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Moisted, mis on seotud
geneetilise
varieeruvusega

Mis on
geneetilised markerid

populatsioon

Kuidas moota
geneetilisi erinevusi

Naited
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Globaalne biodiversiteet

* Taimed

* Mikroobid

 Loomad

Wikipedia. Tonu Péolludéar, Silia Tanavolts. httDS://WWW.Iedvardfarms.com/DortfoIio-view/iacob-sheeD



Erinevused liigi sees

* erinevused populatsioonide
vahel

Erinevused populatsiooni sees

* erinevused indiviidide vahel

e vOoimaldab selektsiooni
 mitmekesisus kindlustab paindlikkuse
kohaneda muutuva keskkonnaga
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http://www.fao.org/ag/againfo/themes/en/AnGR.html

PAllumajandusloomade geneetiline ressurss
AnGR KOIK LOOMALIIGID, TOUD ja LIINID, mil on

* majanduslik,
e keskkonna sailitamine
* riskide maandamine
 toiduohutus
e kohastumus
* teaduslik,
 kultuuriline

TAHTSUS toidu ja pdllumajandustoodangu mdttes praegu ja edaspidi

v



http://www.fao.org/ag/againfo/themes/en/AnGR.html

Ajalooliselt on populatsioone kirjeldatud fenotuubi (valimiku) ja leviku alusel

(Marleen Felius. Cattle Breeds, an encyclopedia, 1995; ca 700 tougu )
16 gruppi, neist kuus Euroopas

Figure 7. Different colors and patterns in Nordic-Baltic cattle. (A) Icelandic: (B) West
Finncattle: (C) Estonian Native: (D) Norwegian Red and (E) Swedish Red-and-White.

A) ®) © e karvavarvus
B T o ' - P o * sarvede olemasolu ja

e kehamootmed
* toutllup

* |evikuala

e joudlus




geneetiline =
polumorfism =

Kahe vbi enama geneetilise variandi olemasolu
populatsiooni isendite hulgas

* mitu vormi, kriteeriumiks harvima variandi
sagedus: suurem kui 1% (kuni 5%)



LGeneetiIised markerid }
klassifikatsioon

* Valkude biokeemiline polimorfism
*Verevalgud (TF, AMY, CP... 1950ndaist)
*\Veregrupid
* Piimavalgud

 DNA poliimorfism (1980ndaist)

 Somaatilistes rakutuumades
e Sugukromosoomides (Y kromos.)
 Mitokondri DNA

transterrun (TF) - rauda transportiv valk veres

DNA molekuli loik

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022



[Geneetilised markerid tanapaeval }

Spetsiifilised identifitseeritavad parilikud
DNA polimorfismid

 DNA polimorfism on
* nukleotiidi(de) asendus
* insertsioon voi deletsioon (DNA-
|0igu pikkus-polimorfism)
* On tuvastatavad l[aborimeetoditega

DNA muutlikkus saab olla tuvastatav
fenotilbi tasemel;, DNA iga uus
variatsioon ei pruugi muuta fenotuulbilist
variatsiooni

EPKK Aretus konverents 8. aprill 2022



DNA mikrosatelliidid (STR) Uksiknukleotiidsed poliimorfismid
 tandeemsed kordusjarjestused (SNP-d)
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[Kuidas mOoOta indiviididevahelist sarnasust/erinevust }

Vorreldavad Geneetiline Gen. sarnasus
genotiilibid FINENIS Malécot
(kinship)

AA ja AA 1 1 Koefitsiendi vaartus 0 kuni 1

AAja AB 1:2=0,5 2:4=0,5

ABja AA 1:2=0,5 2:4=0,5 Uhe lookuse genottitipe vdrreldes
: 1, 0,5, 0,25, O

AB ja AB 2:2=1 2:4=0,5

ABjaAC 1:2=0,5  1:4=0,25
AA ja BB 0 0

KKKKKKKKKK konverents 8. aprill 2022



* Uihte liiki kuuluvate ja omavahel paaruvate
isendite kogum teatud territooriumil
e populatsioonisisene sugulus on suurem
kui loomade vahel, kes on erinevatest
populatsioonidest
. kogupopulatsioon
. alampopulatsioon

