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Aplikace genomické selekce ve Slechténi obilnin

Anotace Predkladand metodika predstavuje postup, jak aplikovat
genomickou selekci ve Slechténiobilnin. Tento postup je béZzné vyuZivan ve
Slechténi hospodarskych zvifat av poslednich priblizné deseti letech
i umnoha druh( plodin. U zemé&dé&lskych plodin v Ceské republice v3ak
dosud vyuzit nebyl. Vyvoj postupli celogenomového genotypovani a jejich
financni zpfistupnéni znamena revoluci ve studiu genetické diverzity
ajejiho vyuziti ve Slechténi. Dale rozvoj hardware a vyvoj programi
zpracovavajicich velké objemy genomickych dat umoZriuje provazat
vysledky genotypové analyzy s vysledky fenotypového hodnoceni
anavrhovat matematické modely s praktickymi vystupy, které umozni
vybér genotypl s pozadovanymi hodnotami znakdl at uz jako rodice do
kfizeni a/nebo pro selekci Slechtitelskych linii vranych fazich
Slechtitelského procesu.

Uplatnéna metodika vznikla za finan¢ni podpory NAZV a je vystupem feseni
projektu QK22010298.

Kli¢ova slova: nové Slechtitelské techniky, genomicka selekce, celogeno-
mové genotypovani, geneticka variabilita, smiSené linearni modely

Application of Genomic selection in cereal breeding

Annotation Presented methodology introduces a procedure, how to apply
genomic selection in cereal breeding. This procedure is commonly used in
livestock breeding, and in last decade in crop breeding. However, in the
Czech Republic, it has not been used so far in crop breeding. The
development of whole-genome genotyping and the decrease of its prize
lead to arevolution in the study of genetic diversity and its use. Further, the
development of hardware and appropriate software handling with a huge
genomic data allows tying results of genotype analysis and phenotype
evaluation. Suitable mathematical models are proposed with practical
outputs leading to the selection of genotypes with required traits as
parental lines or breeding lines in the early stages of breeding process.
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I. Cil metodiky

Uvedena metodika obsahuje optimalizovany postup genomické selekce

u obilnin.

Cilem je:

e Vybér rodi¢ovskych komponent na zakladé genotypovych dat
a hodnot fenotypovych znak, na které je Slechtitelsky program

zaméren
e  Efektivni vybér Slechtitelskych linii v ranych fazich vyvoje pfi
udrzeni optimalni miry genetické diverzity daného souboru

genotypl
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1. Vlastni popis metodiky

1. Uvod

Odrldova rozmanitost hospodarskych rostlin je jednim znejvyznam-
néjSich faktord rozvoje zemédélstvi. Vybér preferovanych vlastnosti
deklarovany pfislusnou odriidou umoznuje zemédélctim a zpracovatelim
dosahovat vyssich hospodarskych vysledkd, kvalitnéjSiho zpracovani zrna
a pripravy hodnotnéjsich potravin.

Podminkou pro zachovani odridové rozmanitosti a vykonnosti novych
odrid je dobfe nastaveny $lechtitelsky proces. Slechtitelské programy
selis$i zejména podle toho, na jaké typy znakl se Slechti. VétSina
hospodarsky vyznamnych znakd je podminéna mnoha geny, jejichz Gcinky
se scitaji nebo se epistaticky ovlivriuji (Boone et al., 2007). Takova mista
v genomu rostlin, kterd obsahuji geny, které ovliviuji urcity fenotypovy
projev, nazyvame anglicky Quantitative Trait Loci (QTLs). Sjejich
objevovanim se zacalo v osmdesatych letech, kdy to umoznil rozvoj metod
molekularni biologie a identifikace tzv. DNA marker(. Jednim z hlavnich
vyuziti molekularnich marker( v zemédélském vyzkumu byla konstrukce
tzv. vazebnych map jednotlivych druhl plodin. Tyto mapy byly vyuZity
zejména kidentifikaci oblasti chromozomd, které obsahuji geny, které
kontroluji znaky podminéné jednim ¢i nékolika malo geny a poté i QTLs
(Mohan et al., 1997).

DNA markery, které se ukazaly byt vtésné vazbé k hledanému znaku,
mohou byt vyuZity jako nastroj k selekci Slechtitelskych linii. Cely postup se
nazyva anglicky Marker Assisted Selection (MAS) - tedy selekce za pomoci
DNA markert (Ribaut and Hoisington, 1998). Tato selekce je efektivni,
spolehliva a levnéjsi ve srovnani s klasickym vybérem (Collard et al., 2005).
Pouzivani MAS ve Slechténi tak odstartovalo éru tzv. molekularniho
Slechténi (Rafalski and Tingey, 1993).

MAS je velmi vyhodné pouZivat v pfipadé znakd podminénych nékolika
malo geny s velkym G¢inkem. AvSak u znakd podminénych kvantitativné,
tj. mnoha geny s malymi G¢inky je tato metoda neefektivni a neprakticka
(Buhlakoti et al., 2022). Proto byl vyvinut novy postup, ktery se nazyva
genomicka selekce (Genomic selection, GS).
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2. Genomicka selekce

Tento postup umozZiiuje selekci znakl pomoci genetické hodnoty jedince
ziskané svyuzitim efektd markerd o dostateCné hustoté rozmisténi
po celém genomu rostliny (Meuwissen et al., 2001). Nejprve jsou tedy
spocCteny efekty vSech marker( a jejich suma je pouZzita pro vypocet
Slechtitelskych hodnot (Genomic-Estimated Breeding Values - GEBVs) pro
kazdy genotyp.

Proces genomické selekce pro vybrany znak zacina vZdy vybérem tzv.
trénovaci populace. Je to soubor genotypl, u kterych je k dispozici jak
hodnoceni fenotypového projevu zkoumaného znaku, tak i genotypova
analyza. Tato data slouzi k vytvofeni modelu zobecnéné linearni regrese,
kde fenotypové hodnocenije pouZito jako odpovéd a genotypova data jako
prediktor. Druhym krokem je vybér Slechtitelské populace, kde jsou
k dispozici pouze genotypova data. Na jejich zakladé s vyuzitim modelu
z pfedchoziho kroku je mozno predpovédét hodnoty GEBV genotypl
Slechtitelské populace.

