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2. Mapov§n² genomŢ hospod§ŚskĨch zv²Śat 

    - c²le analĨzy genomŢ 

    - vĨchodiska 

    - genetick® mapov§n² (vazbov®) 

    - cytogenetick® mapov§n² (chromoz·mov®) 

    - mapov§n² pomoc² somatick®ho hybridn²ho panelu 
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    - urļen² ¼pln® sekvence (s polohou vġech genŢ a markerŢ) 
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 C²le studia genomŢ hospod§ŚskĨch zv²Śat  

 
 

-        - pozn§n² organizace genomu a pochopen² funkce genŢ ovlivŔuj²c²ch    

      uģitkovost a zdrav² 

-       -    zlepġen² ġlechtitelsk® pr§ce vyuģit²m MAS (marker assisted  

       selection) 

-       -  izolace vĨznamnĨch genŢ (konstrukce transgenn²ch zv²Śat) 

-        -  pozn§n² evoluļn²ch vztahŢ mezi genomy zv²Śat a ļlovŊka 

-        - studium anim§ln²ch modelŢ lidskĨch chorob 

 



AnalĨza genomu 

Odhalov§n² variability DNA a celkov§ analĨza 
genomŢ zv²Śat zahrnuje: 

a) identifikaci genetickĨch markerŢ 

b) konstrukci genetickĨch map 

c) konstrukci map QTL 

d) lokalizaci a popis genŢ pod²lej²c²ch se na projevu 
uģitkovĨch vlastnost²  

e) urļen² ¼pln® sekvence DNA genomŢ 

 

C²l: Vyuģit² v selekci podporovan® markery (MAS) a 
genomick® selekci 



 Molekul§rn² podstata polymorfismu DNA 

 -         bodov® mutace (z§mŊna jedn® b§ze; SNP ï single nucleotide polymorphism; dvŊ kategorie:   

         tranzice ï transition = z§mŊna purin za purin, nebo pyrimidin za pyrimidin; tj. AŸG, GŸA,  

         CŸT nebo TŸC; transverze ï transversion: z§mŊna purinu pyrimidinem nebo pyrimidinu 

purinem, 
         tj. AŸC, AŸT, GŸC, GŸT, CŸA, CŸG, TŸA nebo TŸG ) 

-     z§mŊna nŊkolika b§z²  

-     inzerce  

-     delece 

-     inzerce/delece (indel) 

-     translokace (pŚem²stŊn² segmentu DNA do jin®ho m²sta) 

-     inverze (obr§cen² segmentu DNA)  

Repetitivn² polymorfismus 

¶     minisatelity (VNTR ï variable number of tandem repeats; 10-100 b§z²; DNA se rozġtŊp²  

         restrikļn²m enzymem, fragmenty se separuj² elektrofor®zou v agar·zov®m gelu a provede se  

         hybridizace s minisatelitovou sondou - fingerprint)  

¶    mikrosatelity (STR ï short tandem repeats; tandemov§ opakov§n², nejļastŊji 1, 2, 3, 4 nebo 5  

         nukleotidŢ, napŚ. T, AC, GGC, ATTT, ACCGG; pŢvod mikrosatelitŢ ï prokluzov§n² pŚi  

         replikaci ï replication slippage, tj. DNA templ§t a jeho kopie posunut²m zmŊn² sv® relativn²  

         polohy, takģe ļ§st templ§tu je buŅ kop²rov§na dvakr§t, nebo vynech§na) 

 



 

 Molekul§rn² dŢsledky mutac² 

  

1. 1. V k·duj²c²ch sekvenc²ch: 
     Bodov® mutace: 

¶    *    substituce b§ze ve funkļn²m tripletu na stop kodon 

           (nonsense mutation; TAT ï tyrosin; TAA ï stop; dŢsledek ï pŚedļasn® ukonļen²   

           translace) 

¶    *    mutace zpŢsobuj²c² z§mŊnu aminokyseliny (missense mutation; CAT ï histidin; CAA  

           ï glutamin) 

¶    *    mutace, kter§ nemŊn² aminokyselinu (synonymn²; silent; CAT ï histidin; CAC ï    

           histidin)(degenerovanĨ genetickĨ k·d ï v²ce neģ jeden kodon pro vŊtġinu  

           aminokyselin) 

      *   mutace nŊkolika sousedn²ch b§z² (vŊtġinou doch§z² k z§mŊnŊ aminokyseliny)  

     Inzerce nebo delece: 

¶    *    tŚi b§ze nebo n§sobek tŚ² ï vloģen² nebo vynech§n² jedn® nebo v²ce aminokyselin  

           v polypeptidov®m ŚetŊzci 

¶    *    jinĨ poļet neģ n§sobek tŚ² b§z² ï posun f§ze translace (frameshift mutation) 

¶   Chromoz·mov® aberace (translokace; inverze) ï vĨznamn® zmŊny proteinu 

 

2.  2. V regulaļn²ch sekvenc²ch, zesilovaļ²ch a zeslabovaļ²ch: 
      *   ovlivnŊn² funkce genu, a v dŢsledku, syntetizovan®ho proteinu, podle toho, jak zmŊna  

           v sekvenci postihla funkci dan® oblasti (od ģ§dn®ho dopadu aģ po absenci proteinu) 

 

3.  3. V ostatn²ch nek·duj²c²ch a anonymn²ch sekvenc²ch: 
       *  ve vŊtġinŊ pŚ²padŢ nem§ funkļn² dopad 

 



NŊkter® pŚ²klady n§sledkŢ variability v DNA sekvenci genŢ 

Splice donor variant: A splice variant that changes the 2 base region (GT) at the 

5' end of an intron  

Splice acceptor variant: A splice variant that changes the 2 base region (AG) at 

the 3' end of an intron  

Stop gained: A sequence variant whereby at least one base of a codon is changed, 

resulting in a premature stop codon, leading to a shortened transcript  

Frameshift variant : A sequence variant which causes a disruption of the 

translational reading frame, because the number of nucleotides inserted or 

deleted is not a multiple of three  

Stop lost: A sequence variant where at least one base of the terminator codon 

(stop) is changed, resulting in an elongated transcript  

Initiator codon variant : A codon variant that changes at least one base of the first 

codon of a transcript  

Inframe insertion: An inframe  non synonymous variant that inserts bases into in 

the coding sequence  

Inframe deletion: An inframe  non synonymous  variant that  deletes  bases  from  the  

coding  sequence   

Missense variant: A sequence variant, that changes one or more bases, resulting 

in a different amino acid sequence but where the length is preserved  

Synonymous variant: A sequence variant where there is no resulting change to the 

encoded amino acid  

Stop retained variant: A sequence variant where at least one base in the 

terminator codon is changed, but the terminator remains  

Intron variant : A transcript variant occurring within an intron  

 

