ndrodné plemend

Co nam hovori genom pinzgauského
dobytka (,keby genom vedel rozpravat®)

V nadviznosti na nd$ posledny prispevok

v tomto ¢asopise chceme prezentovat pokrok vo
vyskume poznatkov ziskanych rieSenfm projektu
APVV-0054-14 na tému ,,Molekuldrno geneticka
diverzita a produkény potencidl Zivoéignych
potravinovych zdrojov na Slovensku“. Rok 2017
sme na katedre genetiky a plemenarskej bioldgie,
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Obrdzok C.1: Grafické zndzomenie premiesania a vztahov medzi 15 eurdpsky-
mi plemenami dobytka. brovn swiss (BS), tyrol grey (T6), rakiisky pinzgausky
(AP}, cika (CK), slovensky pinzgausky (SP), angus (AG), hereford (HB), li-
mousine (LI}, charolais (CH), médsovy simentdl (SM), piemontese (PI), ro-

Slovenskej polnohospodérskej univerzity v Nitre
zatali pomerne spesne, vydanim monografie
~Genomic characterisation of Slovak Pinzgau cattle®.

Publikovana stiidia je prvou detail-
nou anal§zou genetickej diverzity
pinzgauskéhe dobytka, ktord pre-
zentuje nade zistenia a poukazuje
na meZnosti ich vyuZitia pre zacho-
vanie plemena v jeho pdvodnom
fenotype. Ziroven sme (speine
vyvinuli a aplikovali metodiku na
rozlidenie fenotypove podobnich
populddi.

Premiesanie plemien

Pinzgausky dobytok sa vyznaéuje
mnohymi vynikajicimi vlastnos-
tami, Zo holo dévodom jeho roz-
sirenia z Rakiska po celom svete.
Napriek tomu, Ze v sa¢asnosti patri
k ohrozenym populdcidm v rdmci
Eurdpy, majd mnehf polnehospo-
ddri zdujem o jeho udrzanie. Chov-
ny ciel je stanoveny primdrne pre
gistokrvnd populdciu pinzgauska-
ho dobytka. Vyskyt autochtén-
nych jedincov sa stava zriedkavym
a preto je potrebné impltementovat

nérodni stratégiu ochrany. Medzi
rychlostou charakteristiky genetic-
kych zdrojov a ich stratou existuje
Gzky vzfah. Rozvoi genomickych
ndstrojov umoziiuje optimalizovat
Slachtitelské stratégie s cielom
ziepsit GZitkovost ori sifasnom
zachovani genetickej diverzity.
Va&sina velne Zjlcich pribuznych
hovidzieho dobytka (HD} patri
k ohrozenym druhom, pricom ne-
boli vykonané Ziadne kreky naich
zdchranu ani napriek tomu, Ze ma-
ju patencidl reprezentovaf cenné
genetické zdroie pre oblast polno-
hospedarstva. KedZe je v naem
-Zdujme udrZat pinzgausky dobytok
vjeho origindlnom fanotype, teda
kombinovanom GZitkovom type, je
vhodné poznat mieru primiesania
inych plemien. Pristup pouZivany
na hadnotenie Struktdry populdcie
je charakterizovany ako metéda so
Specifickym algoritmem vypodtu,
bud's pouZitim alebo hez pouZitia
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Obrizok ¢.2: Segmentovany stipcovy graf zndzoriyjiict genomicky podiel
najmé holstajnského plemena (HF) na utvirani pinzgouského dobytk
(AP - rakiiskeho - od 1 do 12, SP - siovenského - posledné 13 - 15).

magnola (R0), sharthorn (SH), holStajnsky (HF), norwegian red (NR).

vstupnych informacii o subpopu-
lacidch. Boli sme schopnf oddelit
aj tizko prihuzné plemend (napr.
slovenski a rakiisku pinzgauskd
populdciu), pri zohladneni: pre-
mieania s inymi plemenami, ktoré
sa podietali na historickom vyvoji,
inbridingu, selekcie a migracie.
Obrazok 1 zndzoriuje typicky pri-
klad premiefania metapopuldcie
15 eurdpskych plemien.