Hlavni vyhodou genomické selekce je, ze umozZriuje vyrazné zkratit
Slechtitelsky proces oproti klasickému vybéru linii kazdé generace
a zaroven snizuje naklady na masivni fenotypovani (Heffner et al., 2010).
Na druhou stranu existuje nékolik faktorl, které ovliviiuji presnost
genomické predikce, kterd musi byt validovana na zakladé fenotypového
hodnoceni: velikost trénovaci a Slechtitelské populace, geneticka diverzita
Slechtitelské populace, hodnota dédivosti znaku, vliv prostfedi na hodnotu
znaku, hustota markerd a geneticky vztah mezi trénovaci a $lechtitelskou
populaci (Daetwyler et al., 2010; Clark et al., 2011; Howard et al., 2014;
Verges et al., 2020). Obecné plati, Ze ¢im vyssi je hodnota dédivosti znaku,
tim vy33ich hodnot pFesnosti genomické selekce je moZno dosahnout. Cim
je hodnota dédivosti znaku mensi, tim vice genotypt by méla zahrnovat
trénovaci populace (Budhlakoti et al., 2022). Slechtitelska populace by
méla vychazet zté trénovaci, méla by mit priblizné stejnou uroven
variability. VZadné zobou populaci by neméla byt vyrazna populacni
struktura, ktera by zkreslovala hodnoty GEBV. A pokud je hodnota znaku
vyrazné ovliviiovana prostredim, je nutno provést peclivé hodnoceniznaku
u trénovaci populace na nékolika lokalitach v pribéhu alespori 3 let.
Otazka vybéru markerovaciho systému a poc¢tu markerd je rovnéz dulezita.
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Vétsinou se vyuZivaji jednobodové mutace (Single Nucleotide Poly-
morphisms, SNPs) v usporadani na Cipu nebo v DArT analyze (Diversity
Arrays Technology). Minimalni poCet markerti by mél byt alesporn 2000
SNPs (Abed et al., 2018), u druh jako je pSenice musi byt tento pocet pro
pokryti diverzity Slechtitelské populace vyssi. Markery by mély pokryvat,
pokud moZno cely genom a ukazuje se, Ze je lepsi, pokud jsou lokalizovany
do mezigenovych oblasti, nebot jsou variabilnéj$i a zaroven jsou zde
lokalizovany regulacni elementy, jako napriklad promotory, zesilovace
apod. (Barrett et al., 2012).

Vybér vhodnych individualnich genotypl v genomické selekci probiha
pomoci modelu, ktery vychazi ze zobecnéné linearni regrese:

Y=Ilnu+Xp +¢,

kde Y = n x 1 je vektor ¢i matice fenotypovych hodnot pro n genotypl
alznakd, p je priimér, 8 = p x | je vektor ¢i matice efektl p markerd [ znakd,
€=n x| je vektor ¢i matice nahodnych rezidualnich efektd (€ ~ N(0,0¢%)) a X
je matice o n x p prvcich, kde rfadky reprezentuji genotypy n a sloupce
markery p. Problém nastava u linearnich model( vSude tam, kde pocet
proménnych p, tedy vtomto pfipadé pocet markerd vyrazné prevysSuje
pocet vzorkl n, vtomto pfipadé pocet genotypl trénovaci a Slechtitelské
populace (p >> n). Meuwissen et al. (2001) proved!| redukci poctu marker(
tak, Ze pouzil modifikaci linearni regrese s uplatnénim metody nejmensich
Ctvercl na kazdy marker zvlast. Markery se statisticky vyznamnymi efekty
byly vybrany pomoci hodnoty logaritmu pravdépodobnosti a dale pouZzity
ve vypoctu Slechtitelskych hodnot. Nyni existuje vice metod, které resi
tento problém ,pfeparametrizace®, napriklad tzv. Ridge Regression (RR)
modely, které reSi zaroven i problém kolinearity marker(, tedy jejich
vzajemnou korelaci (Meuwissen et al.,, 2001). Pomoci nastavitelnych
penalizacnich parametrd snizuji efekt korelovanych a statisticky
nevyznamnych markerd. DalSim modelem je LASSO (Least Absolute
Shrinkage and Selection Operator), kde je pouZit jiny typ penalizaniho
kritéria vybéru marker( (Tibshirani, 1996; Usai et al., 2009). RR model
predpoklada, Ze kazdy marker pfispiva stejnou mirou variance, ale to
u vSech vlastnostineplati. Pro tyto pfipady byly vyvinuty modely vyuZivajici
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podminénou pravdépodobnost - tzv. Bayesovské modely (Meuwissen
etal,, 2001; de los Campos et al., 2009; Habier et al., 2011) a jejich
kombinace s vySe uvedenymi metodami Bayesian LASSO a Bayesian ridge
regression (BRR).

Uvedené modely funguji dobfe u znakd podminénych geny s aditivnim
Gcinkem, ale selhdvaji uznakd podminénych geny s epistatickym
pusobenim. Vtéchto pripadech je tfeba pouzit neparametrické nebo
semiparametrické modely (Gianola et al., 2006; de los Campos et al., 2010)
jako je napfriklad Reproductive kernel Hilbert Space (RKHS, Gianola et al.,
2006), Support vector machine (SVM, Maenhout et al., 2007), Random
Forest (RF, Holliday et al., 2012) a mnoho dalsich.

Vsechny modely, o nichZ byla dosud fe¢, se tykaly vzdy jednoho znaku.
Existuji vsak pFistupy, které sestavuji a optimalizuji modely pro vice znak{
najednou. Pokud jsou sledované znaky navzajem korelované, byt vykazuiji
malé hodnoty dédivosti, presnost odhadu GEBV se zvySuje, nebot geny
mohou ovliviiovat vice znak( zaroven. Bylo takto vytvoreno nékolik
modeld a testovéna jejich G¢innost (Budhlakoti et al., 2019).

Vybér vhodného modelu zavisi na tom, zda je genomickd selekce
provadéna na jeden ¢i vice znakl a jaké je chovani vybraného znaku,
¢i znakd. Je treba testovat vZdy nékolik modeld a na zakladé parametrd:
velikosti rezidualnivariance, hodnoty DIC (Deviance Information Criterion),
efektivniho poc¢tu parametrd pD a presnosti odhadu GEBV vybrat ten
nejvhodnéjsi.