Toug
sarnase geneetilise taustaga sarnase
fenotlubiga loomade grupp

populatsioon

alampopulatsioon

on




{Populatsioon }

populatsioon

Alleeli- ja genotuubisagedused \

indiviidid

2N=20
A- ja G-alleelid

N=10
genotuubid: AA, AG, GG

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022 13



Parilikkusaine
DNA

GENOOM

Populatsioon

A population:

* o GenePool ®

GENOFOND

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022

Geneetiline struktuur & dinaamikategurid

Assumptions of Hardy-Weinberg Equilibrium

2. NO Mutation

3. NO Migra.tion

1. NO Selection

OFPRS
s -
P,

A

Alleeli ja genotlubi esinemissagedused

14



Panmiktilises populatsioonis, mis on
geneetilise tasakaalu seisundis, pusivad alleeli-
ja genotuubisagedused polvkonniti
konstantsed

Alleeli- ja genotllbisagedused on
omavahelises soltuvuses



Godfrey Hardy Wilhelm Weinberg
(1877-1947) (1862-1937)

Hardy-Weinbergi seadus ehk geneetilise
tasakaalu seadus

*Inglise matemaatik G. H. Hardy ja saksa arst W.
Weinberg  formuleerisid 1908. aastal
teineteisest soltumatult printsiibi, mis kasitleb
genotuubi- ja geenisagedusi populatsioonis.

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022 16



Genotuubisagedused
sbltuvad
alleelisagedustest

pjag

p>+2pq+qg*=1

Pa ds

5 p? pq
A AA AB
] pq g’
B AB BB




Geneetiline identifitseerimine

* polvnemisandmete geneetiline ekspertiis (tuvastamine,
kinnitamine, sobiva leidmine)

e kriminalistika
Geenitestid

Geneetilise mitmekesisuse hindamine, populatsiooni
struktuuri uurimine

Genoomne inbriiding (ROH); indiviididevaheline sarnasus
Segunemise mustrid (komponenttougude %)
Evolutsioon, fulogenees



1. NO Selection 2. NO Mutation 3. NO Migla.tion

Populatsioon pusiks muutumatuna,
kui puuduks

e valik

e mutatsioonid

* migratsioon

* juhuslik geenitriiv

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022 19



Selektsioon

Alleeli- ja genotulbisageduse muutus
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Fig 6.4 Retsessiivse genotuubi vastu
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http://www.blackwellpublishing.com/hamiltongenetics/figures/PG_ Caption.pdf
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Naide

valiku moju

0,9
 Uldise p8himdttena ainult 08
madalama skreipiriski R1 ja R2 0,7 —--ALRQ ~ ==ALRR
aretuslammaste kasutamine; o
v Y,
s oo >
e Jaarad 5
o 0,5
 ainult prioonvalgu genotiibiga 3
2 04
ALRR/ALRR¥; ko
. C e : <
 erandina R3 uted ning jaarad (kuni 03
01.01.2008-ni), kui resistentse 0,2
genotlubiga R1-R2 aretusloomi ei 01
ole vdi on neid ebapiisavalt.
0,0
* R4-R5 riskigrupi karjast eemaldamine N D D D oD DO O > XD
QM 7 N L7 " 0" O O & &N & & & &
q,ﬂ’g q,ﬂ’g ,»0 "\9 ’LQ ,1,0 ,»0 "\9 ’LQ ,1,0 ,»0 "\9 ’LQ ,1,0
o O
97 Q
* Eesti populatsioonis tuvastati 7 prioonvalgu-geeni Y Siinniaasta

haplotiiiipi; ALHQ, ALRH, AFRQ, VLRQ ja AFRH on
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Naide .
valisaretuse moju

