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Sekwencjonowanie nowej generacji i rozwoj
programow selekcyjnych w akwakulturze ryb
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Celem hodowli (a moze raczej programu hodowlanego) jest
uzyskanie zwierzat o lepszych fenotypach/genotypach!

Programem hodowlanym nazywamy szczegdétowo opracowany schemat
genetycznego doskonalenia populacji

Rysunek 1. Struktura programow hodowlanych.
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Optymalny program hodowlany jest dostosowany do specyfiki danego gatunku i cech zawartych w
celu hodowlanym.

Tomasz Strabel ,,Porgramy hodowlane” 2010



Cel hodowlany wskazuje, ktore cechy majg by¢ doskonalone:
ODZIEDZICZALNOSC CECH

Za kazdy fenotyp odpowiada interakcja genotypu ze
sSrodowiskiem

*Odziedziczalnosc: proporcja zmiennosci fenotypowej
wyjasnianej zmiennoscig genetyczng w populacji

Jest to miara udziatu cech dziedzicznych w zmiennosci
fenotypu
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Odziedziczalnos¢ — nie wszystkie cechy sg odziedziczalne w
tym samym stopniu!

Int. J. Mol. Sci. 2016, 17,5

Table 1. The summary statistics and heritability estimates for the harvest traits.

Traits Mean (SD) Heritability (SE)
Harvest weight (kg) 2.65(0.72) 0.52 (0.05)
Head weight (kg) 0.30 (0.12) 0.21 (0.03)
Body waste weight (kg) 0.34 (0.15) 0.15 (0.02)
Total waste weight (kg) 0.67 (0.21) 0.32 (0.04)
Gutted weight (kg) 2.42 (0.65) 0.53 (0.05)
Deheaded weight (kg) 2.11 (0.57) 0.52 (0.05)
Fillet weight (kg) 1.76 (0.48) 0.53 (0.05)
[ Fat percentage (%) 15.215.98) 0.18 (0.03)
Fillet colour (20-34) 28.9 (0.74) 0.14 (0.03)
Gut weight (kg) 0.22 (0.08) 0.30 (0.04)

Tsai et al. 2015 International Journal of Molecular Sciences 17(1):5



Wybrane kategorie cech uzytkowych, ktore sg celem prac
hodowlanych (EU)
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Liczba programéw hodowlanych z wykorzystaniem
biotechnik rozrodu (EU)

sea |dorada Pstrag
bass teczowy

Tr|pI0|dyzaqa

Produkqa
jednoptciowych
stad

i

androgeneza

linie klonalne




Selekcja osobnikéw do programu hodowlanego i markery

M m
QOdlegtosé mi em
marker
M - marker genu z duzym efektem
Q - gen z duzym efekiem
H Zjawisko crossing-over

Lokalizacja locus genu cechy jako$ciowej i jego markera ha chromosomie.

Selekcja z wykorzystaniem genetyki molekularnej ma zastosowanie
szczegolnie wtedy, gdy:

e odziedziczalnos¢ cechy jest niska — wykorzystujgc dodatkowe zrodta
informacji o genach

mozna w istotny sposdb zwiekszy¢ doktadnosc¢ oceny,

e ekonomicznie wazna cecha objawia sie u tylko u osobnikow jednej pfci,

e jesli cecha ujawnia sie stosunkowo pozno od wyklucia, w szczegdlnosci po
jego smierci (np. cechy zwigzane z jakoscig miesa),

e doskonalenie zwierzat prowadzi sie w stadach zarodowych

e wystepujg wysokie koszty oceny na podstawie potomstwa.



Selekcja z wykorzystaniem genetyki molekularnej —
markery genetyczne

Tworzenie stada wyjsciowego
Selekcja wewnatrz-rodzinowa, krzyzowanie miedzy
rodzinami.

Mapowanie loci cech ilosciowych QTL:
Opracowanie map genetycznych sprzezen,
fenotypowa analiza cech.

Walidacja loci cech ilosciowych
Potwierdzenie umiejscowienia i efektu QTL.
Weryfikacja QTL na innych liniach, mapowanie
gendw wptywajacych na ceche.

Testowanie markerdéw sprzezonych z cecha:
identyfikacja polimorficznych sekwencji DNA
(markeréw) potozonych w sgsiedztwie QTL i
dziedziczonych razem z nimi. Sprawdzenie markerow
na materiale hodowlanym.

Prowadzenie selekcji z wykorzystaniem markerow
DNA (MAS)



Uzyskiwanie markerdw genetycznych na drodze
sekwencjonowanie DNA
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Metody molekularne w hodowli i selekcji: uzyskiwanie
markerdw genetycznych na drodze
sekwencjonowanie DNA
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Genotypowanie przez sekwencjonowanie (catego genomu)
SELEKCJA GENOMOWA

* Selekcja jest skuteczniejsza gdy wyboru osobnika dokonujemy na podstawie wynikow
sekwencjonowania catego genomu — selekcja genomowa, niz w wyniku tradycyjnego
modelu oceny na podstawie potomstwa. Ale skutecznos$¢ programu zalezy tez od
»architektury” samej cechy (np. pewne cechy sg kodowane przez kilkanascie genéw) oraz
»,hasycenia” markerami genetycznymi (liczba polimorficznych fragmentéw DNA w poblizu
loci QTL).

