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Populacne genetické postupy pri analyze rodokmenov
PSOV

Abstrakt

Tato praca je literarnou reSerSou o sposoboch vyhodnocovania populacii a metod
vyuzivanych pre hodnotenie genetickej diverzity v populacii so zameranim na plemena
psov. V tvode prace vysvetl'ujem preco si myslim Ze je nevyhnutné sa genetickou diverzitou
zaoberat’ a preco je tak dolezita. Cela prva Cast’ prace je venovana definiciam a vysvetleniu
zakladnych pojmov pouzivanych v texte prace. Uvadzam zakladné indexy genetickej
diverzity (Hardy-Weinbergov zéakon, koeficient inbreedingu, Shannon-Wienerov
a Simpsonov index) v populacii a metoédy vypoctu tychto indexov. Rovnako sa venujem aj
faktorom priamo urcujucim geneticku diverzitu, ako su mutacny tlak, selekény tlak,
migracia, geneticky drift, bottleneck efekt a inbreeding. Druhé Cast’ prace obsahuje metody
skiimania genetickej diverzity a je rozdelena na analyzy genetickej diverzity za pomoci
rodokmenov ana analyzy vychadzajice zo skumania udajov genotype polymorfnych
mikrosatelitnych markerov. Z vysledkov roznych vedeckych §tadii a analyz vyuzivajicich
dostupné metody hodnotenia genetickej diverzity subjektivne hodnotim klady a zapory
danych metod. Rovnako rozoberam pri¢iny straty genetickej diverzity a na zéklade

prikladnych $tadii vyhodnocujem spravnost’ zauzivanych postupov v plemenitbe psov.

Klic¢ova slova: strata genetickej diverzity, koeficient inbreedingu, pes, pribuzenské parenie



Population genetic procedures in the analysis of the

pedigree of dogs

Abstract

This work is a literature search on ways to evaluate populations and methods used to
assess genetic diversity in populations with a focus on dog breeds. At the beginning of the
thesis | explain why | think it is necessary to deal with genetic diversity and why it is so
important. The whole first part of the work is devoted to definitions and explanations of
basic terms used in the text of the work. I present the basic indices of genetic diversity
(Hardy-Weinberg's law, inbreeding coefficient, Shannon-Wiener and Simpson index) in the
population and methods of calculating these indices. | also deal with factors that directly
determine genetic diversity, such as mutation pressure, selection pressure, migration, genetic
drift, bottleneck effect and inbreeding. The second part of the work contains methods of
researching genetic diversity and is divided into analyzes of genetic diversity using pedigrees
and analyzes based on the study of genotype data of polymorphic microsatellite markers.
From the results of various scientific studies and analyzes using available methods for
assessing genetic diversity, | subjectively evaluate the pros and cons of these methods. I also
analyze the causes of loss of genetic diversity and, based on exemplary studies, evaluate the
correctness of the usual procedures in dog breeding.

Keywords: loss of genetic diversity, inbreeding coefficient, dog, kinship mating
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1 Uvod

Réznorodost’ zivych organizmov je geneticky podmienena a je prirodzenou vlastnostou
vznikajucou v dosledku mutacii. Geneticky variabilnejSie populacie lepSie prezivaju,
vyvijaju sa a prisposobujil sa meniacim sa podmienkam prostredia.

Genetickd diverzita je chdpana ako geneticky fixovana rozmanitost medzi zivymi
organizmami, ¢i ako génova variabilita populacie ¢i druhu. Jedna sa o jeden
Z najdolezitejSich faktorov zachovania ekologickej stability. Znizenie genetickej diverzity
nemusi byt napadné, mdze vSak byt do budicna z hl'adiska zachovania druhu klI'i¢ové.
Pokial totiz v systéme s nizkou genetickou variabilitou dojde ku krize ( nastan(i nepriaznivé
podmienky ), mdze skolabovat’ cely systém z dovodu straty schopnosti adaptivnej odpovedi,
¢o moze viezt’ az k vymieraniu druhov. Strata genetickej diverzity sa v st¢asnosti povazuje
za jeden znajvaznejSich ekologickych problémov, pretoze geneticka diverzita je
nenahraditel'na a jej strata je nezvratna. Zarucuje evolu¢ny potencial a preto je nutnou
podmienkou Zivota.