(Uvedeno 12 typŢ variability z celkov®ho poļtu 25) (http://www.ensembl.org/) 



Vyuģit² polymorfismu DNA  

      

-         

  

-         

  

-         ovŊŚov§n² pŢvodŢ (kontrola rodiļovstv²) 

-         mapov§n² genomŢ (genetick®, vazbov® mapy) 

-         mapov§n² QTL (lokusŢ pro kvantitativn² znaky) 

-         pozn§n² chemick® struktury proteinŢ 

-         identifikace doposud nezn§mĨch proteinŢ 

-         identifikace alelickĨch variant zodpovŊdnĨch za poruchy metabolismu 

                  (genetick® choroby) 

-         identifikace alel pŚ²znivŊ ovlivŔuj²c²ch uģitkov® vlastnosti 

-         odhalov§n² funkļn²ch rozd²lŢ mezi produkty rŢznĨch alel 

-         fylogenetick® analĨzy 

¶                zjiġtŊn² genetick® struktury plemen nebo lini² hospod§ŚskĨch zv²Śat 

¶                zjiġtŊn² genetick® vzd§lenosti mezi plemeny nebo liniemi hospod§ŚskĨch 

                  zv²Śat 

¶                studium genetick® diverzity 
           
  

 



a) Separaļn² metody (Elfo) 

b) Denaturace a hybridizace 

c) RFLP 

d) PCR 

e) Detekce mikrosatelitŢ 

f) Sekvenov§n² 

g) PCR-RFLP 

 

h)    SSCP 

i) DGGE 

j)     AFLP 

k)    RAPD 

l)     Pyrosekvenov§n² 

m)   PCR v re§ln®m ļase 

        (real-time PCR) 

n)    DNA array (ļipy) 

 

 

Nejpouģ²vanŊjġ² metody  
v molekul§rn² genetice zv²Śat 



Markery pro mapov§n² 

a) Markery typu I, tj. exprimovan® geny (komparativn², m®nŊ vazbov®) 

b) Markery typu II, tj. vysoce variabiln² sekvence DNA bez vlastn²ho 
fenotypov®ho projevu, nek·duj²c² sekvence (vazbov®, ne komparativn²) 

c) Markery typu II I ï SNP (jednonukleotidov® polymorfizmy), vazbov® 

 

Ad a) RFLP: pŢvodn² markery pro mapov§n² lidsk®ho genomu, s PCR je 

testov§n² snadn® a jednoznaļn®, avġak maj² malou hustotu v genomu 

b) mikrosatelity: dnes nejvĨznamnŊjġ² markery pro vazbov® mapov§n² 

c) SNP: vysok§ hustota (cca kaģdĨch 500-1000bp), malĨ polymorfizmus 

(vŊtġinou jen bialelick®), jednoduch§ analĨza, automatizace 

d) STS (sequence tag site-m²sto s adresou sekvenļn²): jedineļn§ sekvence 

obvykle 200 ï 400 bp, amplifikovateln§ PCR. 

 napŚ. mapov§n² pomoc² RH panelu a vĨbŊr BAC klonŢ pŚi sekvenov§n².  



Mikrosatelity  

Mikrosatelity: kr§tk® tandemov® repetice sloģen® z mono, di, tri 
nebo tetra nukleotidovĨch motivŢ.  

Vysoce polymorfn² Ĕ rŢzn® alely. Jejich poļet je relativnŊ vysokĨ 
(5-20).  

NapŚ. (GC)n  n = 5-25 opakov§n² 

5ËATCGGTATTGCGCGCGCGCGCGCGCTACGTT 3Ë 

5ËATCGGTATTGCGCGCGCGCTACGTT 3Ë 

5ËATCGGTATTGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCTACGTT 3Ë 

n=8 

n=5 

n=11  

( AT)
6
(GT)

16
    ( TG)

19
TA(TG)

4
(TA)

5       
A

7
(TA)

7
TTTATAAACC(GT)

14   
 



Mikrosatelity -typy 

Dinukleotidov® repetice: 

VĨskyt kaģdĨch 300-500 kb.  

a) pravideln® repetice bez pŚeruġen² (napŚ. (CA)n ) (perfect) 

b) nepravideln® repetice (napŚ. (CA)nCG(CA)m ) (imperfect) 

c) pŚeruġen® repetice (napŚ. (CA)n CCA (CA)m ) (interrupted) 

d) sloģen® repetice (napŚ. (CA)n (TG)m ) (composite) 

(AT)6(GT)16              (TG)19TA(TG)4(TA)5                 A7(TA)7TTTATAAACC(GT)14 

Tri - a tetranukleotidov® repetice: 

VĨskyt kaģdĨch 3 000-5 000 kb.  

Nejrozġ²ŚenŊjġ² - (AAB)n , kde B= C,G nebo T. 

 U tetranukleotidovĨch repetic pŚevl§d§ (AAAB)n .  

asociace s vmezeŚenĨmi repetitivn²mi Alu elementy.  







 

Eco47III SCZ001 Breed No. of  

animals A B 321 325 329 349 354 359 370 378 382 390 394 396 419 424 432 

Large White 14 0.93 0.07 0.11 0.64 0.00 0.07 0.00 0.00 0.00 0.00 0.04 0.00 0.00 0.14 0.00 0.00 0.00 

Landrace 12 0.58 0.42 0.04 0.46 0.00 0.38 0.04 0.00 0.00 0.04 0.04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 

Pietrain 18 0.94 0.06 0.00 0.92 0.00 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00 0.03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 

Black Pied Prestice   7 1.00 0.00 0.00 0.50 0.00 0.00 0.00 0.00 0.14 0.00 0.00 0.07 0.14 0.00 0.00 0.14 0.00 

Czech Meat Pig 15 0.77 0.23 0.00 0.33 0.17 0.23 0.00 0.00 0.07 0.07 0.03 0.03 0.00 0.07 0.00 0.00 0.00 

Hampshire   5 1.00 0.00 0.00 0.50 0.50 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 

Duroc   5 1.00 0.00 0.00 0.30 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.10 0.40 0.00 0.20 0.00 0.00 0.00 

Meishan 12 1.00 0.00 0.00 0.21 0.00 0.00 0.00 0.46 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.29 0.00 0.04 

*Allele Eco47III B appears to cosegregate with SCZ001 alleles 349 and 354 in our set of pigs. 



