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Genomika

Genomika je oblast genetiky, ktoré sa zaoberad studiom genémov réznych organizmov. Zahrna
predovsetkym ziskavanie sekvencii DNA organizmov, genetické mapovanie, hladanie génov s ich
funkénymi prvkami. V pripade funkénych prvkov je snaha urcit funkény vyznam konkrétnych
sekvencii. Daldou moZnostou genomiky je snaha o porovnanie genémov réznych organizmov s
cielom lepsie pochopit samotny proces evollcie. Genomika vyuziva vo velkej miere metddy
molekularnej biolégie, statistiky a bioinformatiky.

Genomiku mdézeme v skutocnosti charakterizovat ako oblast molekuldrnej biolégie, ktorad sa
zameriava na Sstruktdru, funkciu, evollciu, mapovanie a Upravu gendmov. Gendm je kompletny
subor génov alebo genetického materialu pritomného v bunke alebo organizme. Genomika zahrna
Studium celej sekvencie DNA organizmu a funkcie Specifickych génov v ramci tohto organizmu.
Genomika vyznamne prispieva (vdaka bio-technologickému pokroku) k rozvoju réznych vednych
oblasti: medicina, biotechnolégie, polnohospodarstvo, antropoldgia, evolucné tedrie.

Z hladiska molekularnej biolégie a genetiky je gendm cela genetickad informacia organizmu, ktora
pozostava z nukleotidovych sekvencii DNA (alebo RNA v pripade RNA virusov). Jadrovy geném
obsahuje gény kdédujuce bielkoviny a nekdédujice gény, dalSie funkéné oblasti genému, ako su
regulacné sekvencie, a ¢asto obsahuje aj znacnu cast odpadovej DNA bez zjavnej funkcie.

Genomika zahrfia v rdamci gendmu aj Stddie intragenomickych javov, ako je epistaza (vplyv jedného
génu na druhy), pleiotropia (jeden gén ovplyviuje viac ako jeden znak), heteréza (hybridna vitalita)
a iné interakcie medzi lokusmi a alelami v ramci genému.
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Obr. 1 Prieniky genomiky a genomickych analyz. zdroj: https://www.ebi.ac.uk

V rdmci genomickych pojmov sa stretdvame s novych pojmami ako suU: epigenomika a
metagenomika. Epigenomika je Stddium kompletného suboru epigenetickych modifikacii
genetického materidlu bunky (epigendm). Epigenetické modifikacie su reverzibilné modifikdcie DNA,
alebo histénov bunky, ktoré ovplyvnuju expresiu génov bez zmeny sekvencie DNA (Russell 2010, s.
475). Metagenomika je stidium metagendmov (genetického materidlu ziskaného priamo zo vzoriek
zivotného prostredia). Tato Sirokd oblast sa m6ze oznacovat aj ako environmentédlna genomika,
ekogenomika alebo genomika spolocenstiev. Metagenomika ponuka novy pohlad na mikrobidlny
svet a ma velky potencial zmenit chdpanie celého zivého sveta.

Aktuédlne jednym z najviac pouzivanych pristupov v analyze genomickych Udajov, ktorého cielom je
identifikovat genetickdl rozmanitost spdjand s mnohymi Specifickymi vlastnostami zvierat a ludi su
celogenomové asocia¢né stidie (GWAS, Genome-Wide Association Studies). Tieto Studie a pristupy
skimaju vztahy medzi genetickymi markermi a jednotlivymi fenotypovymi znakmi. Cielom je urcit,
ktoré genomické SNP (Single Nucleotide Polymorphism) informacie maji s najvacsou
pravdepodobnostou kauzalny Gcinok na skimané fenotypy.

Genomika je rychlo sa rozvijajuca oblast s dalekosiahlymi dosledkami pre rézne aspekty ludského
zivota a zivotného prostredia. Ma Sancu vyznamne zmenit nase chépanie zivotnych javov a procesov
a podporit pokrok v mnohych oblastiach ludskej ¢innosti, ¢o mo6ze prispiet k zlepSeniu zdravia l'udi a
zvierat, k vyrobe zdravych potravin, udrzatelnému polnohospodarstvu a hlbSiemu pochopeniu
biodiverzity a evollcie.