Psy roznych plemien sa pouzivaju na ludsku terapiu, Sportové aktivity, stado,
polovnictvo, lekarsky vyskum, identifikaciu biologického materialu, spolocnost’, ako aj pri
policajnych, colnych, vojenskych, zachrannych a bezpe¢nostnych pracach. Sucasny vyskum
zaroven naznacuje, Ze v ramci plemena sa genetickd rozmanitost’ rychlo vy€erpava, ¢o moze
branit’ dlhodobému udrziavaniu samostatnych plemien. To sa v neposlednom rade tyka
starych, tradi¢nych plemien, ktoré predstavuji biologické a kultirne dedicstvo.

Jedna z hlavnych pricin straty genetickej diverzity u roznych plemien psov je zavedenie
selektivneho Sl'achtenia zameraného na odstranenie dedi¢nych portch u tychto plemien.
Zvierata s diagnostikovanou chybou sa vSak v mnohych pripadoch mézu stale pouzivat’ pri
chove. Napriklad psy s diagnostikovanou dysplaziou bedrového kibu mézu byt pouzité v
chove, aj ked’ kluby chovatel'ov ¢asto odporacaji, aby tomu tak nebolo. Jednym z dovodov
umoznenia pouzitia prenaSacov v chove je to, ze ak by sa tieto zvierata vybrali, mohlo by to
viest k strate genetickych varidcii. Napriek tomu sa cCasto stretdvame so striktnym
vyrad’ovanim tychto psov, €0 moZe viest' zniZzovaniu genetickej diverzity vramci plemena.
Tento problém sa tyka hlavne malopocetnych populacii. Pre plemena oblibené a Casto
chované by odstranenie ako chorych jedincov, tak prendsacov, nepredstavuje vazny
problém.

Pozitivna selekcia zamerand na pozadovanu fenotypovu vlastnost’ je d’alSia ¢asta pricina
prisneho vyberu. Vyber psov je zalozeny na Standardoch plemena, ktoré zvycajne urcuju
ciele selekcie morfologickych znakov a predispoziciu spravania kazdého plemena. Ked’ sa
vratime do histdrie l'udstva, domestikacia psov urcila geneticku odchylku od divych vlkov a
nasledne smerovy vyber konkrétnych charakteristik viedol k réznym plemendm psov,
ktorych bolo okolo 500. Vlastnosti jednotlivych plemien si urené génovym zlozenim
plemien, ktoré mohlo byt ovplyvnené Specifickymi vyberovymi postupmi. V takomto
pripade moze znizeny pocet predkov, spolu s vel’kym vyuZzivanim popularnych plemennikov
(napr. najlepsie hodnoteny pes roka), viest k zvySeniu homozygotnosti populacie.
Vytvorenie chovatel'skych klubov v polovici 19. storoCia, ktoré definovalo Standardy



plemien, nejako formalizovalo reprodukéntl izoldciu v ramci viacerych psich morfolégii,
ktoré v tom c¢ase existovali. Vytvorila sa ,bariéra pre plemeno®, ktora definuje, ze kazdé
Stefia nemoZe byt v internej knizke, pokial’ nie s rodi¢ia zaregistrovani v tej istej. Cinnost
plemennych knih klubov pri ochrane plemien je zaloZzena na prisnej rodokmeiiovej kontrole
a hodnoteni blizkosti k Standardom plemien. Tento proces mdze viest’ k rychlemu zniZeniu
genetickej variability u plemien, pokial’ sa neuplatnia osobitné reprodukéné plany na
kontrolu inbreedingu.