Postup vybéru vhodného predikéniho modelu bude déle popsan na
zakladé konkrétniho pripadu aplikace genomické selekce ve Slechténi
pSenice na rezistenci ke rzi travni a rzi pSeni¢né. Aplikace metodiky na jiné
druhy obilnin a jiné znaky bude vyZadovat optimalizaci dle vySe uvedenych
navodu a kritérii.
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3. Diilezité vstupni informace

2.1, PSenice
PSenice (Triticum aestivum L.) je allohexaploid se tfemi genomy (AABBDD)
a zakladnim chromozomovym Cislem x = 7 (2n = 6x = 42). Celkova velikost
genomu je 16-17 Gb (Bennett and Smith, 1976). Genom A pochazi z Triticum
urartu, genom B z pfedchlidce Aegilops speltoides a genom D z Aegilops
tauschii. Genomy tudiz nejsou vzhledem k obsahu gend totozné, vykazuji

ale vysokou miru syntenie a jejich odpovidajici chromozomy jsou
homoeologni. Tento fakt je tfeba vzit vivahu pfi vybéru metody
genotypovani, aby byl pokryt cely genom tedy vSech 7 chromozom vSech
tfi genomd.

Pro studium diverzity bylo postupné vyvinuto nékolik metod. Pro Gcely
genomické selekce se vyuzivaji vysledky celogenomového sekvenovani
aidentifikace  polymorfisml, zejména SNP (Single Nucleotide
Polymorphism). Vlastni analyzy se pak provadéji pro desitky tisic téchto
SNP najednou pomoci €ipt ¢i technologie DArT.

2.2. Rezistence pSenice ke rzi travni a rzi pSenic¢né

Rez travni (Puccinia graminis f. sp. tritici) a rez pSeni¢na (Puccinia triticina;
syn. Puccinia recondita f. sp. tritici) jsou biotrofni druhy hub parazitujici na
pSenici. V pfipadé pro jejich rdst vhodnych podminek, mohou zplisobovat
50-80 procentni ztraty vynosu. Slechténi psenice na rezistenci k nim je tedy
velmi dalezité.

Reakce p3enice ke rzim je bud rasoveé specificka, nebo rasové nespecificka.

Rasové specifickd odpovéd hostitele je indukovana jako specificka

odpovéd hostitele na konkrétni rasu patogena ve stadiu kli¢nich rostlin

i v dospélosti. Tento typ rezistence je podminén geny tzv. velkého ucinku.

Tyto geny rezistence byvaji ¢asto pfekonany nové vznikajicimi rasami rzi.

Rasy jsou vystaveny silnému selekénimu tlaku uvnitf populace patogena

i selekénimu tlaku prostredi, tedy i obranou reakci hostitele, a to eliminuje

pocet ras patogena na nékolik prevladajicich typ(. Vznikaji a rozsituji se tak

rasy s novymi virulencemi, které prekonavaji geny rezistence péstovanych

10
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odriid, coZ vede ke ztraté odolnosti zaloZené na genech s velkym G¢inkem
(Babu et al., 2020). U tohoto typu rezistence je rovnéz Casté epistatické
plsobeni, kdy jeden gen miZe maskovat nebo modifikovat Gcinek jinych
gend. Epistaze se projevuje napriklad tehdy, kdyZ pfitomnost jednoho genu
posili nebo naopak potladi Gcinnost jiného obranného mechanismu.
V soucasné dobé je znamo 60 gen0 rezistence ke rzi travni (Sr) a 80 gend
rezistence ke rzi pSenicné (Lr).

Rasové nespecificka rezistence ke rzim se projevuje u pSenice ve stadiu
dospélosti. Je povazovana za trvalou, nebot nevytvari tak silny selekéni tlak
na populaci patogena. Je podminéna mnoha geny malého Gcinku, dosud
popisovanymi jako tzv. QTL (Quantitative Trait Locus). Typické pro tyto
geny/ QTL je jejich aditivni plisobeni, coz vede k plynulé $kale odolnosti
aCasto kodolnosti nejen ke rzim, ale i kdalSim druhdm patogen(.
Na druhou stranu je tento typ rezistence vyrazné podminén prostfedim,
aproto je nutné hodnoceni provadét po dobu nékolika let na vice
lokalitach.

3. Trénovaci populace

Na zakladé predchozich znalosti o rezistenci genotypd ke rzi travni a rzi
pSeni¢né bylo vybrano celkem 186 genotypl pSenice zahrnujicich odriidy
a Slechtitelské linie, z toho 62 jarniho typu a 124 ozimého typu. Osivo bylo
ziskdno z UKZUZ a ze §lechtitelské stanice Selgen - Stupice. U tohoto
souboru byla provedena genotypova a fenotypova analyza.

3.1.  Fenotypova analyza

Fenotypova analyza znak( rezistence ke rzi travni a rezistence ke rzi
pSeni¢né byla provadéna u dospélych rostlin v polnich podminkach.
Zaroven sklasickym hodnocenim byla u vsech genotypl trénovaci
populace provedena rovnéz kvantifikace obou patogenli metodou real-
time PCR.

Polni pokusy byly provadény po dobu tfi let na dvou lokalitach. Vysevy
polnich pokust probéhly dle standardni metodiky, tj. velikost parcel byla
0,25 m?, umisténi jednotlivych genotypl bylo zndhodnéno. Soubory odrid

11
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byly testovany na odolnost ke rzi travni a rzi pseni¢né pfi umélé infekci
obéma patogeny. Pro kaZdou ze zkousenych chorob byl pokus vyset ve
dvou opakovanich. Lokality pro zkouseni kazdé z chorob byly od sebe
vzdaleny aizolovany obsevem tak, aby nedoslo ke kontaminaci.

Inokulace byla provadéna formou nastfiku i formou infekéni aplikace do
stébel. Jako inokulum byla pouZita smés urediospor odlisnych
fyziologickych ras s definovanou virulenci/avirulenci. Virulence inokula
byla determinovana na témér izogennich liniich (NILs (Lr) a NILS (Sr).
Zdrojem infekéniho materialu byly listy pSenice napadené rzemi ze sbér
zcelé CR, a to zmateridlu ziskaného z pfedchozi vegetacni sezdny.
Determinované inokulum jednotlivych patogend bylo rozmnoZeno

ve sklenikovych podminkach na kli¢nich rostlinach nachylné odrldy
(Michigan Amber). Termin umélé inokulace se pro jednotlivé druhy rzi lisil
vzhledem k jejich rdiznym teplotnim néarokdm pfi vzniku infekce, inkubaci
a dalSim Sifeni choroby.

Inokulace rostlin v pokusu se rzi pSeni¢nou byla provedena na rostliny
ve fazi BBCH 29-31 postfikem urediospor ve vodni suspenzi. Pro zajisténi
vysoké vzdusné vlhkosti byly inokulované rostliny pét dni zakryty folii.
Inokulovany byly odridy pouzité v prosevném rfadku jako spreader
(Michigan Amber, Baletka, Victo). Ze spreaderu se pak urediospory rzi
rovnomérné rozsifily na prilehlé parcely se zkousenymi odridami.
Opakovana inokulace byla provedena poc¢atkem sloupkovani injekci vodni
suspenze urediospor do stébel ,spreadera“, a to v ¢asti pokusu, kde byla
zkouSena odolnost ke rzi pSeni¢né i v ¢asti pokusu se rzi travni. Rzi
pSeni¢nou byly rostliny inokulovany injek¢né na konci dubna a rzi travni
v prvnim kvétnovém tydnu.

