti jsou s 21 % druhou nejéast&jsi pFicinou vyFazovani krav z kontroly v uZitkovosti v CR
(Syrtcek a kol. 2023). Podle Keltona et al. (1998) maji vyznamny ekonomicky dopad zadrzeni IGzka (ZL), metritida
(MET) a syndrom ovarialnich cyst (CYS). Tyto znaky jsou proto postupné zohlednovany v selekci dojeného skotu
(Jamrozik et al. 2021, Fuerst et al. 2011, Heringstad 2010). Prekazkou v tomto Usili je absence narodnich databazi
urcenych pro centrdini zaznam, Upravu, uchovani a dalsi zpracovani dat o vyskytu ZL, MET a CYS v populaci. Kromé
vyvoje specialnich systém, které by toto umoznily (Egger-Danner et al. 2012), tak vyzkum cili na sbér a vyuZiti
podkladi z dojirenskych systémU (Parker Gaddis et al. 2012, Zwald et al. 2004a,b), nebo na sledovani zdravotnich
znak( v referencéni populaci a naslednou genomickou predikci plemennych hodnot (Pryce et al. 2018).

Odhady koeficientu dédivosti (h?) pro ZL, MET a CYS jsou obvykle nizké, lisi se podle kvality vstupnich dat
a pouZzité metody odhadu. Studie zaloZzené na prahovém modelu (Neuenschwander et al. 2012; Heringstad 2010;
Koeck et al. 2010, Zwald et al. 2004b) uvadéji hodnoty h? do 0,08, zatimco vysledky z linedrnich modelt vétsinou
neprekracuji hranici 0,03 (Jamrozik et al. 2021, Koeck et al. 2012). Studie genetické korelace naznacuji stfedné
silnou vazbu mezi ZL a MET, napt. Jamrozik et al. (2016) uvadéji hodnoty 50-53 % Neuenschwander et al. (2012)
hodnotu 79 %. Genetické korelace obou znakd s CYS nejsou jednoznacné, pohybuji se od -26 % u norského
¢erveného skotu (Heringstad 2010) do 55 % u hol$tynského skotu (Gernand a Koenig 2017). Cast autor(l viak
upozorfiuje na to, Ze pfi zapocteni standardni chyby odhadu se zjisténé genetické korelace mezi CYS a dalSimi
dvéma vlastnostmi zpravidla vyznamné nelisi od nuly (Jamrozik et al. 2021, Heringstad 2010, Zwald et al. 2004b).

Vzhledem k predpokladané nizké dédivosti je pro Slechténi zdravotnich znak{ vyznamnym ndstrojem
genomickd selekce. V Ceské republice byla zavedena do rutinniho hodnoceni produkénich znakd jednokrokova
metoda genomické predikce ssGBLUP (Pribyl et al. 2012). Jednokrokovd metoda nahrazuje rodokmenovou
a genomickou matici pfibuznosti mezi jedinci smiSenou matici H, kterd pfendsi genomickou informaci
od genotypovanych jedinct do kovarianci mezi vSemi negenotypovanymi jedinci (Legarra et al. 2009). Metoda
umoznuje soucasné vyuziti vSech dostupnych informaci (rodokmen, genotyp, fenotyp) v jednom vypocetnim
kroku. V Ceské republice realizuje od roku 2018 plodnou genotypizaci jalovic Svaz chovateldl holdtynského skotu
v CR, z.s., v rdmci projektu FIT Cow.

2.2 Soucasny stav poznani

Udaje o vyskytu poruch reprodukce jsou zaznamenavany v Deniku nemoci a lé¢eni od poloviny roku
2017. Data jsou pribézné vypisovana pro Ucely vyvoje genetického hodnoceni, které provadi pracovisté genetiky
a Slechténi hospodarskych zvifat na Vyzkumném Ustavu Zivocisné vyroby v Praze — Uhfinévsi. Laktacni incidence
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poruch reprodukce v populaci holstynskych dojnic dosahuje necelych 7 % pro ZL, 13 % pro MET a 11 % pro CYS.
Pro tyto vlastnosti byly popsany vyznamné pevné (stddo, rok, sezéna oteleni, poradi laktace) i ndhodné efekty
(jedinec, trvalé prostfedi matky) ovliviujici jejich vyskyt. Predchozi odhady genetickych parametr( vedly
k h?=0,02 pro vdechny tfi znaky (Kasnd et al. 2023). Geneticka korelace mezi obéma znaky dosahla 61 % (Kadna
et al. 2022). Genomické plemenné hodnoty byly pribézné odhadovany jednoznakovymi modely, avSak vzhledem
k nizké heritabilité a stale jeSté malé vstupni databazi s relativné nizkou spolehlivosti pohybujici se v priiméru
mezi 8-10 %. Pfedbézné vyneseni genetickych trend( ukazalo mirné zlepsovani odolnosti vici metritidé, které
mUze byt nepfimou odezvou na Slechténi holstynského skotu na lepsi plodnost, pfipadné dlouhovékost (Kasna
et al. 2023, Kasna et al. 2022). Odolnost vici vyskytu ovarialnich cyst naopak klesala, coz je moznym nepfimym
dlisledkem selekce na produkci bilkovin, ktera je s odolnosti vici CYS v negativni vazbé (Kasna et al. 2023).

2.3 Popis datovych soubor(

2.3.1 Soubor fenotyp(

Data o vyskytu poruch reprodukce jsou zadavana zastupci jednotlivych chovl (veterinat, zootechnik, jina
povérend osoba) dle hierarchicky tiidéného Klice (Slosarkova a kol. 2016) do databaze Denik nemoci a lé&eni.
Zadrzeni lGzka je zde definovano jako nevypuzeni plodovych oball do 24 hodin od vypuzeni plodu. Metritida
(poporodni zanét délohy) zahrnuje zanét délohy do 20 dnl po porodu, kdyzZ ocistky vykazuji hnisavy nebo
hnilobny charakter. Endometritida, kterda je zanétem délohy po 20. dnu po oteleni, je charakteristicka
patologickym vytokem, obvykle s obsahem hnisu. Udaje jsou v Deniku evidovany od 1. ¢ervence 2017. Podle
nasich predchozich hodnoceni dat z Deniku (Kasna et al. 2019, Kasna et al. 2022, Kasna et al. 2023) se vyskyt
poruch reprodukce pohyboval na Urovni 5-7 % pro ZL, 9-13 % pro metritidu, 7 % pro endometritidu a 7-9 % pro
CYS. Zaddvajici vSak casto neberou ohled na rozdéleni metritidy a endometritidy na zdkladé jejich vyskytu do 20.
respektive po 20. dnu laktace. ProtoZe by dodatecna Uprava téchto dat byla pomérné obtizna a vnasela dalsi
chybu do odhadu, jsou pro pristé obé diagndzy, metritida a endometritida, posuzovany spole¢né. Jednotlivé
diagndzy, které se vztahuji k ZL, MET a CYS jsou uvedeny v Tab. 2.