Je beznou praxou, Ze si chovatelia psov vyberaju plemennikov a matky so spolo¢nym
predkom, aby si upevnili niektoré Specifické ¢rty vzhladu alebo pracovnych schopnosti.
Tento takzvany liniovy chov sa snazi vyhnut' sa tzko pribuzenskému pareniu; chovatel'ské
zdruzenie to vSak niekedy umoznuje. RieSenim problému pribuzenského parenia s cielom
zachovania Standardu plemena by mohol byt dovoz chovnych psov. Na druhej strane su
Slachtitel'ské normy medzi krajinami mierne odli$né, a preto je potrebna spolupraca medzi
Slachtitel'skymi organizaciami a vedcami s cielom zlep$it’ zdravie nasledujicej generacie.

Viaceré Studie uvadzaji nizsiu geneticku diverzitu plemien pouzivanych na vystavy,
kde sa chovatelia zameriavaji predovsetkym na exteriér psa, ako u pracovnych plemien
psov. Zda sa, Ze tieto posledné menované Si udrzuju lepSie genetické zdravie vd’aka
pritomnosti mnohych genetickych znakov, stile podobnych tym, ktoré maji ich divoki
predkovia. Charakterizacia genetiky psa, Stidium urovni inbreedingu a v§eobecne pozornost’
ku genetickému zdraviu psa by sa mala povazovat’ za zaklad efektivnych planov selekcie
zalozenych na objektivnych vedeckych informéciach.
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2 Geneticka diverzita

Schopnost’ adaptacie populacie urcitého druhu k environmentadlnym vplyvom je
umoznend akumulaciou genetickej variability. Strata genetickej diverzity sa povazuje za
najvacsi problém zo sucasnych najzévaznejSich ekologickych problémov, pretoze je
nenahraditel'na (Ehrlich & Ehrlich 1983).

2.1 Definicia a vyznam genetickej diverzity v populacii

Kazdy existujuci druh je adaptovany na urcité podmienky prostredia v ktorom sa
nachddza aby dokézal prezit’ v konkurencii s inymi druhmi. Druh sa skladd z niekol'ko
oddelenych populdcii. Tieto populacie ziji v réznych lokalitach, ktoré s sucastou aredlu
rozsirenia dané¢ho druhu. Kazda populacia sa tak moéze vyskytovat’ na inom mieste a byt
adaptovana na svoje prostredie (Chloupek 2008).

Rozdiely medzi druhmi, medzi populaciami, ale aj vnutri populacii — to st Grovne na
ktorych je mozné sledovat’ a posudzovat’ geneticku diverzitu (Albrecht et al. 2005). Nizka
geneticka diverzita znizuje prezivanie a fitness, pretoze poskytuje len obmedzené mnozstvo
genetického materialu k selekcii, ¢im zniZuje moznost prispdsobit’ sa zmendm prostredia. V
pripade krize, napr. napadnutie patogénom, v uniformnom systéme systém vacSinou
skolabuje cely. Naopak v roznorodom systéme prechddzaji krizou len niektoré jeho Casti a
ako celok ostava stale funkény. Uloha genetickej variability je zisadna. Jej stratou sa moze
znacne znizovat’ schopnost’ prispdsobit’ sa novym ekologickym podmienkam a v malych
populaciach ma strata genetickej variability, spOsobena napriklad pribuzenskou
plemenitbou, nepriaznivé dosledky, ktoré sa prejavuju inbreednou depresiou. Inbreedna
depresia oznacuje pokles zdravia v dosledku inbreedingu spojeného s prejavom mnozstva
Skodlivych alel v homozygotnom stave a z dlhodobého hladiska vedie k strate schopnosti
adaptovat’ sa podmienkam meniaceho sa prostredia. Tym sa zvySuje pravdepodobnost’
vymierania druhov (Frankham et al. 2002).