Hodnoceni obou ¢asti pokusu probéhlo ve tfech terminech podle rozvoje
jednotlivych chorob s pouZitim stupnice UKZUZ (1-9, 1 - néachylna,
9 - odolnd). Priméry opakovanych hodnoceni pro kazdy genotyp, rok
alokalitu byly zaznamenany pro nazvem proménné hodnoceni Pg,
hodnoceni Pt.

Pro kvantitativni stanoveni obsahu patogena ve vzorku byly nejprve
na zakladé v databazich dostupnych sekvenci genu pro B-tubulin u rzi
travni, rzi pSeni¢né a u pSenice navrzeny primery a TagMan sondy. Byla
provedena optimalizace reakci v duplexovém usporadani patogen-hostitel
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stim, Ze TagMan sonda pro patogena byla fluorescencné znacena 6-FAM

aTagMan sonda pro psenici byla znacena VIC. Jako standardy pro
kvantifikaci byly pripraveny fedici fady smési vzorku DNA hub (P. triticina
nebo P. graminis) a DNA pSenice.

Obrazek 1 - Pribéhy real-time TagMan PCR pro fedici fady DNA P. triticina/
P. graminis a pSenice v duplexovém usporadani

Kazdy rok na obou lokalitdich byly zaroven s poslednim hodnocenim
odebrany vzorky. Z kazdé parcely bylo odebrano nahodné min. 5 celych
odnozi z krajli a prostfedku parcely. Vzorky byly uchovavany v papirovych
pytlich. DNA byla extrahovana pomoci CTAB podle protokolu
optimalizovaného pro extrakci DNA ze suchych rostlin a herbarovych
sbirek. Kvalita akoncentrace extrahované DNA byla ovéfena
elektroforeticky v 0,7 % agardzovém gelu a spektrofotometricky na Nano-
photometru Implen.

Real-time PCR byly provadény v pfistrojich ABI790 nebo Quant Studio 6
(Applied Biosystems) v optickych PCR destickach krytych optickymi vicky
(MicroAmp Optical 96-well reaction plate, MicroAmp Optical 8-Cap Strip)
v reakénim objemu 20 ul obsahujicim 0,25 uM paru primer( pro rez travni
nebo rez pseni¢nou, 0,25 UM paru primerd pro psSenici, 0,25 puM TagMan
sondy pro rez travni nebo rez pseni¢nou, 0,25 uM TagMan sondy pro
pSenici, 10 pl 2xTagMan Universal Master Mix Il (Applied Biosystems),
5ulH,0 a 2 pl vzorku DNA. VSechny vzorky byly hodnoceny ve tfech
opakovanich. Z hodnot Ct houbového patogena a Ct pSenice vdaném
vzorku byl vypocten prevraceny pomér patogena k hostiteli, tedy Ctpsenice /
Ctpatogen, @by vysledna hodnota pozitivné korelovala se Skalou hodnoceni.
Tyto vysledné hodnoty pro kazdy genotyp, rok a lokalitu byly zaznamenany
do tabulky jako proménné stanoveni Pg, stanoveni Pt.
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Kazdorocné byly vypocteny korelace mezi hodnocenim a stanovenim jako

kontrola koherence vysledkd (Obrazek 2).

Obrazek 2 - Priklad vysledku korelacni analyzy mezi vizudlnim hodnocenim
a stanovenim P. graminis a P. triticina v pletivech hostitele

Scatterplot: Pg2025_Ru vs. Ct_Pg2025_Ru (Casewise MD deletion) |} Scatterplot: Pg2025_Stvs Ct_Pg2025_St (Casewise MD deletion)
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Po skonceni celého tfiletého pokusu byly z hodnot vSech ¢tyf proménnych
spocteny tzv. BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) hodnoty pomoci
linedrniho smiSeného modelu za pouZziti balicku ASReml v. 4.1.0.149
v programu R. Zaroven byly pomoci uvedeného programového balic¢ku
spocteny hodnoty dédivosti dle vzorce:

H? = %

24 O-LZE + 0-_92'
96 e e

kde o2 je genetickd variance (efekt kultivaru), o2 je celkovd variance
interakce genotyp x prostfedi (suma komponentd kultivar x lokalita
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a kultivar x rok), o2 je rezidudlni variance a e je polet ,prostredi“

(kombinace rok x lokalita).

V nasem pripadé byly hodnoty dédivosti H> = 0,95 pro hodnoceni Pg,
H?=0,80 pro hodnoceni Pt, H*> = 0,79 pro stanoveni Pg a H? = 0,58 pro
stanoveni Pt. Tyto hodnoty jsou potfebné pro vypocet presnosti modelu
genomické selekce.

3.2.  Genotypova analyza

U vSech 186 genotyp0 trénovaci populace ps$enice byl proveden vybér tzv.
SSD (Single Seed Descent) linii a jejich osivo namnozZeno. Byly odebrany
vzorky mladych listovych pletiv (Obrazek 3) a uchovavany pfi teploté -80°C.
DNA byla extrahovana pomoci CTAB podle optimalizovaného protokolu.
Kvalita a koncentrace byla ovérena elektroforeticky a spektrofotometricky
pomoci fluorometru Qubit4 (Invitrogen). VSech 186 vzork( bylo odeslano na
analyzu DArT Seq do Australie. Jako referen¢ni model byla zvolena odriida
pSenice seté Chinese Spring 21 a konsensualni mapa: Wheat_Con-
sensusMap_version_4.

Obrazek 3 - llustracni obrazek - priklad rostlin pro odbér vzorki na extrakci DNA
pro genotypovani
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Vysledky analyzy byly staZeny, pfevedeny z formatu *.csv do forméatu *.xlsx
a ulozeny. Pro dal$i zpracovani byl vybran soubor Report_*_SNP_
mapping_2.csv, kde hodnota ,,0“ znacialelu reference, ,,1“ alternativnialelu
a ,2“ heterozygotni sestavu alel. Nejprve bylo provedeno filtrovani dat - tj.
v souboru byla ponechéna pouze data s hodnotou PIC = 0,05 a chybéjicimi
daty <10 %. Z plGvodnich 103307 marker( jich v souboru zistalo 13275. Pak
byla provedena transpozice dat, tj. vyména radkd za sloupce a opacné.
Zaroven byla identifikovana nelplnost dat u jednoho genotypu. Finalni
datovd matice tedy obsahovala 185 radkl (genotypll) a 13275 sloupcl
(markerd).