                         Neigbour-joining phylogenetic tree 

 
Figure 3 NJ tree showing the genetic divergence among European pigs and Chinese pig populations, using Nei's standard distance on the basis of 

allele frequencies from 18 microsatellites (referred from Laval et al. 2000). The number in the branch indicates the percentage occurrence in 1000 

bootstrap replicates. Abbreviated breed codes are the followings, FRBA (France Basque), FRGA (France Gascon), FRNO (France Normand or 

Blanc de l'Ouest), FRLI (France Limousin), SEWP (Sweden European Wild Pig), SELR (Sweden Swedish Landrace), BEPI (Belgium Pi®train), 

NLLW (the Netherlands Great Yorkshire), DKSO (Denmark Sortbroget), DELR (Germany German Landrace), DESH (Germany Schwªbisch-

Hªllisches). (Fan et al., Animal Genetics 33, 422-427, 2002) 

 



Polymorfismus MYF 5 prasete 
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a) Separace PCR produktŢ  

     v agar·zov®m gelu 

 

b) Elektrofor®za stejnĨch PCR  

     produktŢ jako v (a), po ġtŊpen²  

     BamHI  





f) SSCP 

 (single-stranded conformation polymorphism)  

- konformaļn² polymorfizmus  jednoŚetŊzcŢ 

- vzorek (produkt PCR) se nan§ġ² po denaturaci na 

nedenaturaļn² PAGE za konstantn² teploty 

- ssDNA = konformace Ý mobilita 

- separace vl§ken DNA liġ²c²ch se aģ jedn²m NT 

SSCP (autoradiografie) 



g) DGGE 

 (denaturant gradient gel electrophoresis)  

- denaturaļn² gradientov§ gelov§ elektrofor®za 

- nedenaturovan® fragmenty DNA se separuj² v PAA gelu o 
gradientu denaturantu na z§kladŊ sv® velikosti a 
teploty t§n² 

sekvence = Tm = stupeŔ denaturace Ý mobilita 

(niģġ² Tm = dŚ²v se denaturuje = zpozd² se) 

 

denaturovan® molekuly se pohybuj² pomaleji 

 

 

- umoģŔuje detekovat i SNP 

 



DGGE 

  

Perpendikul§rn² DGGE, EtBr 



DGGE - typy 

Denaturant: moļovina, formamid 

 

Typy gelŢ:   

  perpendikul§rn² paraleln² 



DGGE 

 (fotografie gelu)  

Odvozen® metody: 

 - CDGE (constant denaturant gel electrophoresis - gelov§ 
elektrofor®za pŚi konstantn² koncentraci denaturantu 

- TGGE a TTGE : teplotn² gradient, ļ§steļn® nebo ¼pln® denaturace 
molekuly DNA je dosaģeno teplotou 

 

 

Analýza genotypů genu MYOD1 pomocí paralelní DGGE. 

Heteroduplexy viditeln® u heterozygotŢ AB a AC  

CC 
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AB 

 
AC 

 
AA 
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h) AFLP 
(amplified fragment length polymorphism)  

- detekce DNA restrikļn²ch fragmentŢ pomoc² PCR amplifikace 

- Amplifikace restrikļn²ch fragmentŢ prob²h§ pomoc² ligace ds 
adaptorovĨch sekvenc² na konec restrikļn²ho m²sta, coģ slouģ² 
jako Ăuniverz§ln²ñ vazebn® m²sto pro primery pŚi PCR 

 

DNA fingerprint pomoc² AFLP VĨhody a vyuģit² AFLP:  

a) nen² tŚeba zn§t sekvenci (biodiverzita,  genetick® 

vzd§lenosti) 

b) lze odeļ²tat kodominantnŊ (genetick® mapov§n²) 

c) vysok§ hustota markerŢ (poziļn² klonov§n²) 

d) umoģŔuje srovn§n² celkov® genomov® DNA i klonŢ 

genomov® DNA a tvorbu Ătranskripļn²ch profilŢñ pŚi expresn² 

analĨze. 

 



AFLP 

 (sch®ma)  

ġtŊpen² restrikt§zami 



                             

 



i) RAPD 
(random amplified polymorphic DNA)  

N§hodnŊ amplifikovan§ polymorfn² DNA 

- pro tvorbu genomov®ho fingerprintu, kde je m§lo zn§mo o sekvenci 

- zah§jen² PCR - kr§tkĨ m§lo specifickĨ oligonukleotid (obvykle 10NT 

- detekce velk®ho mnoģstv² polymorfizmŢ (genetick® mapy, mapov§n² 
QTL, fingerprinting, genetickĨch vzd§lenost² 

- lokalizace SNP nezn§m§. 

 



RAPD 
(sch®ma) 



k) Pyrosekvenov§n² 
(sekvenov§n² pŚi synt®ze) 

  
-sekvenov§n² v re§ln®m ļase, bez nutnosti pouģit² gelov® 
elektrofor®zy 

- prob²h§ paralelnŊ (96 vzorkŢ souļasnŊ) 

- vyuģit²:  - detekce mutac² (SNP) 

    - kvantitavn² stanoven² (odhad frekvence alel) 



                     Pyrosekvenov§n²  

 

Pyrosekvenov§n² (angl. pyrosequencing ) je jedna z novŊjġ²ch 

metod sekvenov§n² DNA. Je sice (podobnŊ jako Sangerova 

metoda) zaloģena tak® na synt®ze novĨch sekvenc² DNA, ale 

liġ² se zpŢsobem, jak je detekov§no zaļlenŊn² dan®ho 

nukleotidu (nevyģaduje elektrofor®zu). Pyrosekvenov§n² 

vyvinul v roce 1996 ve Stockholmu profesor Pal Nyr®n se svĨm 

studentem Mostafou Ronaghi.  

   Ve smŊsi pro pyrosekvenov§n² mus² bĨt pŚ²tomno velk® 

mnoģstv² enzymŢ, mimo DNA polymer§zy jeġtŊ ATP sulfuryl§za, 

lucifer§za a apyr§za; ze substr§tŢ pak adenosinfosfosulf§t a 

luciferin . Do t®to smŊsi jsou postupnŊ vkl§d§ny nukleotidy 

rŢznĨch typŢ (dATP, dGTP, dCTP, dTTP). Kdyģ se po pŚid§n² 

jednoho z nich uvoln² svŊteln® z§Śen², znamen§ to, ģe se do 

vznikaj²c²ho ŚetŊzce zaļlenil jeden nebo v²ce nukleotidŢ 

tohoto typu. Toto svŊtlo zde vznik§ v dŢsledku enzymatick® 

reakce, na jej²mģ zaļ§tku je uvolnŊn² pyrofosf§tu z novŊ 

zaļlenŊn®ho nukleotidu a na jej²mģ konci je spotŚeba 

vznikl®ho ATP lucifer§zou k oxidaci luciferinu .  