Genetickd diverzita je v prirode usporiadana hierarchicky. Jednotlivé populacie,
druhy, ¢i vySSie taxony sa od seba geneticky réznou mierou liSia a tieto odliSnosti st
efektivne vyuZzivané pri vyskume volne zijucich organizmov. Medzidruhové genetické
odli$nosti su zahrnuté v koncepte druhovej diverzity. O Urovei niZSie stoja medzipopulacné
vnutrodruhové rozdiely, inak populacnd Struktiara v ramci druhu. Poznanie fylogenetickych
vztahov medzi populdciami druhu umoziuje rekonStruovat’ centra a cesty Sirenia druhu —
fylogeografia, a sledovat tak historické zmeny rozSirenia, ktoré prebiehali na pozadi
posunov aredlu a demografickych zmien. To umoziiuje pochopit dneSny charakter
genetickej variability a diferenciaciu populacii druhov a inych fylogenetickych linii. Na eSte
niz8ej urovni stoji geneticka diverzita v ramci populacie (Bryja et al. 2010).

Geneticka diverzita méze byt posudzovana réznymi sposobmi: na Grovni genovych
rezerv, na urovni populécii, individui, genomu, lokusu alebo na urovni sekvencie bz DNA
(Kresovich & Mcferson 1992). Vicsinou sa definuje frekvenciou génov, ale urcuje sa z
frekvencie genotypov a zavisi na spdsobe rozmnozovania populacie (Weir 1990).
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2.2 Indexy genetickej diverzity v populacii

Definicia  populdcie je skupina jedincov  toho ist¢ho druhu so
spolo¢nym genofondom, ktora obyva urciti oblast’ v ur¢itom ¢asovom obdobi. Jedinci sa
medzi sebou moézu volne krizit a pochadzaju zrovnakého predka. Podla spdsobu
rozmnozovania sa jedincov populacie, mézeme populacie rozdelit’ na:

Autogamicku  populaciu  tvorenu  jedincami, ktori sa = rozmnoZzuju
autogamiou (samooplodenim). Kazdy jedinec (hermafrodit) produkuje samcie aj samicie
gamety. Tento druh populacie mdzeme najst’ u rastlin - samoopelenie.

A na alogamicku populaciu, ktora je tvorena organizmami, u ktorych novy jedinec
(potomok) vznika splynutim dvoch gamet (pohlavné bunky) od dvoch réznych jedincov toho
istého druhu. VSetky nizSie uvedené indexy sa vzt'ahuji na alogamicka populéciu.

2.2.1 Hardy — Weinbergov zakon

Ak dominantna alelu oznac¢ime ako p a recesivnu alelu ako g, ziskame vztah pre
populéaciu p + g =1 (100 %).

e pravdepodobnost’ vzniku dominantného homozygota vyjadrime ako p x p = p?
e pravdepodobnost’ vzniku recesivneho homozygota ako q x q = g?

e pravdepodobnost’ vzniku heterozygota je (p X q) + (q X p) = 2pq

e celkové genotypové zloZenie populécie je teda p? + 2pq + g =1

Daldim vyuzitim Hardy-Weeinbergovho zakona moze byt zistenie miery
inbreedingu. Ak populdcia straca genetickl diverzitu désledkom genetického driftu stava sa
sti€asne inbreednou. Tato strata heterozygotnosti moZze byt vyjadrena pomocou koeficientu
inbreedingu F (Reed & Frankham 2003).

2.2.2 Koeficient inbreedingu

Koeficient inbreedingu je definovany ako pravdepodobnost’ s akou jedinec zdedil
obe alely toho istého lokusu ¢i génu od rovnakého predka (Falconer 1960). Je mozné ho
vypocitat’ pomocou pozorovane]j heterozygotnosti Hobs @ oakavanej heterozygotnosti Hexp
podla vzorca:

F= ( Hexp — Hobs ) / Hexp

Pozorovana heterozygotnost’, Hobs, je podiel poctu heterozygotov v urcitom lokuse
z celkového poctu jedincov. To znamend podiel jedincov, ktory su pre dany lokus
heterozygotni (Falconer 1960).