Tab. 1. Vybrané diagndzy poruch reprodukce zadavané v Deniku nemoci a léceni

Znak Kod Diagndza
2.04.03. ZadrZeni lGzka

ZL 2.04.03.01. Vybaveni zadrzeného lGzka
2.04.03.01.01. Castecné vybaveni zadrzeného lGzka
2.04.05.02. Metritida = poporodni zanét délohy
2.04.05.02.01. Metritida + hnisavy vytok
2.04.05.02.02. Metritida + hnilobny vytok

MET 2.05.01.01. Endometritida (= po 20. dni p. p.)
2.05.01.01.01. E1 — katardlni endometritida
2.05.01.01.02. E2 — mukopurulentni endometritida
2.05.01.01.03. E3 —hnisava endometritida
2.05.01.01.04. E4 — pyometra
2.05.02.04. Ovaridlni cysta
2.05.02.04.01. Folikuldrni cysta na vajecnicich
2.05.02.04.02. Lutealni cysta na vajecnicich

CYS 2.05.02.04.03. Cysty = Syndrom ovarialnich cyst
2.05.02.04.04. Cysta na levém vajecniku
2.05.02.04.05. Cysta na pravém vajecniku
2.05.02.04.06. Prasknuti cysty
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Zadavani diagndz do Deniku je dobrovolné, neucastni se ho tedy vsechny chovy, které provadéji kontrolu
uZitkovosti. Databdze Deniku obsahuje ndsledujici povinna pole:

chov ¢islo;chov nazev;staj;zvife;datum oteleni;kdd diagndzy;datum stanoveni diagndzy;diagndza/dkon

002699;VUZV Uhfinéves;1176032010;CZ000099332911;28.02.2024;02.04.03.;29.02.2024;1
002699;VUZV Uhfinéves;1100005710;CZ000099642911;27.02.2024;02.04.03.;29.02.2024;1
002699;VUZV Uhfinéves;1100005714;CZ000099829911;27.03.2024:02.04.03:28.03.2024;1
002699;VUZV Uhfinéves;1100005714;CZ000100157911;8.03.2024;2.04.05.02.01.;28.03.2024;1
002699;VUZV Uhfinéves;1100005714;CZ000100192911;26.03.2024;2.04.03.01.;28.03.2024;2
002699;VUZV Uhfinéves;1100005714;CZ000100207911;01.03.2024;2.05.01.01.;29.03.2024;1

Pro kazdy hodnoceny znak zaloZime zvlastni soubor. Zaznamy editujeme podle plemene (H75-H100)
a podle dne laktace (DIM), na ktery pfipada zdznam diagndzy, ktery dopocteme jako:

DIM = datum stanoveni diagndzy - datum oteleni

Pro genetické hodnocenijsou vyuzity zaznamy ZL zadané v obdobi od oteleni do 14. dne laktace, zaznamy
MET zadané do 150. DIM a zaznamy CYS zadané do 305. DIM. Udaje s niz$im a vy3&im DIM jsou z hodnocenf
vyfazeny jako nevérohodné. V dil¢ich souborech jsou krdavy sdanym zdznamem reprodukéni poruchy
kombinovany s udaji ,.zdravych” vrstevnic. Vrstevnice (krdvy stejného plemene, produkujici ve stejném stade,
otelené ve stejné vékové kategorii, roce a rocnim obdobi, u nichZ nebyla zaznamenana dand zdravotni porucha)
jsou na zakladé Cisla staje doplnény z databdze kontroly uZitkovosti (kkuv). U zdravych vrstevnic je podle data
vyrazeni v kombinaci se zvolenym obdobim vyskytu tfeba zkontrolovat, zda dokoncily alespon 14 (ZL), 30 (MET),
respektive 60 (CYS) dni laktace, aby méla zdravotni porucha moZnost se projevit. Tyto minimalni hranice jsou
stanoveny s ohledem na nejcastéjsi vyskyt reprodukénich poruch v pribéhu laktace, jak je charakterizuji Obr. 1-
3.

V souboru je zavedena kombinovand proménna stddo*rok oteleni. Pro kazdou kombinaci stddo*rok
oteleni je spocten laktacni vyskyt (LI) jednotlivych poruch reprodukce. Stdda*roky oteleni, kde je vyskyt poruch
reprodukce LI<0,01, jsou z dalsiho hodnoceni vyfazeny, aby se eliminovaly chovy, které v daném roce tuto
poruchu systematicky neevidovaly. Soubor fenotyp( po Upravach zahrnuje:

registracni ¢islo dojnice — poradi laktace — kombinovany efekt stddo*rok*obdobi oteleni — vyskyt ZL/MET/CYS
vyjadreny jako O (diagndza nebyla zaznamendana) nebo 1 (diagndza byla alespon jednou na laktaci zaznamenana).

ukazka souboru fenotypd, pevnych a nahodnych efekt(:

jedinec PL SRO ZL MET CYS
203000187107962 3 059516201721 1 0

203000187119962 1 059516201720
203000187119962 2 05951620187 0
203000187123962 1 0595162017L0
203000190567962 2 0595172020L 0

, O O =
= = O O



Obr. 1: Rozdéleni ¢etnosti zaznam( zadrzeni [Gzka v pribéhu laktace
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Obr. 2: Rozdéleni ¢etnosti zaznam( metritidy/endometritidy v pribéhu laktace
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Obr. 3: Rozdéleni ¢etnosti zaznam ovarialnich cyst v pribéhu laktace
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2.3.2 Soubor rodokment

Rodokmen jedince je vytvoren na zakladé databaze plvodl kdb001 a zahrnuje predky do 3. generace.
Pomoci programu RENUMF90 (Misztal et al. 2018; viz ¢ast 10.3 Parametricky soubor pro RENUMF90) je
rodokmen precislovan a propojen se souborem fenotypd.

Ukazka rodokmenu vytvoreného z databaze kdb001:

jedinec ID otec ID matka ID
276000000462277 276000004100887 276000001462277
528000011000241 826000000287737 528000000022136
276000000434867 0 0*

528000000187083 528000000057638 528000000510337
528000001934431 276004100060768 528000000214066
*0 — neznamy predek.

2.3.3 Soubor genotypl

Soubor kgen001 obsahuje 2 pole — 1. Cislo zvifete a 2. jeho SNP genotyp. SNP genotyp je ve formatu
0 (homozygot), 1 (heterozygot), 2 (alternativni homozygot) a 5 (chybéjici hodnota). Soubor genotypd je propojen
se souborem rodokment a souborem fenotypl pomoci programu RENUMF90 (Misztal et al. 2018; viz ¢ast 10.3
Parametricky soubor pro RENUMF90).