Obrazek 4 - Dendrogram sestrojeny metodou nejblizsich soused(i na zakladé matice
genetickych vzdalenosti vypoctené z dat DArT analyzy u 185 genotypl p3enice;
zelené jsou oznaceny jafiny a modre ozimy
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Pomoci programu TASSEL v. 5.2.93 (Bradbury et al., 2007) byla vypoctena
matice genetickych vzdalenosti, prevedena do programu Darwin (Perrier
and Jacquemoud-Collet, 2006), kde byl sestrojen dendrogram metodou
nejblizsich sousedl (Obrazek 4). Z dendrogramu jsou patrné dvé hlavni
skupiny, které odpovidaji jarnimu a ozimému typu pSenice, pficemz u malé
Casti genotypd na rozhrani téchto dvou shlukl dochazi k mirnému
prekryvu. Dalsi vyrazna struktura v dendrogramu neni vidét, coz je pro
dosazZeni dobré presnosti genomické selekce nutné. Ovéreni genetické
struktury bylo také ovéreno pomoci analyzy MDS (Multi Dimensional
Scaling) a pomoci Bayesovského pfistupu v programu Structure.

3.3.  NavrZeni a testovani modelli genomické selekce
Pro navrzeni modelu byla vyuZita matice genotypovych dat o 185 fadcich
(genotypy pSenice) a 13275 sloupcich (SNP markery z DArT analyzy)
a matice fenotypovych dat o 185 fadcich (genotypy psenice) a 4 sloupcich
(hodnoty BLUP pro proménné hodnoceni Pg, hodnoceni Pt, stanoveni Pg
a stanoveni Pt). Vybér modelu se liSil pro unitrait (pro 1 znak) a multitrait
(pro vice znakd) usporadani.

3.3.1. Unitrait usporadani

JelikoZ jsme se zaméili na rasové nespecifickou rezistenci ke rzi travni a rzi
pseni¢né a hodnoceni jsme provadéli v polnich podminkach, mohli jsme
pfedpokladat aditivni Géinky genl rezistence. RovnéZz vime, Ze kazdy
marker nepfispiva k celkové varianci stejné. Proto jsme zvolili parametrické
modely genomické selekce Bayesovského typu: Bayes A, Bayes B, Bayes C,
Flat, Bayes LASSO a BRR. S témito modely jsme pracovali v programovém
bali¢ku BGLR v R-studiu (Pérez and de los Campos, 2014). Program je volné
dostupny na webu: https://CRAN.R-project.org/package=BGLR. Pro Gvodni
testovani byla pouZita data pro vSech 185 genotypu p3enice, pocet iteraci
4500 po zahfivacich 500 iteracich. Vysledky testovani jsou uvedeny
v Tabulce 1.
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Tabulka 1 - Vybérové parametry testovanych modeld

*FX je model Flat; BRR je Bayesian Ridge Regression model; BL je Bayesian LASSO model; BA
je Bayes A model; BB je Bayes B model; BC je Bayes C model
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rezidudlni variance varE a zaroven nejvysSich hodnot korelace mezi
ptvodni hodnotou znaku y a vypoc¢tenou hodnotou znaku yHat a zaroven
relativné vysoké hodnoty komplexity modelu pD byl pro dalsi analyzy
zvolen model Bayes A.

V dalsim kroku byla stanovena presnost modelu. Program byl spustén tak,
aby proved| 100 opakovani vybéru 80 genotyp(, u kterych nastavi hodnotu
znaku jako neznamou (NA) aspocte pfrislusné hodnoty znaku (GEBV,
v programu ma tato proménna nazev yHat). PoCet iteraci byl nastaven na
5000 po 1000 zahrivacich iteracich. Korelace mezi naméfenou hodnotou
znaku (BLUP, v programu proménna y) a vypoctenou hodnotou GEBV (yHat)
je uvedenav Tabulce 2 a na Obrazku 5.

Pfesnost selekce, kterd vyjadfuje vztah mezi skuteCnou $lechtitelskou
hodnotou genotypu aznakem, podle kterého genotyp vybirame se pak
vypocte jako podil uvedenych hodnot korelace a hodnoty dédivosti znaku
(H?).

Obrazek 5 - Grafy korelace mezi vypoltenou a naméfenou hodnotou znaku
a) hodnoceni Pg; b) hodnoceni Pt; c) stanoveni Pg; d) stanoveni Pt pro model

genomické selekce Bayes A.

a) b)
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Tabulka 2 — Vypocet hodnot piesnosti pro model Bayes A pro 4 znaky u pSenice

Znak r(y,yHat) H? Presnost
Hodnoceni Pg 0.7799613 0.94973 0.82
Stanoveni Pg 0.6650436 0.80608 0.83
Hodnoceni Pt 0.3731096 0.74545 0.50
Stanoveni Pt 0.2891272 0.58801 0.49

Z tabulky vyplyva, Ze u rzi travni je pfesnost genomické selekce vysoka, u rzi
pSeni¢né je nizsi, ale ve srovnani's jinymi znaky u pSenice ji lze povazovat za
stfedni. Model zahrnuje regresni koeficienty - efekty markerd, penalizacni
kritéria marker( a prvky kovarian¢ni matice nahodnych efekt(. Na zakladé
tohoto modelu jsou vypocteny tzv. GEBV hodnoty (Genomic Estimated
Breeding Values) u genotypa Slechtitelské populace.

3.3.2. Multitrait usporadani
Bylo testovano nékolik modell pocitajicich odhady genetickych hodnot
znakl v pfipadé, Ze do analyzy vstupuji vSechny Ctyfi znaky najednou.
V programovém bali¢ku BGLR byly testovany dva modely: SpikeSlab a BRR
a v programovém bali¢ku MTGS model mLASSO (Budhlakoti et al., 2019b).
Program MTGS je volné dostupny na webu: https://CRAN.R-

evvs

model BRR, a to iv pfipadech riznych kombinaci znaki i pro viechny
4 znaky najednou. Na Obrazku 6 je uveden pfiklad korelace mezi
vypoctenou a namérenou hodnotou znaku zvlast pro hodnoceni a zvlast pro
stanoveni, protoZe se tyto dvé kategorie proménnych lisily vrozsahu
hodnot.

