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Odpovédi na otazky béhem védecké rozpravy k doktorské praci
Ing. Ireny Vrtkové

Detekce, monitoring a implementace genetickych markeri u koni v CR

prof. Ing. Viclav Rehout, CSec. (ZF JU C. Budéjovice)

1. Ve své praci jste porovnavala 17 MS u 14 plemen koni. Jak byla hodnocena
heterozygotnost? Hodnotila jste také statistickou vyznamnost?

Odpovéd’: Heterozygotnost byla hodnocena na zakladé frekvence alel mikrosatelitnich
lokust. Statistickd vyznamnost nebyla podrobné hodnocena.

2. Budou plemena charakterizovana strukturnimi geny nebo MS? Ktera varianta je vhodnéjsi
a nebo kombinovat oboji?

Odpovéd’: Pro chrakteristiku plemen by bylo nejvhodnéjsi oboji kombinovat.

doc. Ing. Lubo§ Vostry, Ph.D. (VUZV Uhf#inéves)
1. Je mozné na zakladé 17 MS urcit ptisludnost k plemeni?

Odpovéd’: Ano. V nasi praci jsme na zakladé 17 MS jednotliva plemena diferencovali.

2. Klastrové analyzy, ktera je nejvhodnéjsi?

Odpovéd’: Vybérem nejvhodnéjsiho pogramu pro klastrovani jsme se v praci nezabyvali, v
nasi praci byl pouzit program Structure.

prof. Ing. Tomas Urban, Ph.D. (MENDELU Brno)
Je vhodné pouzivat MS pro uréeni paternity?

Odpovéd’: Ano. V soucasné dobeé jsou MS celosvétové pro paternity pouzivany, zarovenh se
ale prechazi i na ovéfovani parentit pomoci SNP markerg.

prof. Ing. Viclav Matousek, CSc. (ZF JU C. Budéjovice)
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Provadi Vami prezentované genetické analyzy i jiné laboratore v CR a jaka je jejich
naro¢nost?

Odpovéd’: Nekteré z prezentovanych analyz, naptiklad stanoveni mikrosatelitt, provadi i jiné
laboratote v CR. Molekularng genetické analyzy jsou ndroné na piistrojové vybaveni, a je
také zapotiebi ur€ité laboratorni zkusenosti v molekularné genetickych analyzach. Zkusebni
laboratofe musi mit pfedevsim akreditaci podle normy CSN EN 17025.

prof. Ing. Josef P¥ibyl, DrSc. (VUZV Uh#inéves)
1. Jak genomicka ptibuznost navazuje na Vasi praci? Jak navazuji metodiky?

Odpovéd’: Genomické analyzy se mohou pouZit i na ovéfovani parentit. Na na$i praci
navazuje celogenomové skenovani.

2. Jak vyuzivat Vase poznatky pro fizeni plemenitby uvniti plemene?

Odpovéd’: Je mozné urCovani paternit, udrZovani variability v populacich, ptedev§im u
plemen, ktera jsou chovana jako genové zdroje.

3. Je vz4jemna koordinace mezi laboratofemi v ramci CR?

Odpovéd’: Neni. Laboratofe pracuji nezavisle na sobé.

3. Lze fici co je homozygotnost lokusti v ramci plemene?

Odpovéd: Jednotlivé MS lokusy maji v ramci plemen riznou heterozygotnost. Nami
sledované MS se pouZivaji pro parentitni analyzy a mély by tedy byt co nejheterozygotné;jsi.

4. Diskuze k ¢istokrevnosti Kinského koné.

Odpovéd’: V nasi praci jsme klastrovaci metodou sledovali, zda se KK bude vymezovat od
populaci CT, CS a Al/l. K diferenciaci populace KK doslo, ale byla v této populaci
zaznamenana pfimés plemen CT, CS, Al/1.
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Jaky pocet mikrosatelitii v panelu povaZuje za dostateény pro velmi spolehlivé uréeni
plemenné prislusnosti?

Vzhledem k tomu, Ze v préci jsme pouzili 17 MS a doslo k oddéleni jednotlivych plemen a k
oddeéleni doslo i pfi mensim po¢tu viz nase prace s 12 MS, je té&chto 17 MS dostadujicich. A to i
vzhledem k tomu, Ze jsou v sou¢asné dobé pouZivany pro identifikaci koni a tudiz jsou k dispozici.
Pro spolehlivé forenzni pouziti je tfeba mit dostateéné referenéni populace, uvadi se v literatufe
minimalné 500 jedincd.

Zvysila by se diskriminaé¢ni schopnost plemenné pFisluSnosti u metody zaiazenim jinych
markera kromé mikrosateliti?

Ano, diskrimina¢ni schopnost plemenné pfislusnosti by se urcité zvysila zatazenim napi. SNP
marker(i. Zafazenim polymorfnich SNP se specifickymi alelami pro néktera plemena nebo
plemenné specifickymi haplotypy. P uréeni pfislusnosti k plemeni by se mohly vyuzit napf. gen
TBX3-lokus Dun (primitivni znaky) , gen DMRTS3 (pfechod z klusu do cvalu) nebo TRPM1 gen -
Leopard komplex (vyskytuje se pouze u plemene Appaloosa).

V soucasné dobé ale asi nebudou SNP vhodné, protoze neexistuji dostateéné referenéni populace,
ale do budoucna ur¢ité ano.