 



Pyrosekvenov§n² 
(pyrogram) 

  
Postup: Z²sk§n² PCR fragmentu; odstranŊn² volnĨch nukleotidŢ a primerŢ; pŚid§n² 

sekvenaļn²ho primeru; vlastn² pyrosekvenov§n² (postupn® pŚid§v§n² nukleotidŢ a  

enzymŢ; automatizace reakce) 



l) PCR v re§ln®m ļase  
(real-time PCR) 

  
-  modern² metoda umoģŔuj²c² sledov§n² prŢbŊhu PCR v re§ln®m ļase 

-  na z§kladŊ sledov§n² intenzity fluorescenļn²ho sign§lu 

a) kvantitativn² PCR v re§ln®m ļase - kvantifikace genomov® DNA (napŚ. 

viry, GMO) nebo mRNA (studium exprese) 

b) pro analĨzu bodu t§n² produktu (melting analysis) ï ovŊŚen² identity a 

kvality produktu (amplifik§tu) 

c) pro genotypizaci - pŚ²m® stanoven² genotypu (pomoc² analĨzy bodu t§n² 

nebo hybridizaļn²ho syst®mu).  

Technika mŢģe bĨt plnŊ 

automatizovan§, ale 

vyģaduje n§kladn® 

zaŚ²zen² 



Zn§zornŊn² prŢbŊhu amplifikace pŚi real-time RT-PCR (dle Applied Biosystems)  



EEF1A1 

EEF1A2 

Relativn² kvantifikace exprese  

mRNA EEF1A1 a EEF1A2  

v nŊkterĨch tk§n²ch prasat  

ve srovn§n² s expres² ve svalu  

dospŊl®ho prasete.  

Jako referenļn² gen byl pouģit  

HPRT1. 

 



500 bp

200 bp

100 bp

500 bp

200 bp

100 bp

157 bp

135 bp

157 bp

135 bp
111 bp

Agar·zov§ elektrofor®za multiplex PCR produktŢ cDNA (EEF1A1, EEF1A2 a GAPDH) 

pŚipravenĨch z mRNA tk§n² dospŊlĨch prasat. Uk§zka transkripļn²ch profilŢ.  



m) DNA array 
(DNA chips, biochips) 

  

- um²stŊn² ve formŊ teļek (spotŢ) na folie nebo skl²ļka 

- hybridizace na Ś§dovŊ tis²ce spotŢ   

- zaloģeno na hybridizaci znaļen®ho vzorku (DNA, RNA) na DNA zn§m® 

sekvence 

Vyuģit²: 

- studium exprese genŢ 

- detekce SNP 

- genotypov§n² CattleArray3800 
Contains 3820 selected cDNA clones  

 

Oligoarray (50-70mer): 

 HS-   16 659 genŢ 

 MM- 13443 genŢ 

Microarray: cDNA, oligo 



        Diagram Illustrating  the SNP Genotyping Procedures 





Biochemick§ genetika 
Genetick® diference v biochemick®m sloģen² jedincŢ t®hoģ druhu. 

GenetickĨ polymorfismus je vĨskyt dvou nebo v²ce variant  u t®hoģ druhu, v t®ģe 

dobŊ a v takov®m mŊŚ²tku, ģe nejŚidļeji vyskytuj²c² se varianta se nemŢģe udrģet 

pouze opakuj²c² se mutac².  

NejvŊtġ² pozornost byla vŊnov§na b²lkovin§m. 

Struktura b²lkovin: - prim§rn² (poŚad² aminokyselin) 

                                  - sekund§rn² (prostorov® uspoŚ§d§n² sousedn²ch aminokyselin) 

                                  - terci§rn² (prostorov® uspoŚ§d§n² cel®ho polypeptidov®ho  

                                     ŚetŊzce) 

                                   - kvartern² (subjednotkov§ struktura)  

Typy biochemick® variability: 
a) chybŊn² nŊkterĨch sloģek 

b) variabilita v kvantitŊ nebo aktivitŊ nŊkterĨch sloģek 

c) molekul§rn² variabilita (polymorfismus) proteinŢ 

 

ad a) ChybŊn² nŊkterĨch sloģek 

- delece odpovŊdn®ho strukturn²ho genu 

- mutace strukturn²ho genu zabr§n² vzniku funkļn²ho proteinu 

- porucha regulace genu 

- protein (enzym) je produkov§n v norm§ln²m mnoģstv², ale je nefunkļn² (z§mŊna 

dŢleģit® aminokyseliny v aktivn²m centru)  



PŚ²klady: - absence nŊkterĨch enzymŢ nezbytnĨch pro metabolismus fenylalaninu. DŢsledek: 

fenylketonurie, albinismus, tyrozin·za, alkaptonurie 

- absence rŢznĨch b²lkovin, ļasto enzymŢ, u ļlovŊka nebo u zv²Śat (IgA, alfa 1-antitrypsin u 

ļlovŊka, atropinester§za u kr§l²kŢ, ester§za u ovc² aj.) 

 

ad b) Variabilita v kvantitŊ nebo aktivitŊ 

- zvĨġen§ koncentrace (u mikroorganizmŢ) 

- sn²ģen§ koncentrace (heterozygotn² stav genu ï jedna alela funkļn², druh§ 

nefunkļn²; mutace v promotoru, pŚ²padnŊ v zesilovaļ²ch; mutace ve struktuŚe 

proteinu, zejm®na v aktivn²m centru) 

 

ad c) Molekul§rn² variabilita proteinŢ 

- polymerismus 

- konformaļn² variabilita  

- alomerismus: prim§rn² - sekvenļn² 

                                              - prostetickĨ     

                             kvartern² - uspoŚ§d§n² podjednotek 

 

Prim§rn² sekvenļn², ļ§steļnŊ prostetickĨ alomerismus = polymorfismus 

 

 

 

 



Metody studia: 
Elektrofor®za: - agarovĨ/agar·zovĨ gel 

                          - ġkrobovĨ gel 

                          -  polyakrylamidovĨ gel 

                          - dvojrozmŊrn§ elektrofor®za 

Izoelektrofokuzace 

Vyuģit² histochemickĨch a biochemickĨch metod  

Western bloting a detekce pomoc² protil§tek, aj. 