2.2.3 Shannon — Wienerov index

Shannon-Wienerov index sa snazi zohladnit’ aj d’alSie atributy diverzity ako napr.
vyvazenost - abundancia (pocetnost’ jedincov) jednotlivych druhov. Je indexom
vychéadzajucim z informacnej teorie a matematicky vzt'ah pre jeho vypocet je:
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S
H=-3 pinp,  p="t
5 N

kde S je celkovy pocet druhov,

ni je pocet jedincov

i-teho druhu

a N celkovy pocet jedincov (Sipek 2004).

Predpokladom tohto indexu je ndhodny vyber jedincov z teoreticky neobmedzeného
mnozstva a pritomnost’ vSetkych druhov spolocenstva vo vzorke. Zvyc¢ajne nadobuda
hodnoty od 1,5 az 4,5. Shannon-Wienerov index (rovnako ako ostatné indexy tohto typu) je
mozné vyjadrit’ aj ako vyrovnanost’ spolocenstva. Tu je hodnota indexu vztiahnutd na
maximalnu mozni vyrovnanost’ spoloCenstva a vyjadrend ako Cast’ z tejto maximalnej
vyrovnanosti 0 moznom rozsahu od nula do jednej. Maximélna hodnota Shannon-
Wienerovho indexu pre dané spoloc¢enstvo zodpoveda logaritmu poctu druhov a ukazuje,
aké hodnoty by index nadobudol pri zhodnej pocetnosti vsetkych druhov spolocenstva.
Hodnota tohto indexu pri maximalne vyrovnanom spolo¢enstve je teda dana vzt'ahom:

H =-InS

max

Hodnota Shannon-Wienerovej vyrovnanosti vypoveda o pomernej hodnote diverzity
"vyCerpanej" danym spolo¢enstvom vzhl'adom k spolocenstvu so zhodnou pocetnost'ou
druhov:

7 4

Hyoe  InS (Sipek 2004).

2.2.4 Simpsonov index

Dal§im velmi ¢asto pouzivanym indexom diverzity je Simpsonov index. Tento index
je silne zavisly na najpocetnejSom druhu a menej citlivy k vzdcnym druhom. Moze
nadobudat’ hodnoty od nuly do jednej. Hodnota indexu silne zaporne koreluje s
vyrovnanostou odvodenou pomocou Shannon-Wienerovho indexu. S jeho zvysujucou sa
hladinou stiipa dominancia a kleséd vyrovnanost’ spolocenstva, preto sa ¢asto pouziva jeho
prevratena hodnota alebo odpocet od jednej. Vypocet zakladnej verzie nadobudajici
najvysSich hodnot pri vysokej dominancii a najnizsich pri vyrovnanom spolocenstve je dany
vzt'ahom:

kde S je pocet druhov,

ni pocet jedincov

i-teho taxonu

a N celkovy pocet jedincov (Sipek 2004).
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2.3 Faktory priamo urcujuce geneticka diverzitu

Existuju faktory, ktoré geneticki diverzitu urcuji priamo a faktory, ktoré ju
ovplyviiuju nepriamo prostrednictvom priamych faktorov. V nasledujtcich kapitolach budu
predstavené tieto faktory vratane ich dosledkov na geneticku diverzitu.

2.3.1 Mutacny tlak

Mutaciami génov moéze dochadzat’ k vzniku novych alel, alebo k zmenadm
existujucich alel, co moze byt pre nositel'a génu vyhodné, neutrdlne alebo nevyhodné.
ZvySuje genetickll diverzitu a vytvara nové varianty. Jej vplyv sa vyraznejSie prejavuje
v malych populaciach (Falconer 1960).