Histéria genomiky

O pociatkoch genomiky hovorime iba od 70. rokov 20. storocia. V roku 1976 bol sekvenovany prvy
kompletny geném RNA virusu (bakteriofag MS2). V roku 1977 bol sekvenovany prvy geném
pozostavajuci z DNA (bakteriofdg ®-X174, Frederick Sanger, technika sekvenovania DNA). V roku
1980 Frederick Sanger ziska spolu s Wallym Gilbertom a Paulom Bergom Nobelovu cenu za chémiu
(za prvotné metédy sekvenovania DNA). Samotny termin ,genomika“ asi prvykrat pouZzil az Thomas
Roderick v roku 1986. Neskoér sa sekvenovali genémy zlozitejSich organizmov so zameranim na
modelové organizmy a nebezpelné patogény, ktoré spdsobujd viaceré choroby. V roku 2003 bol
sekvenovany ludsky gendém (tzv. hrubé sekvenovanie, projekt Human Genome Project 1990 - 2003,
sekvencia posledného chromozému bola dokonéend az v roku 2006). Anotacia l'udského genému ale
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nebola kompletna. Az v roku 2022 vedci oznamili prvd kompletnd sekvenciu ludského genému.
Medicina ale nie je zatial' schopna tieto informacie vo velkej miere objektivne a spravne vyuzivat.
Dnesné metdédy sekvenovania si mnohondsobne rychlejSie a lacnejSie ako pévodné metddy.
Genomické Udaje sa analyzuju vo vyrazne vac¢som rozsahu. Hlavnym trendom poslednej doby je
personalizovana genomika a vyuzivanie genomiky aj mimo humannej oblasti. Molekularno-geneticky
a technologicky pokrok, klesajuce naklady a zvySujlca sa rychlosti sekvenovania umoznila vznik
mnohych komercnych subjektov, ktoré ponulkaju sekvenovanie genémov, alebo ich ¢asti vo velkom
rozsahu. Prisflubom do buducnosti (v skuto¢nosti zacinajucou realitou) sa stdva moznost poskytnut
komplexny gendém organizmu, ktory mo6ze vyrazne spresnit informacie o jeho genetickych
predispozicidch pre ré6zne vlastnosti a znaky.

Rozdelenie genomiky

Struktirna genomika: tento pododbor genomiky sa zaoberd $tidiom a popisom $truktiry génov
(popisuje hlavne struktiru génov najméa z pohladu celych genémov). Struktirna genomika sa snazi
popisat trojrozmernu struktiru kazdého proteinu kédovaného danym genémom.

Funkéna genomika: zaoberd sa anotdciou genémov, vyhladdvanie génov a urcovanie ich
jednotlivych funkcii. Funkéna genomika je oblast molekuldrnej bioldgie, ktord sa pokusa vyuzit
obrovské mnozstvo Udajov ziskanych v rdmci genomickych analyz (sekvenovania genédmu) na opis
funkcii a interakcii génov a proteinov. Funkénd genomika sa zameriava na dynamické prvky, ako je
transkripcia génov, translacia a interakcie protein-protein (rozdielne od statickych prvkov
genomickych informécii, ktorymi su sekvencia, alebo Struktira DNA).

Porovnavacia (komparativna) genomika: predstavuje porovndvanie genémov réznych
organizmov. Porovndvacia genomika vyuziva informécie, ktoré vznikli selekciou, na pochopenie
funkcie a evolu¢nych procesov, ktoré pdsobia na genémy. Prindsa dolezité poznatky o mnohych
aspektoch evollcie jednotlivych druhov organizmov. Komparativna genomika vyuziva konkrétne
podobnosti a aj rozdiely v proteinoch, RNA a regula¢nych oblastiach réznych organizmov na
odvodenie toho, ako na tieto prvky posobila selekcia.

Populacna genomika: rieSi porovndvanie genémov v radmci konkrétnej populdcie urcitého
organizmu so zohladnenim skimania vplyvu konkrétnych podmienok prostredia. Populac¢nd
genomika sa vyvinula ako oblast vyskumu, v ktorej sa metédy genomického sekvenovania pouzivaju
na rozsiahle porovnavanie sekvencii DNA medzi populdciami. Toto porovnavanie je odlisné od
genetickych markerov, ako sU produkty PCR s kratkym dosahom, alebo mikrosatelity ¢asto
pouzivané v populacnej genetike.