Ukazka souboru kgen001:

jedinec SNP
002099 210125212000202020020220221210211011005200151222020222201212112220012210
CZ0004927955953 201101122110102000225211220110222002012110112222022020222020212012211100



Vzhledem k neustale rostoucimu poctu genotypovanych zvirat a s ohledem na to, Ze do vypoctl vstupuji
kravy max. na 5. laktaci a zdznamy jsou k dispozici od roku 2017 je mozné soubor genotypU ofiznout zleva
a do genomické predikce zaradit jen zvifata narozend od roku 2005 dale.

2.4 Modelova rovnice pro odhad slozek rozptylu

Pro odhad genetickych parametr( a predikci plemennych hodnot je vyuZit tfiznakovy linearni model
jedince vyjadreny rovnici ve tvaru:

REPijk/ U+ SRO/ + PL/ + ax + per + ej,
kde

REPjx — je sledovany projev, tj. prezence (1) nebo absence (0) dané poruchy reprodukce v obdobi od oteleni
do 14. dne laktace (ZL) do 150. dne laktace (MET) nebo do 305. dne laktace (CYS);

U — populacni prdmeér;

SRO; — pevny vliv i-tého stada x roku x obdobi, kde vliv obdobi ma 4 Urovnémi definované v tfimésicnich
intervalech (leden-bfezen, duben-Cerven, ¢ervenec-zafi, fijen-prosinec);

PL;— pevny vliv j-tého pofadi laktace se tfemi drovnémi (1. laktace, 2. laktace, 3.-5. laktace);
ax—nahodny pfimy geneticky vliv k-tého jedince;

pe;—nahodny vliv trvalého prostfedi |I-té matky;

e — nahodny reziduadlni vliv.

2.4.1 Definice pevnych efektl v modelu

Stado se definuje podle chovatele a staje, ve kterych se pravidelné zaddvaji zaznamy o diagndzach a
lé¢eni do Deniku. Pro hodnoceni jsou vyuZity zaznamy krav, které se otelily od 1.7.2017 (spusténi Deniku) do
posledniho dne stanoveného s ohledem na zachovani alespori minimaini lhlty pro moznost projeveni se
sledované poruchy (14 dn( pro ZL, 30 dnd pro MET, 60 dnU pro CYS). Ze stejného dlvodu by mély vSechny kravy
(s vyjimkou otelenych v poslednim roce hodnoceni) bez zaznamenaného vyskytu dokoncit alespon 14-30-60 dni
laktace.

Rok oteleni se definuje jako kalendarni rok oteleni dojnice.

Obdobi oteleni je stanoveno na zdkladé proménlivosti vyskytu poruch reprodukce v populaci, a to jako
1. leden-bfezen, 2. duben-Cerven, 3. Cervenec-zafi a 4. fijen-prosinec.

Poradi oteleni se uvazuje od prvni do paté laktace, pricem? dalsi laktace (>5.) se vzhledem k velmi nizkym
poctlim zdznamU( do hodnoceni nezarazuji.

2.4.2 Definice ndhodnych efektd v modelu

Vliv trvalého prostfedi krdvy je slozkou fenotypové proménlivosti, ktera zlstavd konstantni
pfi opakovanych mérenich na stejném jedinci. Pocet Urovni je dan poétem krav se zéznamem ZL/MET/CYS.

Piimy aditivni geneticky vliv jedince pfedstavuje plemennou hodnotu jedince a pocet Urovni je dan
poctem vSech jedincl v rodokmenu, ktefi jsou zahrnuti do vypoctu. Zvifata jsou navzajem propojena pomoci
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smiSené matice pfibuznosti H, ktera kombinuje matici rodokmenové pfibuznosti A s matici genomické pfibuznosti
G:

H™! = Ai 22 Ai —1]
A A*c + G — A3
(Legarra et al. 2009).

2.5 Genetické parametry

Slozky rozptylu pro poruchy reprodukce jsou uvedeny v Tab. 2. jsou odhadnuty na zakladé vyse
uvedeného modelu pfi zohlednéni jedinct v rodokmenu do 3. generace. Pro odhad genetickych parametr( je
soubor vstupnich hodnot editovan tak, Ze zahrnuje jedince s pozorovanim pro vSechny tfi poruchy reprodukce
na dané laktaci. V kazdé drovni efektu SRO je alespon 10 vrstevnic. Kazdy byk ma zdznam projevu vsech tfi znakd
alesponi u 10 dcer.

Pro vlastni vypocet je pouZit program AIREMLF90 (Misztal et al. 2018). Parametricky soubor je uveden
v Casti 10. Prilohy (10.4 Parametricky soubor pro program AIREMLF90).

Tab. 2. Variacné-kovariacni matice nahodnych efekt(l pro zadrzeni IGzka, metritidu a ovarialni cysty

Aditivné gen. rozptyl
2
Op-z1
o2
A-MET
2
O4-cys

2
O4-71
0,0014+0,0002
0,0011+0,0002

-0,0001+0,0001

2
O4—-MET
0,0011+0,0002
0,0028+0,0004

0.0001+0,0002

2
O0p-cys
-0,0001+0,0001
0,0001+0,0002
0,0016+0,0002

Trvalé prostredi kravy
OPp_z1
OFp-MET
TPE—cys

2
OPE-ZL
0,0002+0,0003
0,0003+0,0002
-0,000040,0002

2
OpE-MET
0,0003+0,0003
0,0042+0,0004
0,0008+0,0004

2
OpE-CYS
-0,0000+0,0002
0,0008+0,0004
0,0017+0,0004

Residualni rozptyl
2
Og—zL
2
OF_MET
2
Og_cys

0f_z1
0,0554+0,0004
0,0163+0,0004
-0,0000+0,0003

OF—mET
0,016340,0003
0,0997+0,0006
0,0019+0,0004

OF_cys
-0,0000+0,0002
0,0019+0,0004
0,0865+0,0006

ZL — zadrzeni l0zka, MET — metritida, CYS — ovarialni cysty

Pfima heritabilita h? pro znaky je spoctena jako podil aditivni genetické proménlivosti aj z celkové
fenotypové proménlivosti aﬁ dané souctem vsech slozek jako:

of = a} + ofp + of.

2
he=— A
T 02+ 02, + o2

A T 0pg E

Opakovatelnost p je podilem souctu pfimého genetického vlivu aj a trvalého vlivu prostredi kravy age
z celkové fenotypové proménlivosti aﬁ:

p=

T 52102 z -
o4+0ppt OF



Odhadované dédivosti, genetické korelace a korelace podminéné trvalym prostfedim kravy v ceské
populaci holstynského skotu uvadi Tab. 3.

Tab. 3. Odhadované koeficienty dédivosti (%, na diagonale), genetické korelace (%, nad diagonalou) a korelace
podminéné trvalym prostiredim kravy (%, pod diagonalou).