Ak si priblizime len pinzgauskd
populidciu, na obrazku 2 sme pre
nazornost vybfali 12 Statisticky
vyznamnych jedincov rakiskeho
& 3 zvieratd slovenského pinz-
gauského dobytka. Vidime, Ze
v genafonde kaZdého jedného
ndjdeme aj vy33T alebe niZEi podiel
hol3tajnského plemena (HF), Je to
visledok zoilachtovania v smere
zvyienia predukcie mlieka v oboch
populdcidch v minulosti a smero-
vania selekcie.

Signaly selekcie

0d ¢ias domestikdcie HD doslo
k podstatnému genetickému zlep-
Seniu mnohych znakov komeréného
viznamu vrdtane adaptdcie, exte-
riéru a produkcie. Odpovedou na
takyto selekény tlak st zmeny na
Grovni gendmu v oblastiach, zod-
povednych za prejav jednotlivich
znakov, ktoré nazyvame stopy (sig-
ndly) selekcie (,selection signatu-
res”). Demestikdcia a selekcia s
procesy, kioré menia parametre ge-
netickej variability v rdmci aj medz
populdciami. MozZny pristup na zis-
tenie stdp selekcie je porovnanie
plemien, ktoré maid odlisné chov-
né ciele (napr. mliekovy a misovy
iZitkovy typ). Obdobné genetické
varidcie moZno zistit aj pri pleme-
nach s podobnym GZitkovym zame-
ranim (a teda podobnymi fenotyp-

mi), tieto m&Zu slvisiet s histériou
selekcie. Vzhladom k tomu, 7e
technoldgia sa zlep3uje a naklady
na genotypovanie klesajd, lach-
titelské stratégie s vyuZitim geno-
mickych informacii mdZu pomaet
chovatelom v riadenf stad na Grov-
ni gendmu. Traditnou metddou na
urfenie stupfia diferencidcie v ram-
¢i dvoch populdcifje Wrightova F_
Statistika. Jej pouZitie je vhodné
najmé viedy, ked s pozorované
velké rozdiely vo frekvencidch alel,
napr. medzj réznymi plemenami
dobytka. V rdmci plemena sledu-
jeme len malé rozdiely vo frekven-
cidch alel a je potrebné pouZit ind
metddu na urcenie odlisnych ab-
lasti. Jednou z takychto alternativ-
nych metdd je vipotet frekvencie
homozygdtnych dsekov (ROH).
Unikétnost pinzgauského dobytka
(5P a AP) bola dokdzand charak-
teristikou homozygdtnych dsekov
gendmu, resp. autozygdtnych ob-
lasti v ramci pinzgauského pleme-
na (obrdzok 3 A). ROH teda pred-
stavuje homozygéine dseky, na
zdklade ktorych vieme uréit spoloé-
né oblasti genému pre obe popula-
cie, naopak s pouZitim F,, sme nasli
rozdielne oblasti. Existujdi znatné .
rozdiely v dobre definovanych re-
giénoch, na zaklade ktorych vieme
rozli3it AP a SP, napriek ich spo-
lotnému pévadu {obrazek 3 8).
Yo vieobecnosti je §lachtitelsky
program AP viac zamerany na pro-
dukeiu mésa ako SF, &o bolo zretel-
ne vidiet z autozygotnych dsekov.
Autozygétne Gseky ndm vravia
o spolotnych regidnoch ziskanych
selekciou, zatial o F,, vyzdvihuje
odliZnost medzi plemenami.

Stopy (signaly) selekcie st regidny
v genéme, pri ktorych pozorujeme
zvjieni frekvenciu a si v popula-
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nidrodné plemeni

cii fixované vdaka jch funkZnému
wyznamu v konkrétnych procesoch.
Tieto oblasti méZeme rozpoznat
kvéli ich nizkej genetickef variabili-
te a Specifickym prejavom vizbove
nerovnovdhy. Metdda na zistenie
variancie vizbovej nerovnovahy
medzi plemenamy bola dspeéne po-
uZitd pri detekcii génov, spojenych
s civilizaénymi ochoreniami ludT,
ako aj produkgnymi a reprodukény-
mi znakmi HD. Hladali sme rozdiely
medzi populdciami v lokalnych zna-
koch asociovanych s produkénymi
a reprodukénymi vlastnostami.
Ocakavali sme vadSie rozdiely v tych
ohlastiach genému, kde je vizbo-
vd nerovnovaha viditeine odlidnd
v rémci poputdcii. Regidny asocio-
vané s ekonomicky vjznamnymi
a biologicky déleZitymi vlastnosta-