Vypoctova genomika: predstavuje konkrétnu (vypoctovu) pracu s rozsiahlymi genomickymi Gdajmi
pri ktorej vyuziva Statistické a bioinformatické vypoctové metédy a pristupy (vyuzivanie vykonnych a
réznorodych vypoctovych systémov, informacnych zdrojov a prostriedkov).

Genomika a vsetko ¢o suvisi s analyzami gendmov nie je izolované oblast genetiky, ale je stcastou

celkového komplexu rieSenych problémov molekuldrnej biolégie. Na obrdzku 2 uvddzame schému
celého komplexu.
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Obr. 2 VsSeobecnd schéma vztahov v rdmci celkového komplexu zdroj:
https://en.wikipedia.org/wiki/Genomics

Najvyznamnejsie oblasti vplyvu a vyuzitia genomiky

Personalizovana medicina: genomické informacie mozno vyuzit na personalizovanie
(prisp6sobenie lieCby, lie¢ba na mieru) konkrétnych pacientov na zaklade ich Specifickej genetickej
vybavy. Personalizovana medicina (personalizované zdravotnictvo) vedie preukazatelne k UcinnejSej
presnejSej a vCasnejSej lie¢be jednotlivych choréb a zdravotnych postihnuti. Personalizovana
medicina pomdéha zniZzovat pravdepodobnost vyskytu ochoreni, akymi su diabetes, obezita, viaceré
kardiovaskuldrne ochorenia a dalSie. Personalizované pristupy vychadzajlce zo znalosti
genomickych informécii sa vyuzivaju dalej v humannej oblasti vo farmakogenetike, v nutri¢nej
genomike, pri starostlivosti o plet v kombinacii zdravotnych a kozmetickych problémov, pri
personalizovani Sportového potencialu (individudlny pristup pri tréningovom a Sportovom zatazeni).
V poslednom obdobi sa podobny personalizovany pristup zacina vyuzivat, okrem humannej oblasti,
aj pri inych organizmoch. Prikladom sl hospodarské zvierata.

Farmakogenomika: tdto oblast genomiky skima, ako samotna genetickd vybava jednotlivca
ovplyvnuje jeho reakciu na lieky. Uvedené vyrazne pomdaha prispdsobit liecbu liekmi tak, aby bola
maximalne U¢inna a sufasne mala minimalne vedlajsie Ucinky.

Vyskum a liecba choréb: genomika umoznuje lepSie pochopit genetickl podstaty r6znych choréb
a zdravotnych problémov, ¢o vedie k vyvoju novych diagnostickych ndstrojov a presnej cielenej
lieCby ochoreni, ako st nadorové ochorenia, kardiovaskularne choroby, oslabend imunita a rézne
genetické poruchy a ochorenia. Do tejto oblasti vplyvu a vyuzitia genomiky zaradujeme aj vyvoj
mnohych novych diagnostickych testov (prikladom je dizajnovanie novych diagnostickych testov na
COVID-19 pocas obdobia pandémie na Slovensku a v inych krajinach).
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Evoluc¢na bioldgia: genomika so svojou moznostou porovnavania genémov réznych druhov
organizmov méze Studovat r6znorodé evolucné vztahy a zakonitosti, na zaklade ktorych sa da lepsie
pochopit, ako sa jednotlivé druhy vyvijali historicky v priebehu ¢asu. Tato oblast ma narastajuci
vyznam pri hodnoteni biodiverzity prakticky vSetkych zivych organizmov na zemi.

ZvySovanie urodnosti a kvality pol'nohospodarskych plodin: genomika pomaha pri vyvoji
geneticky modifikovanych plodin so zvySenym vynosom a lepSimi kvalitativnymi parametrami, so
zvysenou odolnostou voci Skodcom, chorobdm a vySSou toleranciou voci roznym environmentalnym
stresom (sucho, vlhko, teplo, chlad, rézne klimatické a environmentalne zmeny). Problémom je ale
réznoroda akceptacia, alebo odmietanie GMO (réznorodé zohladnovanie nabozenskych, etickych a
moralnych hladisk).