ZL MET CcYs
ZL 2,5 55 -7
MET 35 2,7 6
CcYs -3 30 1,8

ZL — zadrzeni l0zka, MET — metritida, CYS — ovarialni cysty
2.6 Genomické plemenné hodnoty

Genomické plemenné hodnoty jsou odhadnuty metodou jednokrokové genomické predpovédi ssGBLUP
s vyuzitim sloZzek rozptylu, jak je uvadi Tab. 2. Do odhadu vstupuje soubor SNP genotypl jedincl pouzivany
v rutinnim vypoctu, ktery zahrnuje vice nez 70 tis. jedinc(, a v disledku toho je vypocet potfebné inverze matice
pribuznosti velmi naroc¢ny. Populacni studie u skotu ukazaly, Ze inverzi lze bez ztraty genomické informace
provést na nahodné vytvofeném podsouboru o ~10 000 jedincich. Pro zjednodu$eni soustavy rovnic je proto
pouZzit algoritmus APY (algorithm for proven and young, Misztal 2016). Samotnému odhadu plemennych hodnot
predchazi kontrola kvality genotypt programem preGSf90 (viz 10.5 Parametricky soubor pro program PreGSF90).
Vystupem je pocet zvifat potfebnych do jadra - core (Pocrnic et al. 2016), soubor ocisténych genotyp(
(snp_clean) a seznam precislovanych genotypovanych zvifat (snp_clean_XrefID). Do seznamu precislovanych
zvirat je doplnén sloupek rozlisujici core (1), jejichz genotyp bude vyuzZit k inverzi matice pfibuznosti, a non-core
(0) zvirata.

Upraveny soubor snp_clean_XrefID ma tvar:
Animal ID C/NC

143732 372211056181109
143733 528000418084861
143734 528000398822932
143735 528000399323722
143736 528000390689517
143737 528000393539316
143738 528000430649637
143739 208000000249247
143740 250001445852446 O

Pro nasledny odhad genomickych plemennych hodnot slouzi program BLUP90IOD2 (Misztal et al. 2018;

_ O O O - O O O

10.6 Parametricky program pro BLUP90I0OD2). Genomicka matice pribuznosti je vytvorena na zdakladé
VanRadenovy metody 1 (VenRaden, 2008). Spolehlivosti genomickych plemennych hodnot jsou aproximovany
programem ACCF90GS (Masuda 2018; 10.7 Parametricky soubor pro program ACCF90GS).
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2.7 Zpracovani vysledkd

2.7.1 Soubor genomickych plemennych hodnot

Vystupem programu ACCF9O0GS je soubor sol_and_acc, ktery odpovidd struktufe popsané v manudlu
programového baliku BLUPF90 (Masuda 2019). Prvni sloupec trait oznacuje znak podle jeho zadaného poradi
v parametrickém souboru (1 — zadrzeni [0zka, 2 — metritida, 3 — cysty), druhy sloupec (effect) oznacuje efekt
podle jeho pofadi v parametrickém souboru 10.7 (3 — pfimy aditivni vliv jedince), tfeti sloupec (level) je hladina
hodnoceného efektu, v pfipadé plemennych hodnot je to Cislo jedince precislované v programu RENUMF9O0,
¢tvrty sloupec (solution) je vlastni genomickd plemenna hodnota a paty sloupec (acc) je spolehlivost jejiho
odhadu, tj. druhd mocnina korelace mezi predikovanou a skute¢nou plemennou hodnotou (R?).

Struktura souboru vysledk( sol_and_acc
trait/effect  level solution acc

1 -0.02470795 0.2279
1 -0.01375447 0.2320
1 0.02155715 0.2331
2 -0.01145644 0.0960
2 -0.00787966 0.1066
2 0.02236203 0.2043
3 -0.00501560 0.1376
3 0.00307153 0.0794
3 0.01555098 0.0745

w N P W NP W N -
w W w w w w w w w

V ndvaznosti na vyjadreni znaku (O - absence, 1 - vyskyt) vypovidd GEPH o nachylnosti jedince k projevu
dané zdravotni poruchy, tj. vy$si GEPH znamenaji vyssi pravdépodobnost vyskytu a obracené. Vzhledem k tomu,
Ze v plemenarské praci zpravidla pfedpokladame, Ze vyssi hodnoty GEPH jsou pfiznivé a zadouci, jsou vysledky
dale upraveny. GEPH jsou vyjadreny jako relativni plemenné hodnoty (RPH) s primérem 100, smérodatnou
odchylkou SD =12 a vztazené ke genetické bazi (prdmér bykd narozenych v roce 2010). Déle jsou pfevedeny tak,
aby vyssi RPH predstavovaly vyssi odolnost vici vzniku dané reprodukéni poruchy (RPH_op). Popsané Upravy
zapisuje rovnice

RPH_op =100 - ((GEPH — prlimér genetické baze / SD)*12)

2.7.2 Rodokmen

Genomické plemenné hodnoty jsou pomoci souboru rodokmen(l renadd03 pfipojeny k plvodnim
(registracnim) Cisliim jedincl. Struktura rodokmenového souboru zahrnuje 10 sloupcU:

18535700 10000000 1 203000484588961

4 57899 95671 20000 2 30 2 203000224857972

16 57247 97006 2004 0 2 2 0 0 203000255009972
56975 58446 16609 2011 0 2 3 0 0 203000660988961
102041 58406 141634 201202 00 1 203000253859972
112564 58286 147062 2016 0 2 0 0 1 203000399294921
92569 59533 85807 2115012 00 0 203000947376961,

které shrnuji zdroje informaci o kazdém jedinci a pfedstavuiji:
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1. Cislo jedince pfifazené programem RENUMF90; propojuje rodokmen se souborem uZitkovost
a genomickou matici;

2. Cislo otce

3. Cislo matky

Kod inbreedingu/skupiny predk(: 1000 je kéd jedincl s neznamymi rodici, 1333 kéd pro jedince s jednim

neznamym rodi¢em, 2000 kdd pro jedince se znamymi rodici.

Znamy nebo odhadnuty rok narozeni (0 pokud neni zadan)

Pocet zndmych rodicl (pokud ma jedinec genotyp, pak je zde 10+pocet zndmych rodica)

Pocet zaznam o vlastnim fenotypu

Pocet potomkl jako rodi¢ 1

L N oW,

Pocet potomk( jako rodic 2
10. POvodni registracni Cislo jedince.