N e K eskmine F
Isa ja ema omavahelisest sugulusest Takud N=78 /
7,0

NS
tingitud homosUligootsuse tous ol
c
.Q_J 6,0 5,98
: . 2
Suletud populatsioonis paratamatu =
e inbriidingukoefitsient F 2
4,0
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E 3,0
-
-g 2,0
Negatiivne mdju sigimisnditajatele - e
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(ALLIKAS:ERIPROGRAMM... TABEL 2) EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022 22



Naide
[inbriidingudepressioon }

... Sugulusaretuse negatiivne méju ilmneb reljeefselt toodud fotol. Kolmest tihe

ja sama pulli jarglastest on keskmine saadud Ildhissugulusaretusega. “
(L. Vaher, J. Pullisaar. 1949. Parivere sovhoosi maakarja anallls ja aretusplaan.)
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Populatsiooni maht on oluline

Emasloomade arv
<100 101-300 301-1000 1001 -2000 2001 - 3000 3001-6000 > 6000
>
= <5
Q
© 6 -20
-
o
o
- 21-35
(0]
w
> 35
TOu ohustatuse tase ohustatud haavatav  riski pole

Allikas: FAO. 2013. In vivo conservation of animal genetic resources. FAO Animal Production and Health
Guidelines. No. 14. Rome. (Madala viljakusega lcomaliigid-=-unipaarsed vahese jarglaste arvuga). 24



Naide
tousisene mitmekesisus Ulegenoomsete markerite alusel

Eesti holsteini tougu lehmikud

e N=2265

e genotulbid: 42 tuhat SNPd

 geneetiline materjal: USA, NLD, DEU, EST, CAN,
CHE, DNK, FIN, FRA, GRB, SWE

. 431 isa tutarde arvuga 1-91

2.
Peakomponentanaliiiis .y o #
PC2 $0 Y% ¢ e °
oo °
® [ ]
[ ] L ]

PC1

Esiletdstetud 12 poolddede gruppi ja R&W (rombid)
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Looduslikud populatsioonid ‘ | Allikas: Oksana Burimski

Soome/Venemaa Populatsioonid (EMU) I8hepopulatsioonide

® - Soome (Soome laht)
® - Scome/Venemaa (Soome laht) .
® - Venemaa (Soome laht) U U rl n g
@ - Eesti (Soome laht)

- Eesti (Saaremaaa ja Hiiumaa)
@ - Eesti (Liivi laht)
® - Lati (Liivi laht/Ladanemeri)
@ - Leedu (Ladnemeri)

Populatsioonid:
Soome (Soome laht)
Soome/Venemaa (Soome laht) I o
Venemaa (Soome laht) C
Eesti (Soome laht)
Eesti (Saaremaaa ja Hiiumaa)
Eesti (Liivi laht)
Lati (Liivi laht/Laanemeri) 26

- Leedu (Laanemeri)
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Genome-Wide Analysis of the World's Sheep Breeds Reveals
High Levels of Historic Mixture and Strong Recent Selection

James W. Kijas [&, Johannes A. Lenstra, Ben Hayes, Simon Boitard, Laercio R. Porto Neto, Magali San Cristobal,
Bertrand Servin, Russell McCulloch, Vicki Whan, Kimberly Gietzen, Samuel Paiva, William Barendse, Elena Ciani, [.-]

other members of the International Sheep Genomics Consortium EJ [ view all |

Published: February 7, 2012 » hitps://doi.org/10.1371/journal pbio. 1001258

Abstract

Through their domestication and subsequent selaction, sheep have been adapted to thrive in a
diverse range of environments. To characterise the genetic consequence of both domestication
and selection, we genotyped 49,034 SNP in 2, 815 animals from a diverse collection of 74
sheep breeds. We find the majority of sheep populations contain high SMP diversity and have
retained an effective population size much higher than most cattle or dog breeds, suggesting
domestication occurred from a broad genetic base. Extensive haplotype sharing and generally
low divergence time between breeds reveal frequent genetic exchange has occurred during the
development of modern breeds. A scan of the genome for selection signals revealed 31 ragions
containing genes for coat pigmentation, skeletal morphology, body size, growth, and
reproduction. We demonstrate the strongest selection signal has occurred in response to
breeding for the absence of horns. The high density map of genetic variability provides an in-
depth view of the genetic history for this important livestock species.