Vyuzitie genomiky vo vyskume, Slachteni a selekcii zvierat: najvacsi vyznam tejto oblasti je
samozrejme v Slachteni a selekcii hospoddarskych zvierat. Genomika zohrava kl'G¢ovu Ulohu pri
rozvoji chovu a manazmentu hospodarskych zvierat, ¢o vedie k zlepSeniu produkcie, zdravia a
celkovej udrzatel'nosti jednotlivych chovov. Asi najvacsie uplatnenie ma genomika aktualne v chove
hovadzieho dobytka kde okrem samotného Slachtenia umoznuje zlepSit: odolnost voci chorobam,
skvalitnit produkciu zdravych potravin a dosiahnut samotnd biologickl a ekonomicku efektivnost
produkcie. KIdG¢ovym aspektom toho, ako genomika ovplyvnuje chov hovadzieho dobytka je
presnejSie poznanie genetickej kvality jednotlivych zvierat a tym moznost rozSirenia vhodnych
(pozadovanych) genotypov zvierat, ktoré akceptujd komplexné poziadavky a smerovania chovov a
celej populacie daného plemena.

Genomicka selekcia hospodarskych zvierat (mliekové plemenad, hovadzi dobytok)

Vyuzitie genomiky zohrava doélezitd ulohu pri rozvoji chovu a manazmentu mliekovych plemien
hovadzieho dobytka, o méze viest k zlepSeniu produktivity ukazovatelov mliekovej Uzitkovosti,
zdravia a celkovej udrzatelnosti pol'nohospodarstva. Uplatnenie genomiky v chove hovadzieho
dobytka zahrna rézne oblasti vratane slachtenia, genetického hodnotenia, odolnosti vo¢i chorobam,
rentabilite, efektivnosti produkcie a zachovanie zivocliSnej biodiverzity. Najkomplexnejsi a
najrozsiahlejsi systém genomického hodnotenia je aktudlne na severoamerickom kontinente (USA a
Kanada).
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Obr.3 Celkovy pocet pouzitych genotypov v USA podla globéalnych regiénov (jun 2022). zdroj:
Wiggans, G. R., & Carrillo, J. A. (2022)

Aktudlny stav celkového poctu genotypov je 7,903,738 (august 2023). V roku 2022 bol tento pocet
viac ako 6,5 miliéna genotypov. Hodnotenia so zohladnenim genomickych informécii sa vypocitavaju
a publikuju pre viac ako 50 znakov (zohladnené su prakticky vSetky skupiny dolezitych znakov a
vlastnosti mliekového dobytka, ktoré su zdkladom viacerych pouzivanych selekénych indexov).
Genetické hodnotenia zvierat s novo predlozenymi genotypmi sa uskuto¢niuju na tyzdennej baze.
VSeobecne mézeme tvrdit, Ze genomickd selekcia spbsobila celosvetovl revollciu v chove dojnic, od
mlie¢nych fariem az po insemina¢né spolo¢nosti, poskytovatelov sluZieb a hodnotiace centrd. Siroké
zavedenie genotypovania a genomickej selekcie vedie k obrovskym genetickym ziskom,
presnejSiemu a skorsiemu predpovedaniu genetickych hodndét zvierat a k zdsadnym zmendm v
stratégidch vyradovania, zaradovania, selekcie a slachtenia zvierat. Genotypovanie tiez urychlilo
vyvoj novych, hospodarsky dblezitych znakov, najma tych, ktoré sa tazko a draho meraju.

Hlavné aspekty, ako genomika moze ovplyvihovat chov hovadzieho dobytka:

1. Vyber a slachtenie geneticky najvhodnejsich zvierat so Ziaducimi vlastnostami (vhodné genotypy),
ako je produkcia mlieka, masa, dlhovekost, Zivotaschopnost, vyborné exteriérové vlastnosti a
zdravie. Vyuzitie genomickych informacii pomdéha chovatelom prijimat spravne rozhodnutia o tom,
ktoré zvieratd vyberat do chovu (plemenitby), ¢o vedie k vyvoju rentabilnejSich a produkcénejsich
(kvantita aj kvalita), zdravsich stad a populédcii konkrétnych plemien hovadzieho dobytka. Genomika
prispieva k vyvoju plemien dobytka, ktoré majl vyssSiu produkciu mlieka, optimalne zastlUpenie
obsahovych zloZiek mlieka (tuk, bielkoviny, laktéza) a kvalitnejSie maso. Identifikovanim genetickych
markerov suvisiacich s produkciou mlieka a kvalitou masa mézu chovatelia selektovat zvieratd s
lepsimi produkénymi vliastnostami, ¢o vedie k efektivnejSim a ziskovejsim chovom hospodarskych
zvierat.