3. Srovnani novosti postupu

Predkladana metodika zohlednuje aktuaini poznatky uvadéné ve svétové literature (viz. Kap. 6. Seznam
pouZzité literatury), predevsim vsak tézi z vlastnich vysledk(l dosahovanych prabézné pfi praci s daty o vyskytu
zdravotnich poruch v populaci holdtynského skotu v CR (viz kap. 7. Seznam publikaci, které predchazely
metodice). Oproti plvodné ovéfovanym postupim odhadl genomickych plemennych hodnot pro znaky zdravi
tato metodika zavadi jejich soucasné hodnoceni viceznakovym modelem s vyuzitim algoritmu APY usnadiujicim
vypocty s velkym poctem genotypovanych jedincl. Vysledkem uplatnéni metodiky budou genetické parametry a
genomické plemenné hodnoty pro odolnost vici vyskytu zadrzeni IGzka, metritidy a ovarialnich cyst zohlednujici
genetickou vazbu mezi vyjmenovanymi vlastnostmi, coZz vyznamné zpfesni dosavadni postupy vyuZivajici
jednoznakové modely jedince. Genomické plemenné hodnoty jsou pfedpokladem primé selekce mladych zvitat,
ktera napomze zlepSovani sou¢asného neuspokojivého stavu, kdy je cca 20 % krav vyrazovano z ddvodu poruch
plodnosti. Jedna se o novy navrh, ktery vychazi z jiz pouzivanych postupti $lechténiv CR (jednokrokovéa genomicka
selekce na zdravi vemene a koncetin) a vhodné je dopliuje. Je dlleZzitym podkladem pro dalsi vyvoj Slechténi,
které se intenzivné zaméruje na doplfiovani a vyvazovani Sirsiho portfolia znakd souvisejicich s efektivitou a
udrZitelnosti Zivocisné vyroby. Pfedkladana metodika zapadad do systému Slechténi proti vyskytu zdravotnich
poruch a nemoci u dojeného skotu predstavovaného Indexem zdravi a vyznamné podpoti jeho dalsi rozvoj.

4. Popis uplatnéni certifikované metodiky

Svaz chovatel( hol$tynského skotu CR, z.s. Holstein CZ je uznanym chovatelskym sdruzenim a nositelem
jedné spole¢né Plemenné knihy holstynského skotu (PK) pro celou CR, vydavé potvrzeni o ptvodu zvifat
a stanovuje chovny cil a standard plemene, stanovuje parametry pro vybér plemennych zvifat a prosazuje
intenzifikaci §lechténi a dosaZenf rentability chovu. Rozhodnutim Ministerstva zemé&délstvi CR je Svaz uznanym
chovatelskym sdruzenim pro holStynské plemeno skotu. Predklddana metodika poskytne informace vyuzitelné
pro §lechténi holdtynského skotu v CR zaloZené na pfimém sledovani vyskytu zadrieni IGzka, metritidy a
ovariadlnich cyst a umoini odhad genomickych plemennych hodnot pro zvySovani odolnosti populace
holstynského skotu v{ci jejich vyskytu.

5. Ekonomické aspekty

Pfedpokladané ekonomické prinosy pro uzZivatele se pohybuji na drovni 0 K¢ ve formé hospodarského
vysledku v pribéhu nasledujicich péti let v disledku ocekdvané delsi odezvy na Slechténi. V souladu
s doporucenim Rady vlady pro vyzkum uzivatel metodiky nevytvafi témito cinnostmi pfimy zisk. Vytvarenim
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podkladl a fizenim Slechtitelské prace dochazi ke zvyseni kvality plemenarské prace u chovateld holstynského
skotu a zlepsuji se tak zakladni pfedpoklady pro ekonomické pfinosy pro jednotlivé chovatele. Z dlouhodobého
hlediska lze ocekavat postupné zvySovani nebo alespon stabilizaci odolnosti populace dojnic ve vztahu
k poruchdm reprodukce. SniZzeni vyskytu zadrzeni [iZka a metritidy je spojeno s nizsi spotfebou léCiv a prostredkd
a s nizsSimi ztradtami spojenymi s vyrazenim mléka lécenych dojnic z dodavky. VSechny hodnocené poruchy
reprodukce pak souviseji s vicenaklady na Uhradu prace spojené s oSetfenim postizenych dojnic. Ddle vedou
poruchy reprodukce ke sniZzeni plodnosti az neplodnosti zvifat. Snizeni plodnosti je charakterizované zhorsenim
inseminacéniho indexu a prodlouzenim servis periody/mezidobi a je doprovazeno vy3simi naklady na opakované
inseminacni davky. Nizsi vyskyt poruch reprodukce také priznivé ovlivni dlouhovékost a promitne se do nizsich
naklad( spojenych s odchovem mladych zvitat potfebnych pro obnovu stada.
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10. Prilohy

10.1 Databaze

PFfi odhadu genomickych plemennych hodnot jsou slu¢ovana data z nékolika centrdlnich databazi. Byly

vyuZzity tyto:
1. Denik nemoci a [éCeni — Cislo dojnice; ¢islo chovu; datum oteleni; datum diagndzy; DIM; Cislo diagndzy
2. kkuv, kmrp25—doplnéni poradi laktace a vrstevnic podle Cisla stdje; datum narozeni; mésic a rok vyfazeni
3. kdb001 - plvod jedince (jedinec, otec, matka)
4. kgen001 — soubor genotypovanych zvirat
5. kint57h — soubor plemennych hodnot holstynskych byk( pro vyhodnoceni vazeb mezi vlastnostmi.

10.2 Postup uUpravy a hodnoceni dat

o vk wN =

10.
11.
12.
13.

14.

15.

16.
17.

Nacteni dojnic se zadrzenim lGzka/metritidou/ovaridlnimi cystami z Deniku

Vyfazeni dojnic s DIM diagndzy >14/150/305 dnd

Doplnéni informace o plemeni z kdb001; vyfazeni dojnic jinych plemen nez H75-H100

Doplnéni poradi laktace/oteleni a vrstevnic H75-H100 z kkuv podle Cisla stdji

Zavedeni proménné ZL/MET/CYS s hodnotami 1 pro ,nemocné” a 0 pro ,zdravé” kravy

Vyrazeni Udajd krav s ZL/MET/CYS = 0, které byly vyfazeny drive, nez dokoncily alespori 14./30./60. den
laktace.

Efekt stdj*rok oteleni -> vyfazeni stdji, kde se vdaném roce vyskyt reprodukénich poruch
nezaznamenaval s pozadovanym minimalnim vyskytem, tj. ¢etnost LI<0,01

Definovani efektu chov*rok*sezdéna oteleni

Vypis souboru fenotypd (krdva — sezona*chov*rok oteleni — poradi oteleni — ZL-MET-CYS) rep_met.dt
Vypis souboru rodokmen( (krava — otec — matka) rodo.rk

Vypis souboru genotypovanych zvifat snp

Pteclislovani vypsanych soubor( programem RENUMF90 (parametricky soubor 10.3)

Kontrola kvality genotypl, vytvorfeni souboru ocisténych genotypl snp clean a seznamu
genotypovanych zvitat snp_clean_XrefID.