 

PŚ²ļiny rozd²ln® migrace pŚi elektrofor®ze: 

- molekulov§ hmotnost 

- konformace 

- elektrickĨ n§boj 

 

RŢzn® metody separace vyuģ²vaj² rozd²lnĨch aspektŢ nebo jejich kombinac² pro 

poģadovanou separaci. 

 

 



     PŚi studiu polymorfismu hraje nejvŊtġ² ¼lohu elektrickĨ n§boj proteinu v dan®m 

pH pufru ï jiģ mal§ zmŊna n§boje proteinu m§ za n§sledek zmŊnu migrace pŚi 

elektrofor®ze. Zvl§ġtŊ velkou roli na ovlivnŊn² elektrick®ho n§boje maj²  

aminokyseliny -  kyselina asparagov§ a glutamov§, kter® maj² z§pornĨ n§boj,  

a lyzin, arginin a histidin, kter® maj² kladnĨ elektrickĨ n§boj. 

     Z§mŊna neutr§ln² aminokyseliny nŊkterou z vĨġe uvedenĨch aminokyselin (a vice 

versa) m§ za n§sledek zmŊnu n§boje cel® proteinov® molekuly, kter§ se projev² 

zmŊnou migrace pŚi elektrofor®ze.  

     Na vĨsledn®m elektrick®m n§boji proteinov® molekuly se rovnŊģ pod²lej² 

prostetick® skupiny, kter® maj² elektrickĨ n§boj ï u glykoproteinŢ je to zejm®na 

kyselina sialov§, u fosfoproteinŢ kyselina fosforeļn§. Tyto prostetick® skupiny jsou 

pŚ²ļinou heterogenity proteinŢ.  

 

PŚ²ļiny polymorfismu: 
- z§mŊna jedn® aminokyseliny 

- z§mŊna nŊkolika aminokyselin 

- rozd²ly v prostetickĨch skupin§ch 

- delece 

- inzerce 

- duplikace 

- nerovnomŊrnĨ crossing-over 

- posun f§ze translace 

 

 

 



Teoretick® a praktick® aspekty studia polymorfn²ch b²lkovin 

 

- studium chemick®ho sloģen² b²lkovin 

- funkļn² rozd²ly v b²lkovin§ch jako dŢsledek jejich polymorfismu 

- studium genetick® vazby a konstrukce chromoz·movĨch map 

- studium podobnosti mezi b²lkovinami rŢznĨch tŊln²ch tekutin 

- studium rŢznĨch ot§zek evoluce, systematiky a biologie ģivoļichŢ 

- objasŔov§n² fylogenetick®ho pŢvodu hospod§ŚskĨch zv²Śat 

- studium struktury plemen a lini² hospod§ŚskĨch zv²Śat 

- zjiġŠov§n² genetick® vzd§lenosti mezi plemeny a liniemi 

hospod§ŚskĨch zv²Śat 

- kontrola rodiļovstv² u hospod§ŚskĨch zv²Śat 

- hled§n² vztahŢ mezi fenotypy polymorfn²ch b²lkovin a uģitkovĨmi 

znaky 

- ġlechtŊn² ryb 



                                         Chemick® sloģen² proteinŢ 
 
- z§mŊna jedn® aminokyseliny 

- z§mŊna nŊkolika aminokyselin 

- rozd²ly v prostetickĨch skupin§ch 

- delece 

- inzerce 

- duplikace 

- nerovnomŊrnĨ crossing-over 

- posun f§ze translace 

 

PŚ²klad: lidskĨ hemoglobin: 

norm§ln² hemoglobin A ï v ɓ ŚetŊzci  na 6. pozici ï kyselina glutamov§ 

srpkovitĨ hemoglobin S ï v ɓ ŚetŊzci  na 6. pozici ï valin   

(TakovĨch z§mŊn je u lidsk®ho hemoglobinu pops§no na 200) 

 



Vztahy mezi variantami kravsk®ho ml®ka:  Ŭs1-Cn, Ŭs2-Cn, ɓ-Cn a ə-Cn 
(Varianty Ŭs1-Cn C, Ŭs2-Cn A, ɓ-Cn A2 a ə-Cn A jsou povaģov§ny za pŢvodn² typy) 

 
                       192 GlyŸGlu                       - (14 aģ 26) 

Ŭs1-Cn C ŸŸŸŸŸŸ    B     ŸŸŸŸŸŸŸ A          Ze sch®matu je patrno: 

                Ź   59 GlnŸLys                           Ź 53 Ala Ÿ ThrP                               - nŊkolik mutac² ovlivŔuje fosfopeptid. 

                ŸŸŸŸŸŸŸ E      ŸŸŸŸŸŸŸ D           Zaj²mav® je srovn§n² varianty ɓ-Cn C a  

                                                                                                                                 ɓ-Cn E s variantou ɓ-Cn A2 (ve kter® je na 

                         - (51 ï 59)                                                                                       pozici 35 SerP). Toto srovn§n² ukazuje na 

Ŭs2-Cn A  ŸŸŸŸŸŸ  D                                                                    ¼lohu Glu 37 pro fosforylaci Ser 35. 
  

                     67 ProŸHis                             122 SerŸArg                                    - u dvou variant se vyskytuj² delece, kter®  

ɓ-Cn A2 ŸŸŸŸŸŸ A1       ŸŸŸŸŸŸŸ B                    nejsou zanedbateln®: 13 aminokyselin 

                   Ź   106 HisŸGln               Ź 37 Glu Ÿ Lys                                              u Ŭs1-Cn A a 9 aminokyselin u Ŭs2-Cn D. 

                 ŸŸŸŸŸŸŸ C       ŸŸŸŸŸŸ A3  
           -Ź 18 SerPŸLys                     (35 SerPŸSer) 

                     ŸŸŸŸŸŸŸŸ  D 

                 -Ź 36 GluŸLys 

                     ŸŸŸŸŸŸŸŸŸ E 

  

                    148 AspŸAla 

ə-Cn A ŸŸŸŸŸŸ B 

  









Sch®matick® zn§zornŊn² z§kladn²ch typŢ proteinov®ho polymorfismu po 

elektroforetick® separaci (dialelickĨ lokus). Homozygoti jsou F nebo S, 

heterozygot je FS. 

start 

kodominance 

dominance, 

recesivita 









Urļov§n² rodiļovstv² a identifikace 

jedince u ģivoļichŢ 

VĨznam: ovŊŚen² pŢvodu a identifikace 

HZ: z§kon 154/2000 Sb. 