2.3.2 Selekény tlak

Pokial’ alela svojho nositel'a zvyhodiiuje oproti jedincom bez tejto alely, bude
frekvencia tejto alely v nasledujucich generacidch postupne stipat. Nevyhodné alely
postupne ubtidaji (dominantnd alela mizne pomerne rychlo, recesivna mizne pomaly a iplne
nevymizne nikdy), pretoze svojich nositelov znevyhodiuju (tzv. negativna selekcia).
Zvyhodnenie ¢i znevyhodnenie ur¢itého genotypu voci ostatnym genotypom charakterizuje
veliCina fitness - w. Hodnota fitness vypoveda o tom, akou mierou prispievaju jedinci s
tymto genotypom do genofondu populéacie. Hodnoty fitness sa pohybuju v rozmedzi od 0 do
1, pricom hodnotu w = 1 nachadzame u "najplodnejSieho" genotypu. Mieru selekcie proti
uritému genotypu charakterizuje koeficient selekcie - s. Plati vztah s = 1 - w, kde w je
fitness prislusného genotypu, pre ktory koeficient selekcie stanovujeme. Hodnota s = 1 je
typicka pro genotypy, ktoré su letalne (Falconer 1960).

2.3.3 Migracia

Migracia modze znamenat obohatenie genofondu o nové alely, ale aj jeho
ochudobnenie. Organizmy ziju €asto na Specifickom mieste, kde moéZzu tvorit’ viacej alebo
menej izolované subpopulacie. V takychto pripadoch je migracia nevyhnutna pre geneticky
tok, pricom rozSirenie alel zavisi na ich adaptivnej hodnote (vplyv selekcie), pretoze
podmienky nového prostredia sa mozu 1iSit od podmienok pdvodnych. Pri migracii sa
moézeme stretnut’ s tzv. efektom zakladatela, kedy migrujici jedinec predal do dalSich
generdcii vzacnu alelu, ktord sa nasledne rozsirila natol’ko (genetickym driftom), ze jej
frekvencia v danej populacii je omnoho vyssia ako v inych populaciach (Falconer 1960).

2.3.4 Geneticky drift

Geneticky drift st nahodné posuny vo frekvencii jednotlivych alel v ramci genofondu
danej populacie. V praxi to znamend, ze tieto zmeny frekvencii nepodliehaju selekcii, ale
zavisia vylozene na nahode pri vzniku gamet a zygot (nositel’ vyhodnej alely nemusi tuto
alelu svojim potomkom predat’ a ta sa v d’alSich generaciach neobjavi). Tieto zmeny st
kumulativne a ¢asom tak moze dojst’ k fixacii jednej alely a vymiznutiu alely druhe;.
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Geneticky drift sa uplatiiuje v relativne malych populécidch - ¢im je populacie mensia - tym
vyraznejsi je vplyv driftu a tym Castejsie dojde k fixacii jednej z alel (Frankham et al. 2002).

2.3.5 Bottleneck effect

Efekt hrdla fl'ase je prudky pokles poctu jedincov v populécii sprevadzany znizenim
genetickej diverzity. Jeho UCinky si nendvratné — stratené alely sa ani po obnoveni
populacie do povodnej velkosti znovu neobjavia, takze geneticka diverzita ostava znizena.
Tento efekt navyse posiliiuje ucinky genetického driftu (Frankham et al. 2002).

2.3.6 Inbreeding

Inbreeding je parenim pribuznych jedincov, pri ktorom sa v§eobecne meni frekvencia
genotypov v populacidch a moze mat’ za nasledok pokles priemerného fenotypu a zdatnosti
- fenomén znamy ako inbreedna depresia, ktory sa prejavuje predovsSetkym z hl'adiska
problému so zdatnostou zvierata a moéze tiez viest k zniZeniu selekénej reakcie na
ekonomické znaky (Francesca et al. 2015). Uginky pribuzenského pérenia sa §tudovali
hlavne u divych populacii zvierat a pre rézne znaky a populécie je dobre zdokumentovany u
mnohych druhov alebo populécii.