Stanoveni poctu core zvitat, doplnéni souboru snp_clean_XrefID sloupcem s indikaci core (1) a non-core
(0) zvirat. (parametricky soubor 10.4)

Odhad genetickych parametr( programem AIREMLF90 (parametricky soubor 10.4)

Odhad genomickych plemennych hodnot programem BLUP90IOD2 (parametricky soubor 10.6)

Odhad spolehlivosti plemennych hodnot programem ACCFS0GS (parametricky soubor 10.7)
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10.3 Parametricky soubor pro RENUMF90

#IDK HYS PL rp met cys
DATAFILE

ph3 dat.dt

TRAITS

456

FIELDS_PASSED TO OUTPUT
1 # animal
WEIGHT(S)

RESIDUAL_VARIANCE
0.55412E-01 0.16313E-01-0.13242E-04
0.16313E-01 0.99751E-01 0.19047E-02
-0.13242E-04 0.19047E-02 0.86548E-01
EFFECT
2 2 2 cross alpha #HYS
EFFECT
333 cross alpha #PL
EFFECT
111 cross alpha #animal
RANDOM
animal
OPTIONAL
pe
FILE
rod_rodo.rk
SNP_FILE
snp_3
(CO)VARIANCES
0.14066E-02 0.10957E-02 -0.10237E-03
0.10957E-02 0.28440E-02 0.13028E-03
-0.10237E-03 0.13028E-03 0.16521E-02
(CO)VARIANCES_PE
0.18328E-03 0.30904E-03 -0.16607E-04
0.30904E-03 0.42364E-02 0.80985E-03
-0.16607E-04 0.80985E-03 0.17340E-02
OPTION missing -999



10.4 Parametricky soubor pro AIREMLFS0

# AIREMLF90 parameter file created by RENUMF90
DATAFILE
renf90.dat
NUMBER_OF_TRAITS
3
NUMBER_OF_EFFECTS
4
OBSERVATION(S)
1 2 3
WEIGHT(S)

EFFECTS: POSITIONS_IN_DATAFILE NUMBER_OF LEVELS TYPE_OF_EFFECT[EFFECT NESTED]
444 1829 cross

555 3 cross

666 345429 cross

666 345429 cross
RANDOM_RESIDUAL VALUES
0.55412E-01 0.16313E-01-0.13242E-04
0.16313E-01 0.99751E-01 0.19047E-02
-0.13242E-04 0.19047E-02 0.86548E-01
RANDOM_GROUP

3

RANDOM_TYPE

add_an_upginb

FILE
renadd03.ped
(CO)VARIANCES

0.14066E-02 0.10957E-02 -0.10237E-03
0.10957E-02 0.28440E-02 0.13028E-03
-0.10237E-03 0.13028E-03 0.16521E-02
RANDOM_GROUP
4

RANDOM_TYPE

diagonal

FILE

(CO)VARIANCES

0.18328E-03 0.30904E-03 -0.16607E-04
0.30904E-03 0.42364E-02 0.80985E-03
-0.16607E-04 0.80985E-03 0.17340E-02
OPTION missing -999
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10.5 Parametricky soubor pro preGSF90

Lisi se od souboru 10.4 pouzitymi OPTIONS pro zadani souboru genotypl snp_3 a uloZeni souboru SNP
po kontrole kvality:

H#OPTION SNP_file snp_3
#OPTION saveCleanSNPs

OPTIONS pro zjisténi poCtu zvifat potfebnych pro core populaci pomoci singular value decomposition (svd):

OPTION SNP_file snp_3_clean snp_3_clean_XrefID
OPTION snp_svd stop

10.6 Parametricky soubor pro BLUP90IOD?2

Lisi se od souboru 10.4 pouzitymi OPTIONS:

OPTION missing -999 # oznaceni chybéjicich pozorovani
OPTION SNP_file snp_3 _clean # jméno vstupniho souboru SNP
OPTION no_quality_control # vypne kontrolu kvality
OPTION use_yams # Yet Another Mixed-model Solver
OPTION apy 2 3 young.eq.0  # 2=tvofi 2 husté bloky a 1 vektor APY G*
# 3 — pozice znacky core jedincl v XrefID
# young.eq.0 — non-core pro znacka=0
# alternativa rok narozeni: proven.le.2019
OPTION noA22directinv 1 # vypne primou inverzi Az,
OPTION whichA22iDiag 4 1000 # aproximuje diagonalni prvky inverze Ay
# metodou Monte Carlo (typ 4) v 1000 kolech

OPTION saveApyGlnverse # ulozi inverzi APY G
OPTION saveA22InverseComponents # uloZi prvky inverze A,
OPTION saveDiagApyG # uloZi diagonalu APY G, ktera vstupuje do ACC

10.7 Parametricky soubor pro ACC90GS

Lisi se od souboru 10.4 pouZitymi OPTIONS:

OPTION missing -999 # oznaceni chybéjicich pozorovani
OPTION SNP_file snp_3 clean # jméno vstupniho souboru SNP
OPTION no_quality_control # vypne kontrolu kvality

OPTION use_yams # Yet Another Mixed-model Solver
OPTION DiagG_file DiagApyG  # vola diagonalu APY G

OPTIONcg111 # pozice vrstevnic

OPTION anim333 # pozice jedincd

OPTION pe 44 4 # pozice efektu trvalého prostredi
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10.8 Genomické plemenné hodnoty

10.8.1 Popis pouZitého souboru

Navrhovany metodicky postup byl provéfen odhadem genomickych plemennych hodnot na souboru,
ktery zahrnoval Udaje o holstynskych kravach (podil holstynského genotypu>75 %) chovanych ve stadech, jejichz
pracovnici k tomu urceni evidovali vyskyt vybranych reprodukénich poruch v Deniku nemoci a 1é¢eni od ¢ervence
2017 do dubna 2024. Prehled jednotlivych diagnéz a odpovidajici pocty zaznam( v Deniku uvadime v Tab. 4. Do
vlastniho hodnoceni byly zahrnuty zaznamy zchovl spliujicich podminku minimalniho rocniho vyskytu
ZL/MET/CYS20,01. Déle byly vyfazeny zaznamy laktaci 6. a dalsiho poradi (cca 4 % Udajd). Editovany soubor ¢ital
267 556 laktaci u 143 731 krav. Laktacni incidence (LI) ¢inila 6,21 % pro ZL, 13,97 % pro MET a 9,51 % pro CYS.
Chybéjici zaznamy dosahovaly podilu 38 % u ZL, 17 % u MET a 44 % u CYS. ZL/MET/CYS byly sledovény v obdobi
od oteleni do 14./150./305. dne laktace. Vzhledem k prevaZzujicimu vyskytu poruch reprodukce byly do
hodnoceni zarfazeny vsechny dojnice, které se otelily alespor mésic pfed datem posledniho mésice sledovani pro
MET a dva mésice pred datem posledniho mésice sledovani pro CYS.