Jako v predchozim pripadé, model zahrnuje regresni koeficienty - efekty
markerQ, penalizacni kritéria markeri a prvky kovarianéni matice
nahodnych efektd. Na zakladé tohoto modelu jsou vypocteny tzv. GEBV
hodnoty u genotypt $lechtitelské populace.
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Vyhodou tohoto usporadani je rychlejsi statistické zpracovani dat, nebot se

hodnoty GEBV pocitaji pro vSechny znaky najednou. Navic je umozZnéna
navazna analyza funkce ocekavanych ztrat - viz. dale.

Obrazek 6 - Grafy korelace mezi vypoctenou a naméfenou hodnotou znaku
a) hodnoceni Pg a hodnoceni Pt; b) stanoveni Pg a stanoveni Pt pro model genomické
selekce BRR
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4. Slechtitelska populace

Do Slechtitelské populace bylo vybrano 103 genotypll p3enice, které
zahrnuji pokrodilé linie Slechtitelského programu a vychazeji z odrid a linii
pSenice vybranych do trénovaci populace. Vzorky listovych pletiv ve fazi
BBCH13 byly odebrany pfimo z pokusnych parcelek - fadkovych vysevid -
a uchovavany pfi teploté -80°C. Bylo vzdy odebrano 5 listli z 5 rostlin.

4.1. Genotypova analyza
Zodebranych vzorkl byla extrahovdna DNA pomoci CTAB podle
optimalizovaného protokolu. Kvalita a koncentrace byla ovéfena
elektroforeticky a spektrofotometricky pomoci fluorometru Qubit4
(Invitrogen). Roztoky vzorkl DNA byly fedény na koncentraci 100 ng/ul
(Obrazek 7). VSech 103 vzorkd bylo odeslano na analyzu DArT Seq do
Australie.

Obrazek 7 - Priklad elektroforetogramu vzorki DNA Fedénych na koncentraci 100
ng/ul

8 9 10 1 12 13 14 15 16 17 18 19 20

2 43 44 45 46 47 48 54 55 56 57 58 59 60

—— et

Jako u trénovaci populace byla zvolena odriida pSenice seté Chinese Spring
21 a konsensualni mapa: Wheat_ConsensusMap_version_4 jako referencni.
Vysledky analyzy byly stazeny, pfevedeny z formatu *.csv do formatu * .xlsx
a uloZeny. Pro dalsi zpracovani byl vybran soubor Report_*_SNP_
mapping_2.csv, kde hodnota ,,0“ znacialelu reference, ,1“ alternativni alelu
a ,,2“ heterozygotni sestavu alel. Pro zachovani koherence vysledki je tfeba
sjednotit obé matice dat pro trénovaci i Slechtitelskou populaci tak, aby
byla identicka sada marker( a jednotné kédovani alel. Proto byla nejprve
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pouzita funkceinner_joinv balicku dplyrv prostredi programu R (je to jedna
z nékolika moznosti), ktera sjednotila obé tabulky prinikem pres spole¢né
markery. Priinikem obou tabulek s 103308 a 55613 markery byla matice dat
s 288 genotypy pSenice a 21883 markery. Poté bylo provedeno filtrovani dat
- tj. vsouboru byla ponechana pouze data shodnotou PIC = 0,05
a chybéjicimi daty < 10 %. Pak byla provedena transpozice dat, tj. vyména
radku za sloupce a opacné a dopocet dat na zakladé pravdépodobnosti.
Finalni datova matice tedy obsahovala 288 radkl (genotypl pSenice)
a 10092 sloupcti (markerd).

5.2. Genomicka selekce pro jeden znak

Pro vypocet hodnot GEBV (Genomic estimated breeding value) pro kazdou
ze 4 proménnych (hodnoceni Pg, hodnoceni Pt, stanoveni Pg, stanoveni Pt)
bylo pouzit model Bayes A vybrany v predchozim kroku. Pocet iteraci byl
nastaven na 100000 po zahfivacich 10000 iteracich. Vystupem byla tabulka
vypoctenych hodnot GEBV a jejich standardnich odchylek (SD), hodnoty
rezidudlni variance a hodnoty efektli jednotlivych markerd. Grafickymi
vystupy jsou Obrazky 8,9 a 10.

Obrazek 8 - Grafy korelace mezi vypoc¢tenymi hodnotami znaku a odpovidajicimi
naméfenymi hodnotami pro genotypy trénovaci populace (viz. kap. 4.1.) a)
hodnoceni Pg; b) hodnoceni Pt; c) stanoveni Pg; d) stanoveni Pt.

a) b)
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Obrazek 9 - Grafy efektd markerd pro znaky a) hodnoceni Pg; b) hodnoceni Pt;
c) stanoveni Pg; d) stanoveni Pt.
a) b)
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Obrazek 10 - Grafy rezidudlni variance v prvnich 20000 iteracich pro znaky a)
hodnoceni Pg; b) hodnoceni Pt; c) stanoveni Pg; d) stanoveni Pt.
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Na obrazku 9 je mozno vidét, Ze nékteré markery maji vyznamnéjsi vliv na
dany znak a mohou byt potencionalné vyuzity jako molekularni markery ve
Slechténi narezistenci. U rzi travni bylo takto identifikovano 7 marker(, u rzi
pseni¢né 2 markery. Jak ukazuje modrd vodorovna linie v grafech
obrazku
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10, model u jednotlivych znakd vysvétluje 60 % variance u hodnoceni Pg,
85 % u hodnoceni Pt, 99,7 % u stanoveni Pg a 99,8 % u stanoveni Pt. Miseni
(mixing) rezidudlni variance v jednotlivych krocich pocatecnich 20000
iteraci je regulérni, celkové nastaveni na 100000 iteraci je tedy postacujici
(Obrazek 10).

5.3. Genomicka selekce pro vice znakii

Funkce Multitrait, ktera je soucasti balicku BGLR pro program R byla pouZita
pro vypocet Slechtitelskych hodnot GEBV pro vSechny ¢tyfi proménné
najednou. Jako model byl jiz v predchozim kroku vybran model BRR.
Dulezité je nastaveni parametrd uloZeni efektd markerd v kazdém kroku
znastavenych 100000 iteraci a nastaveni rezidudlni kovariance
(resCov=list(type=“UN“,saveEffects=TRUE)).

Hodnoty GEBV vypoctené pomoci multitrait analyzy pro vsechny 4 znaky
korelovaly shodnotami GEBV vypocltenymi pro kazdy znak zvlast
(r=0,98 - 1,00; Obrazek 11).