* Przy ograniczonej liczbie badanych ryb, skutecznos¢ tradycyjnej selekcji i selekcji
genomowej w konkretnym kierunku jest podobna. Natomiast skutecznos¢ SG jest dwa razy
wyzsza niz tradycyjne metody jezeli genotypuje sie wieksza liczbe osobnikow.

* Jednym z czynnikéw limitujacych zastosowanie selekcji genomowej jest jej koszt. W
zasadzie na genotypowanie poprzez zsekwencjonowanie catego genomu wielu osobnikéow
moze sobie pozwolic tylko kilka firm na swiecie.



Uzyskiwanie markeréw genetycznych na drodze
sekwencjonowanie catego genomu — cierpliwos¢ pozwala
zaoszczedzic sporo pieniedzy....

Cost per Genome
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Genotypowanie przez sekwencjonowanie (catego genomu)
SELEKCJA GENOMOWA

Selekcja jest skuteczniejsza gdy wyboru osobnika dokonujemy na podstawie wynikow
sekwencjonowania catego genomu — selekcja genomowa, niz w wyniku tradycyjnego
modelu oceny na podstawie potomstwa. Ale skutecznos$¢ programu zalezy tez od
yarchitektury” samej cechy i oraz ,nasycenia” markerami genetycznymi.

Przy ograniczonej liczbie badanych ryb, skutecznosc¢ tradycyjnej selekcji i selekcji
genomowej w konkretnym kierunku jest podobna. Natomiast skutecznos¢ SG jest dwa razy
wyzsza niz tradycyjne metody jezeli genotypuje sie wieksza liczbe osobnikow.

Jednym z czynnikow limitujgcych zastosowanie selekcji genomowej jest jej koszt. W
zasadzie na genotypowanie poprzez zsekwencjonowanie catego genomu wielu osobnikow
moze sobie pozwolic tylko kilka firm na swiecie.

Obnizenie kosztow sekwencjonowania pozwoli wdrozy¢ selekcje genomowa do
akwakultury.



Liczba programow selekcyjnych prowadzonych z
wykorzystaniem réznych technik poszukiwania/opisywania
cech (EU)

gatunek Selekcja genomowa | Selekcja — markery | Identyfikowanie Profil genetyczny
molekularne (MAS) | osobnikéw
(fingerprinting)
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Odziedziczalnos¢ cech zwigzanych z odpornoscia na
bakteryjne i wirusowe choroby pstragéw teczowych

Vet Res (1995) 26, 361-368 361
© Elsevier/INRA

Selection of rainbow trout resistant to viral
haemorrhagic septicaemia virus and transmission
of resistance by gynogenesis

M Dorson 1*, E Quillet 2, MG Hollebecq 2,
C Torhy 1, B Chevassus ?

T INRA, unité de virologie et d'immunologie moléculaires,
pathologie infectieuse et immunité des poissons;
2 INRA, unité de genétique des poissons, geneétique quantitative, 78352 Jouy-en-Josas, France

Aquaculture
Volume 250, Issues 3—4, 30 December 2005, Pages 621-636

Selective breeding provides an approach to increase
resistance of rainbow trout (Onchorhynchus mykiss) to
the diseases, enteric redmouth disease, rainbow trout
fry syndrome, and viral haemorrhagic septicaemia

Mark Henryon @ & &, Peer Berg 2, Niels J. Olesen ©, Torben E. Kjeer ?, Wilhelmina J. Slierendrecht

¢, Alfred Jokumsen ¢, lvar Lund &



Odziedziczalnos¢ cech zwigzanych z odpornoscig na VHS u
pstragow teczowych

Odziedziczalnos¢ odpornosci na

jersinioza (ERM) poszczegdlne choroby : 0.07-0.21

zespot narybku pstraga teczowego (RTFS)

wirusowa krwotoczna posocznica (VHS ) ) , ., , .
P ( ) odziedziczalnos¢ odpornosci na ERM,

RTFS i VHS (razem) : 0.42-0.57
To czy ryba zachoruje na VHS jest w niewielkim stopniu determinowane genetycznie!