2. Genomické informacie ulahcuju identifikaciu genetickych faktorov slvisiacich s odolnostou voci
chorobdm, so zlep$enim imunity a niektorymi negativnymi vplyvmi prostredia. Slachtenim na tieto
vlastnosti m6ézu chovatelia ziskat dobytok, ktory je odolnejsi voc¢i beznym chorobam, ¢im sa znizuje
potreba pouzivania lieciv a veterindrnych zdsahov. ZlepSenie odolnosti vo¢i chorobam je priamo
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spajané so znizenim nakladov na veterinarnu starostlivost.

3. Genomika dalej umoznuje tiez presnejSiu identifikdciu zvierat z pohladu lepSej odolnosti voci
environmentalnym negativhym javom (teplo, chlad, nekvalitnd vyziva). Genomicka selekcia
prispieva k lepSiemu vyberu zvierat, ktoré su lepSie prisp6sobené Specifickym podmienkam
prostredia, ¢im sa zabezpedi ich stabilnd pohoda a produktivita v naro¢nejsich podmienkach.
Podobne je mozné samozrejme vybrat aj najvhodnejSie genotypy, naopak, pre mimoriadne kvalitné
chovatel'ské a technologické prostredie, ktoré vie chovatel garantovat.

4. Genomika tvori tiez dblezity prvok zachovania a ochrany zivociSnej genetickej diverzity.
Genomické studie a praktické analyzy pomahaju pri zachovavani a udrZiavani genetickej
rozmanitosti v ramci plemien a populdcii hovadzieho dobytka. Spravnym pochopenim genetickej
Struktdry réznych plemien je mozné zachovanie r6znorodych génovych foriem, ¢o je rozhodujlce pre
dlhodobu udrzatelnost a odolnost jednotlivych populdcii hovadzieho dobytka. Tento aspekt genomiky
ma obrovsky vyznam pri zachovavani ohrozenych plemien hovadzieho dobytka resp. aj plemien
ostatnych druhov hospodarskych a domdcich zvierat.

5. V spojitosti na vyber zvierat so ziadlUcimi vlastnostami genomika umoznuje selektivne Slachtenie
aj na iné pozadované znaky a vlastnosti. lIdentifikovanim genetickych markerov spojenych s tymito
znakmi mozu chovatelia prijimat spravnejsie rozhodnutia o tom, ktoré zvieratd vybrat do chovu tak
aby sa zvysli geneticky potencidl nasledujlcej generacie potomstva.

6. Geneticka selekcia jednoznacne urychluje tempo genetického zlepSovania populdcii hovadzieho
dobytka (zvySenie odhadovaného genetického zisku jednotlivych vlastnosti). Pouzivanim
genomickych informacii v spojeni s tradicnymi metdédami slachtenia mézu chovatelia identifikovat a
selektovat vynikajuce plemenné zvieratd v mladSom veku, ¢o umoznuje rychlejsi geneticky pokrok v
kratSom obdobi (skracovanie generacného intervalu jednotlivych skupin zvierat). Skora identifikacia
geneticky kvalitnych zvierat méze mat vyznamny dopad na produkciu vo vlastnom chove
(rozmnozovanie najkvalitnejSich genotypov) a tak isto aj v oblasti komer¢ného predaja chovnych
zvierat.

400

200
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-200

400
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Obr.4 Vyvoj genetickej kvality krav holStajnského plemena pred a po zavedeni genomiky

SciCell Magazin - Odborny online magazin, ro¢nik 2026. ISSN 2585-9137



SCcIEET

(Slovensko). zdroj: Candrak, J. (2022)
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Obr.5 Vyvoj genetickej kvality kradv holstajnského plemena pred a po zavedeni genomiky (Kanada).
zdroj: https://www.cdn.ca (2017)

V tabulke 1 uvaddzame realizované genetické zisky jednotlivych ukazovatelov v populacii
holStajnského plemena v Kanade pred a po zavedeni genomiky. Pri viacerych ukazovateloch
mébzeme vidiet viac ako dvojndsobny néarast dosahovania priemerného genetického zisku za obdobie
piatich rokov po zavedeni genomickych hodnoteni v Kanade. Na obrazku 6 uvddzame skratenie
generacného intervalu po zavedeni genomiky v USA.