Obrazek 11 - Grafy korelace mezi hodnotami znaku (GEBV) vypoctenymi pomoci
modelu BRR v multitrait usporadani (na ose x) a pomoci modelu Bayes A pro kazdy
znak zvlast: a) hodnoceni Pg; b) hodnoceni Pt; ¢) stanoveni Pg; d) stanoveni Pt.

a) b)

Patbr-Pg B y- 0881 = 1131175 A
| |r-oessup-ocooncroor | o] Pl PHBA y= 12500 + 12

+- 08367 p - 0.0300: 1 - 0 990

PiL_BA

IS PIS B4, v = 00700 + 10008
£ 0.8835, 5 - 0.0000, 7 - D715
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Aby bylo moZno vybirat genotypy s kombinovanou rezistenci k obéma
patogeniim, byl optimalizovan vypocet tzv. funkce ocekavanych ztrat
(Expected loss), coZ je typ funkce pro vyhodnocovani rizik. PouZiva se
zejména v bankovnictvi jako kli¢ovy nastroj pro odhad moznych financnich
ztrat. Ve Slechténi jsou pomoci této funkce vybirany genotypy sco
nejvétsim ziskem, vnasem pfipadé sco nejvétsimi hodnotami GEBV
pozadovanych znakl. Kvypoctu byl pouZit programovy balicek MPS
v prostfedi R, ktery je volné dostupny na webu: https://github.com/
bjesusvh/MPS. Jednotlivé funkce a priklady jsou uvedeny v publikaci Villar-
Hernandez et al. (2023). Nejprve byly z vystupnich dat predchoziho kroku
vypocteny hodnoty proménnych B0 (matice primér( hodnot znak), yHat
(matice vypoctenych GEBV) a R (matice rezidualni kovariance). Pak byla
pouzita funkce ApproxMPS, ktera na rozdil od prednastavené funkce
FastMPS pouzivd souhrnné vysledky po 100000 iteracich jako vstupni
hodnoty proménnych. Funkce FastMPS pouzivd jako vstupni hodnoty
proménnych matice zhodnot zjednotlivych iteraci, zprvnich 10000.
Hodnoty vypoctené funkce ztrat pak nekoreluji mezi nezavislymi analyzami
(Obrazek 12). V pfipadé, Ze je tfeba pouZit vys$si pocty iteraci pro vyrovnani
rezidudlni  variance, doporucujeme pouzit funkci ApproxMPS.
Prednastavend metoda vypoctu funkce ztrat ,kl“ (Kullback-Leibler) byla
ponechana.

Na zavér byly vypocteny hodnoty podobnosti mezi vSemi genotypy pSenice
Slechtitelské populace pomoci koeficientli jednoduché shody (Simple
Matching coefficients) s vyuZitim funkce SimMatrix v programovém bali¢ku
MPS. Vysledkem je matice n x n, kde n je pocet genotypd. Z této matice byla
vypoCtena primérna genetickd podobnost pro kazdy genotyp zvlast
a uloZena v proménné AveSim.

Obrazek 12 - Graf korelace hodnot funkce ztrat vypoctenych v nezavislych analyzach
za poufZiti funkce a) FastMPS a b) ApproxMPS
a) b)

PELoulloss y=0317 + 0010 r=00140: p= 08127,
200002
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Na zavér byl sestrojen graf, kde na ose x je prliimérna genetickd podobnost
genotypu a na ose y hodnota funkce o¢ekavanych ztrat pro dany genotyp
(Obrazek 13). Linie odpovidaji kvantilim - 0,35 u funkce ocekavanych ztrat
a 0,65 u genetické podobnosti genotypd. Tyto hodnoty je moZno nastavit
libovolné podle pozadavki Slechtiteld na pocet vybiranych linii. V tomto
konkrétnim pfipadé bylo vybrano 21 linii pSenice - vgrafu jsou
reprezentovany oznaenymi zvyraznénymi body v levém dolnim kvadrantu
(Obrazek 13).

Obrazek 13 - Graf umisténi genotypU testovaci populace pSenice v 2D prostoru
hodnot genetické podobnosti a predpokladanych ztrat; Cervené Cary reprezentuji
kvantily 0,35 u hodnot funkce ocekavanych ztrat (expected loss) a 0,65 u hodnot
pramérné podobnosti (average similarity)
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Tabulka 3 prezentuje vybrané genotypy. Primérna hodnota zmény znaku
u selektovanych linii se pocitd jako procentudlni vyjadfeni primérné
hodnoty znaku u vybraného souboru genotypt ku primérné hodnoté znaku
nevybranych genotypl. Vtomto pfipadé geneticky zisk dosahl 16,1 %
u hodnoceni Pg, 4,9% u hodnoceni Pt, 3,1% u stanoveni Pg a 0,5%
u stanoveni Pt. Tyto hodnoty jsou ovlivnény strategii vybéru, a tedy
preferencemi Slechtitel(. Proto jsou uvedené hodnoty pouze prikladem
konkrétniho nastaveni.
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Tabulka 3 - Modelem selektované genotypy pSenice zhlediska vy$si miry
kombinované rezistence ke rzi travni a rzi pSeni¢né a mensi genetické podobnosti

ID Nazev PgH PtH PgS PtS AS
Ta25005 SG-S917-23 6.223+1.407 5.561+0.651 1.254+0.084 1.076+0.046 0.696
Ta25007 SG-S2042-23 6.213+1.224 5.467+0.563 1.268+0.074  1.056x0.04  0.689
Ta25008 SG-S2172-23 5.851+1.231 5.032+0.568 1.281+0.074  1.055%#0.04 0.702
Ta25010 SG-S874-23 6.212+1.335 5.187+0.607  1.271+#0.08  1.047+0.043 0.697
Ta25011 SG-S1185-23 6.556+1.303 4.998+0.594 1.291+0.078 1.033+0.042 0.700
Ta25014 SG-S2156-23 6.297+1.178 5.053+0.54 1.257+0.07  1.058+0.038 0.699
Ta25021 SG-S1777-24 6.082+1.265 5.193+0.589 1.293+0.076 1.055+0.041 0.693
Ta25022 SG-S2057-24 6.503+1.079 5.2+0.493 1.252+0.064 1.059+0.035 0.695
Ta25026 SG-S1007-24 6.319+1.093 5.134+0.514 1.279+0.066  1.05+0.036  0.700
Ta25029 SG-S1380-24 6.762+1.248 5.347+0.568  1.29+0.073 1.041+0.04  0.705
Ta25035 SG-S1707-24 6.341+1.243 5.488+0.579 1.278+0.075 1.055+0.041 0.696
Ta25037 SG-S1783-24 6.125+1.309 5.103£0.594 1.291+0.078 1.032+0.042 0.710
Ta25044 SG-S1789-24 6.338+1.263 5.438+£0.592  1.28+0.075  1.054+0.041 0.702
Ta25045 SG-S1972-24 5.942+1.118 5.256+£0.519 1.259+0.068 1.047+0.037 0.707
Ta25046 SG-S2012-24 6.034£1.079 5.435+0.504 1.262+0.064 1.057+0.035 0.703
Ta25057 ST822/25 6.761+1.108 5.413+£0.516 1.267+0.066  1.05%0.037  0.697
Ta25058 ST825/25 6.648+1.17 4.95+0.531 1.288+0.07  1.032+0.038 0.698
Ta25062 ST839/25 6.121+1.092 5.372+0.51  1.284+0.066 1.041+0.036 0.704
Ta25072 ST892/25 6.221+1.074 5.187+0.493 1.261+0.064 1.06+£0.035 0.706
Ta25075 ST904/25 5.976+1.096 5.216+0.499 1.285+0.066 1.048+0.036 0.699
Ta25098 ST965/25 6.444+1.12 4.942+0.521 1.275+0.067 1.049+0.037 0.707