Predpokladam, Ze tak, jak se rozviji chov koni a diferencuji se jednotlivé populace (a vede to az ke
vzniku plemen), véda pokro¢i u koni tak daleko jako u pst, kde jiZ jsou znamé pro 200 plemen
specifické sekvence DNA a bude i u koni moznost ptitadit neznamého jedince k plemeni.
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P¥i vkladani fotografii do textu doporuduji vénovat pozornost jejich formatu, aby nedoslo ke
zKresleni proporci koni.

Praci jsem zpracovavala na riiznych pocitatich, bohuzel pfi editaci textu doslo ke zméné formatu.

Také odbornou terminologii je vhodné pouzit i pti prekladu z ciziho jazyka. Termin
“puntikaty” kui ..........

Terminologii zbarveni koni v CR by bylo dobré aktualizovat tak, aby odpovidala mezinarodnim
termintim. Maji s tim problém i chovatelé pii vyméné mezinarodnich dokladi ke konim.

Formulace hypotéz

K cili 1. Detekovat MS a SNP u vybranych plemen koni v CR

a) detekce MS

Hypotéza: Zavedeni pro CR analyz 17 MS panelu, izolace DNA z chlupovych cibulek a akreditece
SOP.

b) detekce SNP

Hypotéza: Existuji SNP asociované s pigmentaci vyuzitelné chovateli koni v CR a my budeme
schopni optimalizovat metodiky pro jejich detekci.

K cili 2. Implementovat sledované genomické markery
Hypotéza: Genomické markery se daji v CR vyuzit pro:

ad 2.1 charakteristiku diverzity populaci — Hypotéza: Populace koni v CR pomoci 17 MS se
diferencuji. Se zvlastnim zfetelem na KK, CS, a CT.

ad2.2 genetickou predikci zbarveni
Hypotéza: Chovatelé koni v CR genotypy pigmentace vyuziji.

ad 2.3. Informacni systém EFABIS )
Hypotéza: Mezinarodni uznani kvality vyzkumu u koni v CR podpoti genetické udaje v EFABIS.

ad 2.4 Forenzni pouziti v CR
Hypotéza: V CR u koni neni dostatek udaji pro feseni forenznich pripadi.

Jaky chovatelsky dopad o¢ekava autorka od aplikace postupu pro pfipafovani koni Kinskych
do praxe?

Postup pro KK je jiz do praxe aplikovan.

Jeho dopad vidim napf. v tom, Ze nejsou z plemenitby vyfazovany genotypy CrCr, ale jsou pfi
pfipousténi vyuzivany.

Chovatelé KK poZaduji u svych klisen stanovené genotypy zbarveni.

Laboratoft dostava dotazy na doporugeni konkrétniho hiebce ke konkrétnim klisnam se znamymi
genotypy zbarveni s ohledem na zbarveni potomka.

Vyuzivaji nejenom chovatelé KK, napf. dotaz na to, jakym hiebcem pFipoustét klisnu pro ziskani
vraného potomka. Jaka je pravdépodobnots u konkrétni klisny, které byl v laboratofi stanoven
genotp zbarveni, Ze bude mit vraného potomka.

Priklad pozadavku chovatelky koni smérovaného na nasi laboratof: chovatelka chtéla koupit klisnu
vybélyjici, groSovanou, coz je podminéno mutaci v genu STX17 (gen pro syntaxinl7), jehoz
dpminantni alela G zpisobuje postupné vybélovani srsti . ProtoZe chovatelka nechtéla mit viechna
hiibata “plesniva”, zavisela koupé klisny na jejim genotypu.



Chovatelé koni s depigmentaci cht&ji znat genotyp v genu EDNBR pro zamezeni OLWS. Pokud
jejich kiin nese alelu pro overo depigmentaci, ptipousti pouze s pladtovymi kofimi.
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DNA Kkoni je rozlozena v 31 parech autozomi a dvou pohlavnich chromozémech (2 Fadek
textu nas. 12).

Vystupy ze sekvenace genomu se uvadi v haploidni po¢tu. Kazdopadné udaj v disertaci lze opravit
na “pary autouzomu”.

Stanoveni diferenci v MS bylo provedeno u koni 13 nebo 14 plemen?

Stanoveni vnitroplemenné diverzity bylo provedeno (mikrosatelitova struktura byla stanovena) u 13
plemen.

Do hodnoceni meziplemenné diverzity bylo zahrnuto jesté 111 koni plemene A1/1 z diivodu zjiténi
Jeho pfimési v plemeni KK.

PFi posuzovani vnitroplemenné genetické proménlivosti ,,vytlaéi“ souéasné, pripadné
budouci, molekulirné genetické metody klasické rodokmenové postupy s vypoétem
koeficientu pribuzenské plemenitby, pFipadné dalfich parametra? Maji tyto molekuldrné
genetické postupy vétsi vypovidaci schopnost, pFi uréovani genetické pfibuznosti, nez je tomu
pri studiu rodokmenti?

Klasické rodokmenové postupy budou dopliiovany molekularné genetickymi udaji.

Molekularné genetické udaje mohou odhalit chyby v rodokmenech, eventualni spory se mohou fesit
molekularné genetickymi metodami.

Odhad inbreedingu v populaci analyzou rodokment poskytuje odhad pravdépodobnosti. Uréeni
ROH (Run of Homozygosity) pomoci ¢ipli nebo sekvenaci uréuje na urovni DNA skute¢ny stav o
stupni pfibuznosti v populaci. UmozZiiuje ur¢it rozsah IDB (identity by descent), uréit ptibuznost
jedinch na zékladé¢ znalosti toho, jaké alely (haplotypy) dostali od spole¢ného piedka.