Tab. 4. Struktura zaznam( v Deniku nemoci a léceni vyuzitelnych k hodnoceni vyskytu poruch reprodukce

u holstynskych dojnic

diagnodza kod Diagndza Pocet zaznam( H75-H100
2.04.03. Zadrzeni lGZka 13 699
ZL 2.04.03.01. Vybaveni zadrzeného ldzka 1905
2.04.03.01.01.  Céste¢né vybaveni zadrzeného IGzka 376
2.04.05.02. Metritida = poporodni zanét délohy 35482
2.04.05.02.01. Metritida + hnisavy vytok 3870
2.04.05.02.02. Metritida + hnilobny vytok 2 008
MET 2.05.01.01. Endometritida (= po 20. dni p. p.) 11 508
2.05.01.01.01. E1 — kataralni endometritida 260
2.05.01.01.02. E2 — mukopurulentni endometritida 424
2.05.01.01.03. E3 — hnisavd endometritida 871
2.05.01.01.04. E4 - pyometra 557
2.05.02.04. Ovaridlni cysta 1968
2.05.02.04.01. Folikularni cysta na vajecnicich 446
2.05.02.04.02. Lutedlni cysta na vajecnicich 193
CYS 2.05.02.04.03.  Cysty = Syndrom ovaridlnich cyst 15 800
2.05.02.04.04.  Cysta na levém vajec¢niku 1680
2.05.02.04.05. Cysta na pravém vajecniku 2514
2.05.02.04.06. Prasknuti cysty 5

10.6.2 Metoda odhadu genomickych plemennych hodnot

Pro odhad genomickych plemennych hodnot byl pouZit tfiznakovy linedrni animal model a jednokrokova
metoda genomického odhadu ssGBLUP (Misztal et al. 2018). Variancné-kovarianéni matice byla odhadnuta
metodou AIREML, vysledky jsou uvedeny v Tab. 2. Varia¢né-kovariaéni matice ndhodnych efektd pro poruchy
reprodukce.

Modelova rovnice méla tvar:

REPji = . + SRO; + PO; + ax + pe; + ejj,
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kde

REPjx — je zaznamenany vyskyt dané reprodukéni poruchy vyjadieny jako O (absence) nebo 1 (prezence)
pro kazdou laktaci. Chybéjici zaznamy jsou pro odhad PH nahrazeny kddem -999.

W — populaéni prdmeér;

PO;—pevny vliv j-tého poradi oteleni se tfemi Urovnémi: 1 —prvni, 2 —druhé, 3 —tfeti a dalsi; do vypocltu zahrnuty
pouze laktace 1.-5;

SRO;— pevny vliv i-tého stadaxrokuxobdobi. Celkem 1 829 Urovni vznika kombinaci 168 chovd, 8 let oteleni 2017—
2024 a 4 obdobi (1. leden—brezen, 2. duben—Cerven, 3. ervenec—zari, 4.fijen—prosinec);

ax — nahodny primy geneticky vliv k-tého jedince. Rodokmen sestaven do 3. generace predkd zahrnuje celkem
345 429 jedinct, z toho 134 913 krav s fenotypem a 2 940 bykd s informaci o fenotypu dcer. Rodokmen je
propojen s udaji o SNP genotypech 73 621 zvifat;

pe;—nahodny vliv trvalého prostredi I-té matky (134 913 Urovni);
ek — nahodny rezidualni vliv.

Zakladni editace dat, statistické hodnoceni vlivu pevnych efektll, zpracovani vysledk(l a statistické
vyhodnoceni bylo provedeno s vyuZitim procedur MEANS, FREQ, UNIVARIATE, GLM a CORR programového baliku
SAS verze 9.4. (SAS Institute Cary, NC). Pro odhad genetickych parametrl a plemennych hodnot byl pouZit
programovy balik BLUPF90 (Misztal et al. 2018).

10.6.3 Genomické hodnoceni

Pribéh genomického hodnoceni byl provéren na genomické matici pouzivané v rutinnim odhadu
genomickych plemennych hodnot. Matice byla ofiznuta o zvifata narozend pred rokem 2005. Do programu
preGSF90 vstoupilo 54 609 SNP genotypl u 73 621 jedincl. Kontrola kvality vyradila SNP s call rate<0,90 (12 831
SNP), MAF<0,05 (13 886 SNP), monomorfni (4 441 SNP), dale jedince s call rate<0,90 (1 745 zvifat) a zvifata
s konfliktem v plvodu (613 pfipadl). Vysledny pocet Cinil 36 138 efektivnich SNP a 71 343 zvitat.

Program PreGSF90 umoznil také urcit podil zvifat potfebnych pro sestaveni core populace na zakladé
dekompozice singularnich hodnot, vyjadreni vlastnich Cisel (eigenvalues) a jejich prostfednictvim vysvétlené
genomické informace:

All EVs incl.zero Positive EVs excl.zero

EIG 90% 3695 3695
EIG 95% 6342 6342
EIG 98% 10893 10893
EIG 99% 14738 14738

Podle vystupniho souboru by dostatecny pocet v core populaci dosahoval 14 738 jedincll. Do core bylo
nasledné v seznamu genotypovanych snp_3_clean_XreflD ndhodné vybrano a oznaceno kazdé ¢tvrté zvife. Jejich
pocet byl 17 836 jedincd.

Takto upravené soubory vstupovaly do vypoctu programem BLUP90IOD?2 s pfislusSnym OPTION volajicim
APY proceduru. Vypocetni ¢as dosahl 40min 14s. Vysledny soubor solutions byl podkladem pro aproximaci
spolehlivosti GEPH stanovenych touto procedurou. Vysledné stfedni GEPH a odpovidajici spolehlivosti ze souboru
sol_and_acc uvadi v pfehledu Tab. 5.
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Tab. 5. Odhadované relativni genomické plemenné hodnoty pro odolnost vici zadrzeni I0zka a metritidé

ZL MET CYs
N GEPH+SD r GEPH+SD r GEPH+SD r

Celkem 345429 0,003 0,19 0,007 0,18 0,008 0,17

+0,015 +0,120 10,024 +0,118 +0,015 +0,115
Byci 8 887 0,003 0,19 0,008 0,18 0,006 0,17

10,016 +0,180 +0,030 10,175 10,016 10,172
Byci 2 661 0,004 0,36 0,007 0,34 0,010 0,33
s dcerami 10,021 10,171 +0,035 +0,166 10,020 10,173
Mladi byci s 198 0,003 0,25 -0,012 0,25 0,003 0,24
genotypem +0,017 +0,050 +0,025 +0,050 +0,017 +0,053
Kravy 336 542 0,003 0,19 0,007 0,18 0,008 0,17

+0,015 +0,117 10,024 +0,117 10,114 +0,113
Kravy 143731 0,003 0,24 0,005 0,24 0,011 0,23
s uZitkovosti +0,016 +0,078 10,025 +0,080 10,016 +0,079
Jalovice s 14 149 0,001 0,30 -0,009 0,30 0,005 0,29
genotypem +0,019 +0,051 +0,029 +0,051 +0,018 +0,053

ZL — zadrzeni lGzka, MET — metritida, CYS — ovarialni cysty; mladi byci a jalovice s genotypem zahrnuji zvirata
narozena po roce 2022.

Primérné relativni RPHop podle roéniku narozeni byly vyneseny do grafu pro znazornéni genetického trendu.