- prase: urļen² genetick®ho typu (identifikace) kancŢ ve 

ġlechtitelskĨch chovech  

- skot: genetickĨ typ pŚed vĨbŊrem pro plemenitbu (odchovny 

bĨkŢ), ovŊŚen² a osvŊdļen² pŢvodu plemennĨch bĨkŢ,  

- konŊ: genetickĨ typ pŚed vĨbŊrem pro plemenitbu, ovŊŚen² a 

osvŊdļen² pŢvodu hŚ²bat po inseminaci (vġech u angl.pln.) 

 - dalġ² druhy: pes, exotick® ptactvo, chr§nŊn² ģivoļichov® CITES 

(pŢvod i identifikace)  

 - ļlovŊk: soudn² l®kaŚstv² (paternita, identifikace jedince) 

 

 

 



Z§kladn² pojmy 

Pojmy: 

parentita:  rodiļovstv² 

paternita:  otcovstv² 

identifikace jedince: urļen², ģe vzorek DNA patŚ² 

konkr®tn²mu jedinci (molekul§rn² daktyloskopie) 

 



VĨvoj a pouģ²t² metod 

DŚ²ve: polymorfismus krevn²ch skupin 

   a b²lkovin (imunogenetika; biochemick§ 

   genetika) 

Dnes: variabilita DNA (DNA fingerprinting) 

- VNTR (variable number of tandem repeats, minisatelity) 

- HLA 

- STR (short tandem repeats, mikrosatelity) 

protein IEF  

VNTR  

Poģadavky:  

- vysok§ spolehlivost zam²tnut² a (nebo) potvrzen² rodiļovstv² 

- relativnŊ snadn® a rychl® laboratorn² testov§n² 

- vysok§ reprodukovatelnost 

- nejniģġ² cena 

VĨznam v genetice ļlovŊka i zv²Śat, praxe 



Postup analĨzy 

1. Izolace genomick® DNA  

2. Multiplex PCR 

3. Fragmentaļn² analĨza (kapil§rn² elfo) 

4. Urļen² alel jednotlivĨch mikrosatelitŢ 

5. OvŊŚen² rodiļovstv² (parentity) 

 



PŚ²prava vzorku - PCR 

rozsah velikost² 

pro jednotliv® 

MS 

smŊs znaļenĨch 

primerŢ pro vġechny 

mikrosatelity  

smŊs neznaļenĨch 

primerŢ 

nukleotidy, pufr,  

Taq pol., Mg 2+ 

PCR 

Fluorescenļn² barvy: 

FAM - modr§ 

HEX - zelen§ 

NED ï ģlut§ 

TAMRA, ROX - ļerven§ 

multiplex PCR ï v jedn® zkumavce amplifikujeme v²ce mikrosatelitŢ  

 

 



Fragmentaļn² analĨza 

Kapil§rn² elektrofor®za, fluorescenļn² detekce  

PŚ²stroj: genetickĨ analyz§tor ABI PRISM 310 



VĨstup fragmentaļn² analĨzy 

  

Kapil§rn² elektrofor®za, fluorescenļn² detekce  

PŚ²stroj: genetickĨ analyz§tor ABI PRISM 310 



Vyhodnocen² 

-urļen² 

parentity  

  

PŚ²klad tŚ² bovinn²ch 

mikrosatelitŢ 

 kr§va, bĨk, 2 potomci 

(tele 2 nepatŚ² bĨkovi) 



Pouģ²van® mikrosatelity 

Prase (10x) ï S0068, S0107, SW24, SW840, SW353, 
SW936, SW353, S0070, SW72, TNFB 

Skot (11x) ï TGLA53, TGLA122, TGLA126, TGLA227, 
ETH3, ETH10, ETH225, BM1824, BM2113, INRA23, 
SPS115 

KonŊ (12x) ï HTG4, HTG6, HTG10, HMG7, HMS2, 
HMS3, HMS6, HMS7, VHL20, AHT4, AHT5, ASB2 

KonŊ (17x) ï VHL20, AHT4, HTG4, HMS7, HTG6, AHT5, 
HMS6, ASB23, ASB2, HTG10, HTG7, HMS2, HMS3, 
ASB17, LEX3, HMS1, CA425 

Pes (10x) - PEZ1, FHC2054, FHC2010, PEZ5, PEZ20, 
PEZ12, PEZ3, PEZ6, PEZ8, FHC2079 

 



Frekvence alel: 
 

qA = (2AA + AB): 2n 

 

qA  - frekvence alely A; AA ï poļet zv²Śat genotypu AA;  

AB ï poļet zv²Śat genotypu AB; n ï celkovĨ poļet zv²Śat 

 

Genov§ (alelov§) ļetnost absolutn²: P + Q = 2n 

Genov§ (alelov§) ļetnost relativn² (frekvence alel): p + q = 1 

 

Frekvence fenotypŢ; frekvence genotypŢ 

 

 

Rovnov§ha populace (Hardy-Weinbergova rovnov§ha):  

 

p2 + 2pq + q2 = 1,  tj. :  (qA)2 + 2. qA . qB + (qB)2 = 1 

 

qA  - frekvence alely A 

qB  - frekvence alely B 

 



Statistika ovŊŚen² metody 
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 Polymorphism information content (PIC) 
-vyjadŚuje informativnost polymorfn²ch markerŢ 

  

Teoretick§ heterozygotnost (1 lokus): 

 xi ï frekvence i-t® alely 

   

Paternity exclusion (1 rodiļ se ovŊŚuje) 
-pravdŊpodobnost vylouļen² nespr§vn®ho rodiļe, 

 je-li zn§m genotyp potomka a obou rodiļŢ  

    

  

One parental genotype unavailable 
-pravdŊpodobnost vylouļen² nespr§vn®ho rodiļe, 

je-li genotyp jednoho z rodiļŢ nezn§mĨ 

   

Parentage exclusion  
-pravdŊpodobnost vylouļen² obou rodiļŢ, 

 je-li zn§m genotyp potomka a obou rodiļŢ 

   

Plat², ģe PE(3) > PE(1) > PE(2) 

   

Combined exclusion probability (CEP): 

  



 

