ABSTRAKT

Sirsi Ggel prace je najit a interpretovat polymorfismus v genech pfirozené imunity skotu
vyuzitelny pro zvySeni odolnosti proti infekénim chorobam. Byla aplikovana metoda NGS na
platformé PacBio pro efektivni resekvenovani genu pro kliCovy receptor pfirozené imunity
TLR2 a dvou geni kodujicich slozky navazujiciho transkripcniho faktoru NF-xB. V
reprezentativni populaci 149 byki plemene CESTR bylo nalezeno 22 polymorfismii v genu
NFKBL1, z toho 5 novych, zatimco v genu NFKB2 bylo nalezeno 13 SNP, z toho 10 novych.
V genu TLR2 bylo nalezeno 21 SNP, z toho pouze 3 nové. Z 56 nalezenych polymorfismi je
6 nesynonymnich SNP, ztoho jeden vede k zdméné¢ R474G v produktu NF-xB1 a pét k
zdméndm E63D, R152Q, 1211V, R563H, H665Q v proteinu TLR2. Popis haplotypt v genech
NFKB1 a NFKB2 usnadnil vyvoj individualnich genotypovacich reakei typu extenze primeru.
U TLR2 byl zjistén vysoky pocet haplotypl, a to jak ze sekvenci piectenych technologii
PacBio, tak i nezavisle statistickou rekonstrukci. RovnéZz byly u TLR2 uréeny dva shluky
haplotypt, coz lze vysvétlit diverzifikujici selekei ¢i genovou introgresi. Znalost diverzity
v populaci CESTR dovoluje provést asociaéni studie s fenotypovymi udaji o zdravotnim
stavu. Lokalizace ve funk¢énich doménach dovoluje vymezit SNP s potencidlnim G¢inkem na
infekéni rezistenci, coz je zejména H665Q v TIR oblasti TLR2. Znalost diverzity otvira

moznost pfenosu udajii o plemenné hodnoté jednotlivych variant z jinych studii.