Obr. 3. Geneticky trend pro odolnost vici zadrzeni IGzka
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Obr. 4. Geneticky trend pro odolnost vici metritidé
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U genetického zaloZeni odolnosti vici ZL neni vyznamny trend patrny a hodnoty samdci i samici ¢asti
populace viceméné kolisaji kolem priméru 100. V trendu pro MET sledujeme zhruba od roc¢niku 2008 u byk{ a
2010 u krav postupné narUstajici geneticky podminénou odolnost v obou ¢astech populace. To mize byt
dlisledkem neprimého selekéniho tlaku uplatfiovaného prostfednictvim selekce na korelované znaky zahrnuté v
selekénim indexu holStynského skotu. Zde je na misté pfipomenout, Ze pravé vroce 2008 doslo k vyznamné
Upravé vah jednotlivych znakd v selekénim indexu ve prospéch funkénich vlastnosti. Vaha znakd produkce se
snizila na 49 % se zahrnutim sloZzek mléka, 25 % tvofily znaky zevnéjsku vyznamné pro funkéni typ krav, 12 %
zaujimala plodnost dcer, 7 % funkéni dlouhoveékost a 7 % znaky zdravi vemene. Souhrnny selekéni index SIH je
pritom hlavnim selekénim ukazatelem u bykd i krav. Jak si ukdZzeme v ndsledujici kapitole, korelace pro MET jsou
silnéjsi nez pro ZL a dosahuiji stfednich hodnot v pripadé plodnosti a dlouhovékosti krav a blizi se stfedni hodnoté
i pro korelaci s hodnotou SIH.

10.6.4 Korelace GEPH znakl zdravi s plemennymi hodnotami pro vlastnosti v rutinnim odhadu

Pro pfriblizeni genetickych vazeb znak( zdravi s dalSimi vlastnostmi, které jsou predmétem selekce
u holstynského skotu, byly vyuZity Pearsonovy korelace mezi plemennymi hodnotami. Kladné korelace vyjadfuji
zvysovani geneticky podminéné odolnosti pfi zlepsovani dil¢ich znakl a obracené. Do vypoctu byli zahrnuti pouze
byci s dcerami a spolehlivosti odhadu GEPH pro odolnost vici reprodukénim poruchdam =30 %.

Tab. 6 Korelace mezi plemennymi hodnotami bykd pro odolnost vici porucham reprodukce a ostatnim znak{m
zohlednénym v selekci hol$tynského skotu

Zadrzeni lGzka Metritida Ovaridlni cysty
Znak / vlastnost N=519 N=470 N=427
korelace P< korelace P< korelace P<
SIH 0,13 0,007 0,35 0,001 0,07 0,217
Index zdravi 0,12 0,183 0,16 0,085 0,27 0,004
Dlouhovékost 0,20 0,001 0,44 0,001 0,17 0,001
Mléko kg -0,05 0,310 0,02 0,698 -0,08 0,120
Tuk % 0,08 0,088 0,09 0,094 0,05 0,319
Tuk kg 0,04 0,405 0,13 0,010 -0,04 0,501
Bilkoviny % 0,02 0,670 0,07 0,188 0,04 0,423
Bilkoviny kg -0,06 0,261 0,09 0,076 -0,07 0,175
dojitelnost 0,13 0,008 0,07 0,195 0,20 0,001
SB -0,04 0,439 0,03 0,502 0,02 0,708
Porod pfimy 0,02 0,729 -0,12 0,024 -0,14 0,010
Porod maternalni 0,03 0,552 -0,01 0,894 -0,07 0,200
Porod pfimy 1. 0,01 0,843 -0,05 0,298 -0,14 0,009
Plodnost dcer — jalovice 0,23 0,001 0,35 0,001 0,08 0,112
Plodnost dcer - kravy 0,30 0,001 0,44 0,001 0,27 0,001
Plodnost dcer celkem 0,30 0,001 0,45 0,001 0,20 0,001
Radmec 0,07 0,135 0,20 0,001 0,09 0,105
Sitka hrudniku 0,03 0,561 0,05 0,297 -0,05 0,341
Hloubka téla -0,01 0,786 -0,14 0,008 -0,14 0,010
Hranatost 0,02 0,719 0,08 0,105 -0,02 0,665
Sklon zadé 0,07 0,163 -0,07 0,165 -0,01 0,801
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Sitka zadé 0,03 0,545 0,07 0,197 -0,05 0,301
Zadni koncetiny z boku -0,03 0,512 0,04 0,380 -0,04 0,404
Zadni koncetiny zezadu -0,00 0,972 -0,07 0,194 -0,05 0,309
Uhel paznehtu 0,03 0,544 -0,11 0,028 0,08 0,142
Pfedni upnuti vemene 0,09 0,067 0,25 0,001 0,04 0,426
Rozm. prednich struk( 0,08 0,087 0,04 0,412 0,10 0,051
Délka strukd -0,09 0,080 -0,05 0,346 -0,02 0,649
Hloubka vemene 0,13 0,010 0,34 0,001 0,13 0,011
Vyska zadniho upnuti 0,07 0,180 0,27 0,001 0,04 0,434
Zavésny vaz 0,10 0,039 0,07 0,164 0,01 0,863
Rozm. Zadnich strukd 0,10 0,037 0,11 0,041 0,04 0,430
Sitka zadniho upnuti 0,13 0,008 0,26 0,001 -0,11 0,040
Kvalita kosti 0,08 0,090 0,23 0,001 0,07 0,200
Chodivost 0,08 0,119 0,04 0,481 0,07 0,185
Kondice 0,08 0,100 0,03 0,510 -0,00 0,920

Barevné zvyraznéné korelace jsou statisticky vyznamné (P<0,05 - P<0,01 - P<0,001)

10.6.5 Fenotypovy projev dcer hodnocenych byk(

Pro nasledujici rozdéleni jsme rozdélili byky na zakladé jejich relativnich GEPH pro odolnost vici vyskytu
reprodukénich poruch do skupin 25 % a 10 % nejlepsich (TOP 10 %, TOP 25 %), prdmérnych a nejhorsich (LOW
10 %, LOW 25 %). Porovnali jsme vyskyt ZL, MET a CYS u dcer byk( v téchto skupinach.

Obr. 6 Vyskyt reprodukénich poruch u dcer bykd rozdélenych na zakladé kvantild a kvartilQ jejich relativnich
genomickych plemennych hodnot.
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U dcer TOP byk( byl vyskyt ZL o 2 % nizsi ve srovnani s primeérem, a témeér o 6 % nizsi ve srovnani

s dcerami LOW byk(. Podobné vyskyt MET byl u dcer TOP byk( o cca 2 % nizsi ve srovndni s primérem a o témér

8 % nizsi ve srovnani s dcerami LOW bykd. U dcer TOP byk(l bylo zaznamenano cca o 2 % méné ovaridlnich cyst

ve srovnani s dcerami prdmérnych bykl a o 6 % méné ve srovnani s dcerami LOW bykd. Tyto rozdily mezi byky

predstavuji prostor pro genomickou selekci.
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