V dosledku selek¢ného tlaku, manazmentu v uzavretych populaciach a historickych
uzkych miest zaznamenali mnohé plemend psov zna¢né pribuzenské kriZzenie a vykazuju
porovnatel'nu stratu diverzity v porovnani s inymi domacimi druhmi. Tento vyvoj svisi s
chovatel'skymi postupmi, ako je nadmerné pouzivanie popularnych samcov alebo parenie
medzi pribuznymi zvieratami. (Leroy 2011).

Trend u vSetkych plemien bol taky, Ze miera pribuzenskej plemenitby bola najvyssia
v 80. a 90. rokoch 20. storoc¢ia, po roku 2000 mala tendenciu klesat. Tento trend bol
vyraznejsi u vzacnejSich plemien. Miera pribuzenskej plemenitby za celé obdobie rokov
1980 — 2014 nekorelovala s vel'kostou populécie. Existencia obl'ibenych plemennikov bola
zjavna u vsetkych skimanych plemien (Lewis et al. 2015)

Rozne plemend psov, ako aj rdzne vlastnosti sa liSia v reakcii na pribuzenska
plemenitbu: niektoré plemenda moézu vykazovat velmi vyrazny uCinok zvySeného
pribuzenského parenia pre dant vlastnost’, zatial’ co iné plemend nemusia mat’ vel’ky G€¢inok.
Niekol’ko §tudii ukazalo heterogenitu depresie inbreedingu s neutralnymi alebo negativnymi
alebo pozitivnymi u¢inkami na rézne vlastnosti, €ize v danej populdcii st zmieSané ,,zI€¢* a
,,dobré“ ucinky inbreedingu. Miera inbreednej depresie v populacii d’alej zavisi od rozsahu
pribuzenského parenia, povodnej frekvencie skodlivych recesii, prostredia a depresie pri
pareni S pribuznymi (Francesca et al. 2015).

Pre priklad uvediem $tadiu morfologickych znakov plemena Bracco Italiano a G¢inky
pribuzenstva na tieto znaky. Znaky sa zistovali od 155 dospelych (priemerny vek 4,18 +
2,60 rokov) psov (79 samcov a 76 samic) patriacich do 57 réznych chovatel'skych stanic.
Priemerny koeficient pribuzenskej plemenitby bol 6,7% a priemerny prirastok pribuzenske;j
plemenitby bol 1,29% (Ne =38,86). Vypocital sa varia¢ny koeficient (CV%) kazdého znaku.
Na odhad depresie inbreedingu bola do modelu pridand linedrna regresia kazdého znaku na
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koeficiente inbreedingu. Varia¢ny koeficient vSetkych znakov sa pohyboval od 4,27% do
26,15% (Francesca et al. 2015).

Namerané hodnoty sa zhodovali s normami uvadzanymi v Standarde plemena, s
vynimkou diZky zadku, ktora bola skor Y vysky kohutika neZ 1/3 pozadovana v $tandard.
Aj ked pozitivna fenotypové korelacia pozorovana medzi tymito dvoma parametrami nebola
vyznamna, mohlo by to st'azit’ dosiahnutie ciel'ov (Francesca et al. 2015). Bolo by potrebné
Studovat’ dedivost’ a genetické korelacie medzi znakmi, aby sa zistilo, ¢i je mozné vykonat’
selektivne ucinky na tieto znaky.

Vysledky tejto Studie ukazuji, Ze pribuzné parenie neméd vyznamny vplyv na
konformac¢né vlastnosti. Inbreedna depresia sa vSak pocitala na vzorke, ktora mala ako
maximalnu hodnotu F = 0,20. Navyse, vicSina zvierat mala koeficient inbreedingu mensi
ako 0,05. U¢inky, ktoré moézu mat hodnoty F vyssie ako 20% na tieto vlastnosti preto
nepozname. Niektori autori v skuto¢nosti uviedli, ze u inych druhov a inych znakov maju
najsilnejsie G¢inky zvierata s hodnotami F > 0,25 (Francesca et al. 2015).