Kijas JW, Lenstra JA, Hayes B, Boitard S, Porto Neto LR, et al. (2012) Genome-Wide Analysis of the World's Sheep Breeds Reveals High Levels of
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Historic Mixture and Strong Recent Selection. PLOS Biology 10(2): e1001258. https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001258

https://journals.plos.org/plosbiology/article?id=10.1371/journal.pbio.1001258

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022

27


https://journals.plos.org/plosbiology/article?id=10.1371/journal.pbio.1001258

Figure 3. Relationship between breeds based on divergence time.
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Kijas JW, Lenstra JA, Hayes B, Boitard S, Porto Neto LR, et al. (2012) Genome-Wide Analysis of the World's Sheep Breeds Reveals High Levels of

Historic Mixture and Strong Recent Selection. PLOS Biology 10(2): e1001258. https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001258

https://journals.plos.org/plosbiology/article?id=10.1371/journal.pbio.1001258
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SOA APD WIL CPW EFBNSP SWA ERS OJA AM MCM LEC CFT AFS IDC  SUM NQABCS BMN
BOR ASU BRL NTX EFWFIN BOS LAM CHU MER CME ALT KRS QEZ GAR GUR RDA GCN BBB
SBF ISF GAL STX NSC SBS VBS LAC RAA MLA SAB CHI NDZ CHA BGA EMZ ADP STE

DSH BHM ROM GTXNSO SMS VRS CAS APM RMB COM SKZ MOG TIB BGE RMA AWD BSI

British Northern Asian African American

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022 30

https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001258.s004



Geneetiline mitmekesisus soltub
* populatsioonimahust
* isas- ja emasloomade struktuurist
e paaridevaliku taubist

Geneetilised markerid voimaldavad tuvastada ja
jalgida muutusi genofondis

EPKK Aretuskonverents 8. aprill 2022
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WAL natLire, oy Tudy

Unfolding of population structure in Baltic sheep
breeds using microsatellite analysis

I Tapio'”, M Tapio', Z Grislis®, L-E Holm?, S Jeppsson®, ] Kantanen', I Miceikiene®, I Olsaker®,

H Viinalass™ and E Eythorsdottir®

"MTT Agrifood Research Finland, Animal Breeding Research, Jokipisas FEAT200 Biulands 2Ranautsanl ol duiwal Coisca Lalmia

University of Agriculture, 2 Liela Street, Jelgava LV-3001, Latvia;
Agricultural Sciences, Blichers Alle, PO Box 50, Tjele DE-8830, Dy
*Lithuanian Veterinary Academy, K Janusauskas Laboratory of Anir
Basic Sciences and Aquatic Medicine, Noregian School of Vetering
Genetics, Institule of Animal Science, Estonian Agricultural Unio
Research Institute, Kelduaholti, Reykjavik 15-112, leeland

Studies of domestic animals are performed on breeds, but a
breed does not necessarly equate to a genetically defined
population. The division of sheep from three native and four
madern Baltic sheep breeds was studied using 21 microsatellite
loci and applying a Bayesian clustering method. A traditional
breed-wise approach was compared to that relying on the

Axis Il (17%)

@ Lithuanian Native Coarsewooled

@® Estonian Saaremaa

Lithuanian Blackface

®
Estonian Blackhead Ectonian Ruh ®
@ Estonian Whitehead stonian Ruhnu

@® Latvian Darkheaded
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