Tab.1 Realizovany geneticky zisk pred a po zavedeni genomiky (Kanada). zdroj: https://www.cdn.ca
(2017)
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Znak Celkovy realizovany geneticky zisk
PRED (2004-2009) PO (2011-2016)
Mlieko kg 355 603
Tuk kg 14.0 29.8
Bielkoviny kg 11.8 24.0
Tuk % 0.01 0.07
Bielkoviny % 0.00 0.04
Typ (celkové hodnotenie) 3.20 5.06
Vemeno 3.19 4.94
Konéatiny 1.86 3.99
Mlieéna pevnost 1.78 2.63
Panva 1.34 1.05
Dizka Zivota 1.12 3.36
Skore za somatické bunky 0.04 0.12
Rezistencia na mastitidy 0.92 2.46
Metabolické poruchy 0.10 1.42
Perzistencia -0.22 1.41
Plodnost dcér -0.72 1.06
Dojitelnost 0.06 0.51
Temperament -0.09 1.89
ObtiaZnost pérodov 0.23 2.29
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Obr.6 Prienerny generacny interval hostajnského plemena v USA podla pohlavia a rokov. zdroj:
Wiggans, G. R., & Carrillo, J. A. (2022)
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7. Genomika umoznuje vyuzitie novych znakov a vlastnosti, ktoré sa zacinaju pouzivat v poslednom
obdobi v chovatelskz najvyspelejSich krajindch a v chovoch hovadzieho dobytka. Ako priklad
uvadzame vyuzitelnost a ucinnost krmiv, metabolickd telesnd hmotnost,produkcia metanu,
hodnotenie temperamentu s ohladom na automatizované systémy dojenia v rdmci chovatelov
mliekovych plemien, alebo lepSia adaptacia na konkrétne chovatel'ské prostredie.

8. Genomické hodnotenia resp. rozsirenie tradi¢nych genetickych hodnoteni (odhad plemennych
hodnét) o genomické informéacie zvysSuju spolahlivost jednotlivych plemennych hodn6t hlavne u
mladych zvierat a u zvierat, ktoré su preverované (v tradi¢nych systémoch hodnotenia su to zvierata
v teste).

Zaver

e genotypovanie zvierat na zadklade genomickych testov spresnuje resp. potvrdzuje existujlce
rodokmeniovych informacie potomkov a ich predkov (spresnenie testov rodi¢ovstva, zvysenie
integrity informacii potrebnych pre rozhodovacie procesy),

e genomické testovanie zvierat umoznuje velmi skoru identifikdciu geneticky najlepsich zvierat v
chove a tiez identifikdciu genetickych abnormalit v konkrétnych stddach, ¢o umoznuje
eliminaciu nespravnych rozhodnuti pri priparovani zvierat,

e moznost presnejsieho zostavovania priparovacich pldnov na zaklade vyssSej Grovne genomickej
spolahlivosti genotypovanych mladych zvierat (jalovic, bykov) oproti tradi¢nému
(rodokmeriovému) priemeru rodicov,

e genomickd selekcia umoznuje dosahovanie vyrazne vacsieho genetického pokroku (zisku) na
Urovni jednotlivych vlastnosti a selekénych indexov (vyznam na Urovni chovu a aj na Urovni
celej populacie konkrétneho plemena),

e jednoznacné zvysSenie buducej spolahlivosti dblezitych rozhodnuti s pohladu efektivnosti na
Urovni chovu a na urovni celej populdcie pomocou genomiky,

e zvySovanie pocetnosti referencnej populacie genotypovanych zvierat (oakdvané dalsie
zvySenie spolahlivosti vysledkov v budlcnosti), pristup k va¢sSiemu poctu geneticky kvalitnych
a rozmanitych zvierat.

Téato publikacia vznikla vdaka podpore v ramci Operacného programu Integrovana infrastruktura pre
projekt: Tvorba nukleovych stad dojnic s poZiadavkou na vysoky zdravotny status cestou vyuZitia
genomickej selekcie, inovativnych biotechnologickych metdd a optimalneho manaZmentu chovu,
NUKLEUS 313011V387, spolufinancovany zo zdrojov Eurédpskeho fondu regiondlneho rozvoja.