V) Aquaculture
D : = Volume 250, Issues 3—4, 30 December 2005, Pages 621-636

Selective breeding provides an approach to increase
resistance of rainbow trout (Onchorhynchus mykiss) to
the diseases, enteric redmouth disease, rainbow trout
fry syndrome, and viral haemorrhagic septicaemia

Mark Henryon 2@ & &, Peer Berg 2, Niels J. Olesen ©, Torben E. Kjeer ?, Wilhelmina J. Slierendrecht

¢, Alfred Jokumsen ¢, Ivar Lund ©



Tolerancja niesprzyjajacych warunkow srodowiskowych —
wysoka temperatura

Aquaculture Reports 9 (2018) 82-88

Contents lists available at ScienceDirect

Aquaculture Reports

journal homepage: www.elsevier.com/locate/aqrep

Rainbow trout adaptation to a warmer Patagonia and its potential to
increase temperature tolerance in cultured stocks

Sonia Alejandra Crichigno™”", Leandro Anibal Becker®, Mabel Orellana”, Rodrigo Larraza®,
Guillermo Mirenna®, Miguel Angel Battini®, Victor Enrique Cussac®

“ Instituto Patagénico de Tecnologias Bioldgicas y Gi b les (IPATEC), U dad Nacional del Comahue (UNCO) — Consejo Nacional de Investigaciones
Cientdficas y Técnicas (CONICET), Quintral 1250, Bariloche, 8400 Rio Negro, Argentina
® Centro de Salmonicultura Bariloche (CENSALBA), Universidad Nacional del Comahue (UNCO), Argentina

® 2015. Published by The Company of Biologists Ltd | The Journal of Experimental Biology (2015) 218, 803-812 doi:10.1242/jeb.113993

;}e Conservation SEB
‘ physlology Volume 4 - 2016

Society for Experimental Biology

Research article

High thermal tolerance of a rainbow trout
population near its southern range limit
suggests local thermal adjustment

10.1093/conphys/cow057

Christine E. Verhille!, Karl K. English?, Dennis E. Cocherell', Anthony P. Farrell* and Nann A. Fangue'*

'Department of Wildlife, Fish and Conservation Biology, University of California Davis, Davis, CA 95616, USA
2LGL Limited, Sidney, British Columbia, Canada V8L 3Y8
*Department of Zoology and Faculty of Land and Food Systems, University of British Columbia, Vancouver, British Columbia, Canada V6T 124

the COmpany of
' Biologists

RESEARCH ARTICLE

Selection for upper thermal tolerance in rainbow trout

(Oncorhynchus mykiss Walbaum)

Zhonggi Chen’*, Michael Snow?, Craig S. Lawrence?3, Anthony R. Church*, Shawn R. Narum?, Robert H. Devlin®

and Anthony P. Farrell'”



Odziedziczalnos¢ cech zwigzanych z tzw. termowrazliwoscia
u ryb tososiowatych

h=0.24h — umiarkowane mozliwosci selekcyjne

Trzeba pamieta¢ o tym by selekcja w kierunku odpornosci na wysokg temperature byta
prowadzona z uwzglednieniem innych cech — tempa wzrostu i wspoétczynnika konwers;ji
pokarmu.

Janhunen et al. Genet Sel Evol (2016) 48:94 G ti

DOI 10.1186/512711-016-0272-3 ene _| cs
Selection
Evolution

Thermal sensitivity of growth indicates e
heritable variation in 1-year-old rainbow trout
(Oncorhynchus mykiss)

Matti Janhunen'”, Juha Koskela?, Nguy&n Hitu Ninh?, Harri Vehvildinen', Heikki Koskinen®, Antti Nousiainen
and Ngé Phii Thaa®

4



Czy nowoczesne metody sekwencjonowania DNA (NGS)
mogg pomoc w prowadzeniu nowych pragramow
selekcyjnych?

Wskazujg miejsca w genomie gdzie wystepuje najwieksza zmiennos¢é DNA skorelowana z badang
cechg
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Zawezamy region poszukiwan gendow determinujgcych dang ceche: nie trzeba prowadzi¢ badan na podstawie potomstwa
(tworzy¢ wielopokoleniowych programow selekcyjnych).



Czy nowoczesne metody sekwencjonowania DNA (NGS)
mogg pomoc w prowadzeniu programow selekcyjnych?

Umozliwiajg uzyskanie wielu markeréw genetycznych skorelowanych z genem kodujacym
wartosciowg ceche (ilosciowga) w relatywnie krétkim czasie (genotypowanie przez
sekwencjonowanie).

Wykorzystanie technik NGS do poszukiwania markerow genetycznych zwigzanych z
interesujgcymi nas cechami ogranicza liczbe pokolen badanych zwierzat.

Niestety catkowita liczba osobnikéw, ktéra musi zosta¢ poddana analizie jest duza lub bardzo
duza.

. Genotypowanie przez sekwencjonowanie pozwala na doktadniejszg charakterystyke ryb

majacych brac¢ udziat w selekgji.

Cena jednej reakcji sekwencjonowania NGS ciggle spada, ale w przypadku przebadania
kilkuset lub kilku tysiecy ryb, nadal jest wysoka.



Aquaculture
Volume 472, Supplement 1, 1 April 2017, Pages 57-60
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Lack of intermuscular bones in specimens of
Colossoma macropomum: An unusual phenotype to be
incorporated into genetic improvement programs

Caio Augusto Perazza 2, Jenner Tavares Bezerra de Menezes ?, José Bento Sterman Ferraz €,
Fabio Luis Valerio Pinaffi 4, Luciano Andrade Silva 9, Alexandre Wagner Silva Hilsdorf 2 & &

Show more

https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2016.05.014 Get rights and content
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Akwakultura — biznes i technologia
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