- mi ebsahujd kandiddtne gény vel-

kého G&inku pre masova produkeiu,
mnoZstvo a zloZenie mlieka (GHR),

utvdranie vemena a reprodukciu’
- (PRLR), konverziu krmiva (PRKAA1,

MOCOS), plodnost (PLAG1) a imu-
nitnd reakciu {COQ3, PTGER4).
Najviac rovnakych signalov bolo
pozorovanjch medzi slovenskim
pinzgauskym a simentdlskym do-
hytkom, napriek tomu, Ze slovensky
a rakiisky pinzgausky dobytok majd
fizko prepojeny spoloény pévod.
MbZe to byt spdsobené odlidnos-
tami v intenzite selekcie roznych
skupin vlastnosti, a teda rozdielov
v chovnom cieli.

V tudskej populdcii je jednym
z mnahych génov, ktoré si po-
pisované v slvislosti so vznikom

_a rozvajom obezity grelin. X tvor-

be grelinu a jeho wyluéovaniu do
organizmu dochddza v stendch
Zalfidka a Erevdch. Cely tento pro-
ces prebieha v neustaiych cykloch,

v priebehu dfia aj noci. Hladina

grelinu je najvyiiia pred jediom
a po jedle opét klesd. Ak mavaji
ludia ¢asto tzv. vI& hlad” zname-
nate, ze v krvi koluje viac greliu
ako Elovek potrebuje. Stimuluje
u Eloveka sekréciu rastového hor-
manu, je asociovany so zvjsenim
chuti do jedla a zv§Senim prijmu
potravy. Koncentrécia grelinu ne-
gativne koreluje s BMI, obvodom

‘péisa a percentom telesného tuku.

Grelin sa podiefa na requldcii prij-
mu potravy, telesnej hmotnosti
a energetického vydaja. Padohne
pri HD md tento gén Ziroky rozsah

pdsobnosti. Ked%e reguluje ener-.

geticky metabolizmus ovplyvituje
prijem krmiva, jého konverziu,
celkovil hmotnost, ake aj ndsledni
premenu na produkciu mlieka, jeho

mnozstvo a zloZenie,

U ludf je prolaktinovy receptor
(PRLR) $iroko exprimovany v prs-
nikach, placente, obli¢kich, pe-
geni a podzalddkove] laze a ak-
tivovany rastovym horménom
a fudskym placentovym laktogé-
nom okrem prolaktinu. Muticie
PRLR s Gzko spojené s pategené-
zou, progresiou a progndzou ra-
koviny, vrdtane rakoviny prsnika.
Pri dobytku ma PRLR vplyv na wvaj
a rast plodu, gravidity, laktidciu
a adaptdciu na stres. Oba recep-
tory majd hlavnd Glohu v reguldci
rastového harmdnu a prolakiinu
na funkciu mlie€nej #azy.

Pri pohlade na ohrdzok 4 A vidno
Statisticky viznamné rozdiely viz-
bovej nerovnovahy pri porovnava-
n{ dvojic plemien HD. Na obrdzku
4 B je zndzornend oblast genému,
v ktorom je lokalizovany gén kédu-
jlci receptor pre rastovy hormén
- grelin (GHR), pri dobytku spoje-
ny s produkciou masa aj mlieka.
Podla ofakdvani bol najzretefnejii
signal oblasti greliny prdve pre
parové porovnanie s holStajnskym
{pinzgausky-holstajnsky, holdtajn-
sky-charolais). V jeho blizkosti bol
vyznamne preukazny signal génu
pre prolakifnovy receptor (PRLR)
ovplyviiujici produkciu miieka
a reprodukciu pri pdrovom porov-
nanf slovenského a rakiiskeho pinz-
gauskéhe dobytka (Obrézok 4 B).

Preco ANO?