Poļet 
alel 

Frekvence alel Hetero-
zygotnost 

PIC PE1 

2 0,5 : 0,5 0,50 0,38 0,19 

2 0,3 : 0,7 0,42 0,34 0,17 

2 0,9 : 0,1 0,18 0,16 0,08 

2 0,99:0,01 0,02 0,02 0,01 

5 0,9 : 0,025 : 0,025 : 0,025 : 0,025 0,19 0,18 0,10 

5 0,2 : 0,2 : 0,2 :0,2 : 0,2 0,80 0,77 0,60 

10 10 x 0,1 0,90 0,89 0,79 

 

      Vliv frekvence a poļtu alel 



Typy genovĨch map 

 ¶   a) vazbov® (genetick®, rekombinaļn²) mapy 

 ¶   b) cytogenetick® (chromoz·mov®) 

 ¶   c) mapov§n² na somatick®m hybridn²m  panelu  

(SCH) 

 ¶   d) mapov§n² na radiaļn²m hybridn²m panelu  (RH  

          panel) 

 ¶   e) srovn§vac² (komparativn²) mapy    

 ¶   f) sekvence genomu 

 



 

 

 

a) Vazbov® mapy  
zaloģen® na analĨze genetick® vazby 

Morganova pravidla:  

1. Geny jsou na chromoz·mech uspoŚ§d§ny line§rnŊ za sebou.  

2. Poļet vazbovĨch skupin se rovn§ haploidn²mu poļtu chromoz·mŢ. 

 

Vazbov§ skupina ï bl²zk® um²stŊn² genŢ (markerŢ) na jednom  

chromoz·mu, pŚiļemģ pravdŊpodobnost pozorovanĨch rekombinant  

mezi nimi je menġ² neģ 50%. 

PravdŊpodobnost vĨskytu crossingoverŢ - ɗ (theta).  

Đpln§ vazba ï ģ§dn® crossingovery (ɗ = 0) 

Ne¼pln§ vazba (0,5>ɗ>0,0) 

Voln§ kombinovatelnost   (ɗ>0,5) 

1cM (centiMorgan) ï vzd§lenost dvou genŢ (markerŢ), mezi kterĨmi se  

vyskytuje 1% rekombinac². 

Rekombinaļn² frekvence ï poļet rekombinant dŊlenĨ celkovĨm 

poļtem potomkŢ. 

Syntenn² skupina ï geny (markery) lokalizovan® na stejn®m  

chromoz·mu. 

Haplotyp  ï konkr®tn² sestava dvou a v²ce alel na jednom z  

homologn²ch chromoz·mŢ. 

  

 



Vazbov® mapy 

Vazbov® (genetick®, rekombinaļn²) mapy 

ud§vaj² informaci o poŚad² genŢ a anonymn²ch markerŢ na 
chromozomu a relativn² vzd§lenosti mezi nimi v cM  

    (1 cM=1% rekombinac²).  

- pouze u polymorfn²ch lokusŢ  

- meiotick® crossing-overy = s²la genov® vazby 

 

 

tzv. referenļn² rodiny- tŚ²generaļn²; speci§lnŊ pŚipraven® 

u lid² sloģitŊjġ² rodokmeny (vyj. mapov§n² pomoc² spermi²) 

 

Probl®m: >25 cM dvojit® C-O, rozd²ly mezi pohlav²m ale i 
populacemi 



Crossing -over  





sk enovat0049.jpg



Haldaneho mapovac² funkce bere v ¼vahu skuteļnost, ģe nŊkter® rekombinantn²  

gamety vznikaj² trojitĨmi, pŊtin§sobnĨmi, atd. crossovery, zat²mco nŊkter® gamety,  

kter® odpov²daj² rodiļovskĨm gamet§m, vznikaj² dvojitĨmi, ļtyŚn§sobnĨmi , atd.  

crossovery.  

Kosambiho mapovac² funkce bere v ¼vahu tot®ģ, ale nav²c uvaģuje negativn²  

genetickou interferenci (skuteļnost, ģe pŚi vĨskytu crossoveru v urļit®m m²stŊ je  

nepravdŊpodobnĨ vĨskyt jin®ho crossoveru v jeho bl²zkosti). 



ZjiġŠov§n² vazby metodou Lod sk·re 

 

  

 

 

 

  

 

(zkratka z Log = logaritmus; odds = ang. ġance ve prospŊch; zde pro pŚevahu 

pravdŊpodobnosti; 

Sk·re = pomŊr rekombinant k nerekombinant§m). 

Jde o statistickou metodu pro detekci vazby z pomŊru dvou pravdŊpodobnost². V ļitateli je 

hodnoceno  konkr®tn² sk·re ve prospŊch existence vazby a ve jmenovateli je zvaģov§no sk·re jako  

by vazba neexistovala (viz vzorec n²ģe).    

Sk·re z potomstev se vypoļ²t§v§ v s®rii rekombinaļn²ch frakc², napŚ. ɗ = 0,01; 0,02; 0,03é0,48; 

0,49. VĨsledky relativn²ch pravdŊpodobnost² z rŢznĨch rekombinaļn²ch frakc² (ɗ) se pŚevedou na 

dekadickĨ logaritmus, a to je vlastn² Lod sk·re oznaļovan®  p²smenem Z. Z se poļ²t§ pro rŢzn§ 

potomstva zvl§ġŠ takģe vĨsledkem je hodnota SZ, ke kter® lze kdykoliv pŚipoļ²t§vat dalġ² zjiġtŊn® 

hodnoty Z. Existuje nŊkolik poļ²taļovĨch programŢ pro vĨpoļet Lod sk·re. Pro hrubġ² orientaļn² 

stanoven² ɗ (po 5 cM) lze pouģ²t hotov® tabulky. Jestliģe SZ Ó +3, existuje pravdŊpodobnost 

1000:1 pro existenci vazby. Je-li  SZ Ò -2, geny jsou volnŊ kombinovateln®. Jestliģe je ï2 <Z< +3, 

nen² moģno rozhodnout a je tŚeba doplŔovat ¼daje z dalġ²ch potomstev. 