Zoznam pouzitej literatury

Behren, L. E., Kdnig, S., & May, K. (2023). Genomic Selection for Dairy Cattle Behaviour Considering
Novel Traits in a Changing Technical Production Environment. Genes, 14(10), 1933.
https://doi.org/10.3390/genes14101933

Candrak, J. (2022). Genomické selekcia v praxi. Narodny Sampionat 5. - 6. mdja 2022, ZCHSSD,
Nestville park Hniezdne. Odborna prednaska.

Esrafili Taze Kand Mohammaddiyeh, M., Rafat, S. A., Shodja, J., Javanmard, A., & Esfandyari, H.
(2023). Selective genotyping to implement genomic selection in beef cattle breeding. Frontiers in
Genetics, 14, 1083106. https://doi.org/10.3389/fgene.2023.1083106

Gutierrez-Reinoso, M. A., Aponte, P. M., & Garcia-Herreros, M. (2021). Genomic Analysis, Progress
and Future Perspectives in Dairy Cattle Selection: A Review. Animals 2021, 11, 599.
https://doi.org/10.3390/ani11030599

Kasarda, R., Moravcikova, N., OlSanskd, B., Mészaros, G., Vostry, L., Vostra-Vydrova, H., ... &
Candrak, J. (2021). The evaluation of genomic diversity and selection signals in the autochthonous
Slovak Spotted cattle. Czech Journal of Animal Science, 66(7), 251-261.

SciCell Magazin - Odborny online magazin, ro¢nik 2026. ISSN 2585-9137


https://doi.org/10.3390/genes14101933
https://doi.org/10.3389/fgene.2023.1083106

SCcIEET

https://doi.org/10.17221/265/2020-CJAS

Hafliger, I. M., Seefried, F. R., Spengeler, M., & Drégemdller, C. (2021). Mining massive genomic data
of two Swiss Braunvieh cattle populations reveals six novel candidate variants that impair
reproductive success. Genetics Selection Evolution, 53, 1-16.
https://doi.org/10.1186/s12711-021-00686-3

Miller, S. (2022). Genomic selection in beef cattle creates additional opportunities for embryo
technologies to meet industry needs. Reproduction, Fertility and Development.
https://doi.org/10.1071/RD22233

Miluchova, M., Gdbor, M., & Candrak, J. (2023). The Effect of the Genotypes of the CSN2 Gene on
Test-Day Milk Yields in the Slovak Holstein Cow. Agriculture, 13(1), 154.
https://doi.org/10.3390/agriculturel13010154

Mrode, R., Ojango, J. M. K., Okeyo, A. M., & Mwacharo, J. M. (2019). Genomic selection and use of
molecular tools in breeding programs for indigenous and crossbred cattle in developing countries:
Current status and future prospects. Frontiers in genetics, 9, 694.
https://doi.org/10.3389/fgene.2018.00694

Nani, J. P., Bacheller, L. R., Cole, J. B., & VanRaden, P. M. (2020). Discovering ancestors and
connecting relatives in large genomic databases. Journal of Dairy Science, 103(2), 1729-1734.
https://doi.org/10.3168/jds.2019-17580

Pryce, J. E., & Daetwyler, H. D. (2011). Designing dairy cattle breeding schemes under genomic
selection: a review of international research. Animal Production Science, 52(3), 107-114.
http://dx.doi.org/10.1071/AN11098

Weigel, K. A. (2017). Genomic selection of dairy cattle: a review of methods, strategies, and impact. J
Anim Breed Genet, 1(1), 1-15. https://doi.org/10.12972/jabng.20170001 Wiggans, G. R., & Carrillo, J.
A. (2022). Genomic selection in United States dairy cattle. Frontiers in Genetics, 13, 994466.
https://doi.org/10.3389/fgene.2022.994466

SciCell Magazin - Odborny online magazin, ro¢nik 2026. ISSN 2585-9137


https://doi.org/10.17221/265/2020-CJAS
https://doi.org/10.1186/s12711-021-00686-3
https://doi.org/10.1071/RD22233
https://doi.org/10.3390/agriculture13010154
https://doi.org/10.3389/fgene.2018.00694
https://doi.org/10.3168/jds.2019-17580
http://dx.doi.org/10.1071/AN11098
https://doi.org/10.3389/fgene.2022.994466