AS - Average Similarity

Mira diverzity vybranych genotypl byla kromé modelem vypoctené
primérné genetické podobnosti (Tabulka 3) ovéfena jeSté nezavisle
pomoci MDS analyzy genotypovych dat $lechtitelské populace pSenice
(Obréazek 14).

28



Narodni centrum zemédélského
a potravinafského vyzkumu

—_

Obrazek 14 - Graf prvnich dvou latentnich proménnych MDS analyzy genotypt
psenice Slechtitelské populace; ¢ervené jsou oznaceny genotypy vybrané modelem
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5. Zavér

Genomicka selekce je na rozdil od mapovéni geni a asociacnich studif
zaméfena na genotyp jako celek. Vychazi z existujici genetické diverzity
a diky pravé ukazanému postupu se snazi co nejvice této diverzity zachovat
privybéru linii s lepsimi hodnotami testovanych znakd, neZ byly na poc¢atku
Slechtitelského procesu. Tento postup slouZi k vybéru genotypd, a tedy jak
jako rodi¢t do dalsiho procesu Slechténi, tak i k vybéru Slechtitelskych linii
v ranych generacich.

Vysledky rovnéz ukazaly, Ze je mozno vyuzit genomickou selekci pro nékolik
znakl najednou. Pro vétsinu hospodarskych znakd, které jsou podminény
polygenné je genomickd selekce dobrou cestou pro Slechténi odrid
s lepSimi hodnotami znak( pfi soucasném uchovani co nejvétsi miry
genetické diverzity.
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l1l. Srovnani novosti postupti

Dle nasich znalosti se jedna o prvni aplikaci postupu genomické selekce ve
Slechténi zemé&délskych plodin v Ceské republice. Na zikladé vysledkii
feSeni projektu mizeme tento postup doporucit u vSech znakd, jejichz
dédi¢nost je komplexni, je podminéna polygenné, s aditivnimi
Ci epistatickymi Ucinky gen( i sloZitym systémem regulaci jejich exprese.
Je mozno timto zplsobem vybirat rodice nebo selektovat Slechtitelské linie
na vice znaki najednou, coz miZze zrychlit a zlevnit Slechtitelsky proces.
Dalsi pozitivum vystupu projektu je zohlednéni genetické variability
pfi vybéru linii. Doporucenim je snaZzit se vybirat vstupni soubory genotypl
s co nejvétsi mirou genetické variability, a i pfi selektovani linii vybirat
udrzeni efektivni velikosti populace, a tedy optimalizace zisku ze selekce
oproti nardstu inbreedingu. Obecné pro zachovani genetické diverzity lze
doporucit tzv. prebreeding svyuzitim planych pfibuznych druhl nebo
starych krajovych odrdd.

Zavedeni tohoto pristupu do Slechtitelské praxe je Zadouci a znamena
roz$ifeni portfolia novych Slechtitelskych technik.

IV. Popis uplatnéni metodiky

Slechténiobilnin je ndroény proces, zvlast kdyz témé&F viechny hospodéarsky
dulezité znaky jsou kvantitativni povahy. Navic v priibéhu poslednich vice
nez 100 let Slechténi doSlo kvyrazné ztraté genetické diverzity. Tato
metodika uvadi odbornou verejnost do problematiky jedné z novych
technik Slechténi - genomické selekce, ktera pfedstavuje odlisny pristup ke
Slechténi a zohledriuje i zachovani co nevétsi miry genetické diverzity, ktera
se ve vstupnich populacich nachazi.

Uplatnéni metodiky v praxi znamena posun know-how Slechténi obilnin
v Ceské republice. Proto je metodika predana pfedni Slechtitelské firmé CR.
Metodika bude dale prezentovana odborné verejnosti formou pfednasek,
poster( a ¢lank( v odbornych ¢asopisech tak, aby se povédomi o této nové
$lechtitelské technice co nejvice rozsifilo.
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Problematika genomické selekce bude déle rozvijena i na pracovisti autort
metodiky aoptimalizovana pro dalsi zemédélské plodiny a dllezité
hospodarské znaky.

V. Ekonomické aspekty

Slechténi nové odriidy p3enice je komplexni, dlouhodoby a finanéné velmi
naroCny proces, ktery trva pfiblizné 10-12 let. Celkové naklady
na vyslechténi jedné nové odridy, ktera se dostane az na trh, se pohybuji
v fadech desitek miliond korun. Klicovymi faktory nakladi jsou zejména
dlouha doba vyvoje odridy: 10-12 let intenzivni prace a mala Uspésnost,
kdy z tisich kfizeni je do registrace Uspésné uvedena jen zanedbatelna
Cast. Naklady zahrnuji praci Slechtiteld, laboratorni testy, polni pokusy
a registracni fizeni. Ve vysledku tak vyvoj jedné odridy presahuje 20 az 50
miliond K¢ (pfepocteno z mezinarodnich standard( Slechténi, jelikoZ pfimé
fixni naklady v K¢ za 1 odriidu nejsou verejné uvadény).

Zavedenim genomické selekce jako nastroje zejména k vybéru krizencl
vranych generacich dojde ke zvySeni efektivity Slechtitelského procesu
min o 10 %, tedy o 2 az 5 miliond K¢ u vyvoje jedné odrldy pSenice.
U ostatnich obilnin je situace obdobna.
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