 

  

 

P(0 < q < 0.5) 

P0,5 

S Z = log  





Srovn§n² vazbovĨch 

            map 



Vazbov® mapy u prasete 

PiGMaP (Pig Gene Mapping Project) 

- 18 evropskĨch laboratoŚ² + Austr§lie, JAP, USA 

- 5 F2 rodin divergentn²ch plemen (Skotsko, F, NL: 

MxLW(Y),  Ġv®dsko: WxY, NŊm: MxP, WxM, WxP) 

Nordic: sev. zemŊ 

USDA (United States Department of Agriculture) 

- USDA-MARC2 (U.S. Meat Animal Research Center) 

NIAI  (Japonsko) 



b) Cytogenetick® mapy 

syn. Chromoz·mov®; fyzick® 

- studium karyotypu, fyzick® um²stŊn² genŢ na 
chromozomech a jednotliv® vzd§lenosti mezi nimi 

 

Identifikace chromozomŢ 

 - velikost, tvar a specifick® barven² 

 (Ëpruhov§n²Ë) 

 

Poloha genu na chromozomu:  

napŚ. LIPE SSC6q12  



                                    Chromoz·my 
  

centromera, telomera 

p ram®nko (kr§tk®; =petit), q ram®nko (dlouh®) 

chromoz·my:  -  metacentrick® 

-        submetacentrick® 

-        telocentrick®, akrocentrick® (pouze s jedn²m ram®nkem) 

-        subtelocentrick® (jedno ram®nko znatelnŊ kratġ²) 

poļet, tvar, velikost Ÿ karyotyp 

idiogram ï schematick® zn§zornŊn² ide§ln² stavby chromoz·mŢ 

autoz·my, pohlavn² chromoz·my (heterochromoz·my, gonoz·my) 

G pruhov§n² (GiemsovĨm barvivem) 

Q pruhov§n² (barven² chinacrinem) 

R pruhov§n² (reverzn² pruhy ke G nebo Q) 

  

 





                           Diploidn² poļet chromoz·mŢ nŊkterĨch druhŢ 
  

Druh 

 

2n 

 ĻlovŊk 

 

46 

 Myġ 

 

40 

 KŢŔ 

 

64 

 Prase 

 

38 

 Skot 

 

60 

 Koza 

 

60 

 Ovce 

 

54 

 Pes 

 

78 

 Koļka 

 

38 

 Kr§l²k  

 

44 

 

  

 



RISH ï radioactive in situ hybridization 

FISH ï fluorescence in situ hybridization 

Cytogenetick® mapov§n² 



Chromosome assignment of ASPN to porcine chromosome 

SSC3q11 using FISH and the BAC253B1 as probe 



     Markers and genes mapped on chromosome 6 



c) SCH a RH mapy  

(somatickĨ hybridn² panel a radiaļn² 

hybridn² panel) 

  somatickĨ hybridn² panel: analĨza hybridn²ch somatickĨch 

bunŊk. F¼ze bunŊk dvou druhŢ (myġ x prase) ï hybridn² 

buŔky ztr§cej²c² chromozomy zkouman®ho druhu, stabilizace 

kdyģ je obsaģen jen 1 ciz² chromozom (nebo fragment) ï 

klon. Panel je pak kolekce tŊchto rŢznĨch klonŢ. 

 

radiaļn² hybridn² panel: linie bunŊk obsahuj²c²ch urļitĨ ciz² 

chromozom se oz§Ś² ï jej² chromozomy se rozpadaj². Pak se 

f¼zuje s lini² recipienta a vytvoŚ² klony, kde kaģdĨ obsahuje 

urļitou ļ§st chromozomu zkouman®ho druhu.  

VĨhoda: aģ 5x podrobnŊjġ² neģ vazbov® mapy. 



Somatic cell hybrid panel 

Pig chromosome 4 



Radiaļn² hybridn² panel 



Mapping of LMNA  
Reference map : 

Hawken et al. (90 Hybrids)  

PCR data : 

0001100010011000000100000000010000001000 

0000000000000000010000110000000001111001 

0010011111 

 

Retention fraction : 24 %  

Results observed on the RH panel : 

Identification of best location by : Minimization of breakage number 

 Order 

 

Chr. 

 

Diff. break 

 

Markers 

 

1 

 

4 

 

- 

 

SW2404 S0227 SW480 SW2509 SW489 SW835 S0301 S0001 SWR73 SWR2179 SW1492 SW969 SW871 SW1707 SW2128 SWR362 SW1520 SW1513 

SW1003 SW317 SWR981 SW45 SW35 SW1336 SW1073 SW1475 SW839 SW724 S0107 SW1089 MOS SW841 SW1364 SW589 SW286 SW1996 

S0214 SW270 LMNA  SW512 SW2435 SW818 SW1710 SW445 SW58 S0097 S0161 SW1461 SWR153 

 

2 

 

4 

 

4 

 

SW2404 S0227 SW480 SW2509 SW489 SW835 S0301 S0001 SWR73 SWR2179 SW1492 SW969 SW871 SW1707 SW2128 SWR362 SW1520 SW1513 

SW1003 SW317 SWR981 SW45 SW35 SW1336 SW1073 SW1475 SW839 SW724 S0107 SW1089 MOS SW841 SW1364 SW589 SW286 SW1996 

LMNA  S0214 SW270 SW512 SW2435 SW818 SW1710 SW445 SW58 S0097 S0161 SW1461 SWR153 

 

3 

 

4 

 

4 

 

SW2404 S0227 SW480 SW2509 SW489 SW835 S0301 S0001 SWR73 SWR2179 SW1492 SW969 SW871 SW1707 SW2128 SWR362 SW1520 SW1513 

SW1003 SW317 SWR981 SW45 SW35 SW1336 SW1073 SW1475 SW839 SW724 S0107 SW1089 MOS SW841 SW1364 LMNA  SW589 SW286 

SW1996 S0214 SW270 SW512 SW2435 SW818 SW1710 SW445 SW58 S0097 S0161 SW1461 SWR153 

 

4 

 

4 

 

6 

 

SW2404 S0227 SW480 SW2509 SW489 SW835 S0301 S0001 SWR73 SWR2179 SW1492 SW969 SW871 SW1707 SW2128 SWR362 SW1520 SW1513 

SW1003 SW317 SWR981 SW45 SW35 SW1336 SW1073 SW1475 SW839 SW724 S0107 SW1089 MOS SW841 SW1364 SW589 SW286 SW1996 

S0214 SW270 SW512 LMNA  SW2435 SW818 SW1710 SW445 SW58 S0097 S0161 SW1461 SWR153 

 

5 

 

9 

 

6 

 

SWR68 SW21 SW911 SWR1848 LMNA  SW827 SW2401 SW940 SW2407 SW2074 SW54 SW1434 SW511 SW1615 SW383 SWR250 S0109 SW2571 

SW539 SW1677 SW1491 S0081 SWR1950 S0119 S0095 SWR1939 SSC8B04 SWR915 SW944 SW866 SWR123 SW1006 S0019 SW989 SWR1357 

SW1435 SW2093 SW174 SW749 SW1651 

 



IMpRH ï porcine chromosome 16 (118 hybrids) 