Na zdklade rdznych markérov je
moZné ogligit aj blizko pribuzné
populdcie, stagf len vybrat vhodny
typ analyzy. Geneticka diverzita
uloZend v genomickych ddtach
predstavuje uZitoén( informiciu
pre identifikdciu pévedu jedincov.
Dokonca sme schopni rezoznat
jemné genetické rozdiely medzi
slovenskym a raklskym pinz-
gauskym dobytkom. Jedinecnost
oboch plemien vyzdvihuje potrebu
ochrany genofondu z globdlneho
hladiska.

Zvolend metodika na odliZenie
genealogicky pribuznych populs-
cif s pouzitim molekuldrnych dat
vysokej hustoty pri pinzgauskom
dobytku méze slizit ako vieobecny
vZor pre analyzu rozdielov réznych
plemien & druhov. PouZitie naj-
nov3ich vysledkov kvantitativnej,
ako aj molekuldrnej genetiky by
malo poméct trvalo udrzatelnému
riadeniu Sfachtite{skych progra-
mov malych ohrozenych populdcit
za predpokladu rutinnghao zberu
genomickych informdcif. Poznat-
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Obrdzok ¢.3: Viskyt spolonych dsekov pre kazdy SNPv rakiiske] a sloven-

skej populdcif (A) a distribicia FST hodnét v gendme (B) ako signdl ne-
ddvnej selekcie odrdZajica Slachtitelsky program slovenskej af rakdskej

populdcie pinzgauského dobytka.
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Obrézok ¢.4(A): Standardizovans skdre variancie viizbovej nerovnovihy
chromozému 20. (8) gén grelin (GHR-20: 31.89-32.06 Mb) a prolaktinovy
receptor (PRLR-20: 38.95-39.15 Mb) v top 5 a 1% distribicii gendmuy pre
parové porovnania populdcif: slovensky a rakdsky pinzgausky (Zervenou),
slovensky pinzgausky a charolais (oranZovou), slovensky pinzgausky a hol-
Stajnsky (zelenou), slovensky pinzgausky a mdsovy simentil (modrou),
hol3tajnsky a charolais (purpurovou).

ky o signdloch selekcie, vzfahy
s ostatnymi eurdpskymi popula-
ciami HD, vritane rakdskeho pinz-
gauského dobytka a identifikicia
charakteristickych oblasti gendmu
prispievajl k rozvoju stratdgif,
s cielom zachovat pinzgausky do-
bytok v povodnom type.

Zmena chovného ciela pre zacho-
vanie kombinovaného dZitkové-
ho typu pinzgauského dobytka
je dihodebo navrhovand s pred-
pokladom pozitivneho vplyvu na
genetickd Struktiru. Vzhladom
na genetické zaloZenie slovenskej
populdcie je geneticky potencial
plemena vyuZity nedostatoéne,
globdlne populdcie s podobnou
mierou diverzity ju dekdZu vyuZit
efektivnejsie a vykazujil vys3i ge-
neticky pokrok. Ak chceme ucho-
vat genetickd diverzitu v ramci
populdcie, je pre nds délefite,
aby geneticky podobné plemenné
zvieratd a teda pribuzné boli vy-
uZivané v pripdrovacich pldnoch
takym sposobom, aby sa nekuru-
loval inhsiding vzhfadom na bu-
dlice generdcie, Yysoko inbrédny
byk prendsa homozygotné dseky
na potomstvo a jeho Zasté vyui-

vanie v populdcii ovplyviiuje ge-
netickd diverzitu neZelanym sme-
rom. Znizend diverzita na strane
plemennikov mdZe byt vysledkom
obluby niektorych Ifnif medzi na-
Simi farmarmi, aviak z dlhodohého
htadiska prave plemenniky menej
frekventovangch Linif moZu prispiet
k vy33ej konkurencieschopnosti,
Preto bude naSou daldcu snahou
ndjst vhadné plemenniky a ple-
mennice do priparovacich planov,
Zirovefi je potrebné identifikovat
najcennejfie linie, rodiny a jednot-
livcov vplyvajdcich na rozmanitost
populdcie s cielom dosiahnuf ge-
neticky pokrok a produkciu potom-
stva s vySSou pridanou hodnotou,
NaSe bddanie bude pokragovat na-
znafenym smerom, vyuZit ziskané
poznatky pre zdmerny pripostaci
program s ch{adom na udrZanie di-
verzity a geneticky zisk.
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