Tato rozdielnu toleranciu pre pribuzensku plemenitbu mozno ciasto¢ne urcit
historiou pribuzenskej plemenitby. Ked’ pribuzenska plemenitba odhali geneticku zat'az,
moze sa zvysit schopnost’ prirodného vyberu ocistit’ inbreedne populacie od skodlivych alel.
Populacie, ktoré sa normalne do istej miery krizia, teda mézu byt’ od tej doby menej nachylné
na inbreednu depresiu. Z dovodu tazkosti s predvidanim toho, ako vazne bude populacia
ovplyvnena inbreednou depresiou (ak vobec), vyhybanie sa pribuzenskej plemenitbe je
primarnym cielom. Mnoho populécii je vSak tak malych, ze pribuzenskd plemenitba je
nevyhnutna. Niektori vedci dokonca navrhuju o€istenie genetickej zat'aze, ako jednoduchsiu
alternativu v porovnani s vyhybanim sa pribuzenskej plemenitbe (Day et al. 2003).

Pravdepodobnost’ uspeSného ocistenia genetickej zataze zavisi od genetického
zloZenie populacie aimigracie. PomalSia miera pribuzenskej plemenitby (napriklad
prostrednictvom vac¢Sej populacie) by mala mat’ za nasledok vysSiu kondiciu, pretoze
selekcia bude mat’ viac prilezitosti posobit’ na Skodlivé alely. Téato relativnha nevyhoda
mensej vel'kosti populdcie nastava, ked’ alela so selekénym koeficientom pod prahovou
hodnotou 1/2 Ne (kde Ne je efektivna velkost' populacie) sa stane skutone neutralna.
Prirodzené populacie mo6zu zaznamenat’ kolisanie velkosti (t.j. zke miesta) v dosledku
katastrof, chorob alebo geografickej izolacie. Cistenie $kodlivych alel moze kratkodobo
optimalizovat’ zdatnost’, ale stdle mdze ohrozit' dlhodobé pretrvavanie prostrednictvom
znizeného evolu¢ného potencidlu. Dolezité je, ze alely Skodlivé v jednom prostredi mozu
byt neutrdlne alebo prospesné v inom prostredi. V dosledku toho méze byt maximalna
genetickd variacia stale kritickd pre perzistenciu malych populacii vystavenych
environmentalnym novotam. V scenaroch kde je nevyhnutnd krizové plemenitba, pomalSia
alebo premenlivej$ia miera pribuzenskej plemenitby méze prediZzit adaptabilitu na nové
prostredie jednoduchym maximalizovanim celkovej genetickej variacie (Day et al. 2003).
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3 Metody skimania genetickej diverzity

Existuje niekol’ko réznych metdd skiimania genetickej diverzity. Asi najzndmejSou
a zaroven najpouzivanejSou je analyza rodokmenov, ktora sa opiera o data ziskané
z registratnych databaz plemien psov. Vyberie sa plemeno, ktoré bude predmetom Studie
ana zaklade dostupnych zaznamov sa hodnoti miera pribuzenského parenia a straty
genetickych variacii vo vzt'ahu k zakladatel'om populacie v sledovanom obdobi.

V celku novou metédou je skimanie 0 genotypu polymorfnych mikrosatelitnych
markerov. Na zaklade tychto udajov je mozné charakterizovat’ série homozygotnosti, ktoré
umoziuju kvantifikaciu rozsahu inbreedingu jedincov, najmd v pripade netplnych,
nespol'ahlivych alebo chybajicich rodokmenovych informécii.

3.1 Analyza rodokmenov

Identifikécia odlisnych fyzikalnych vlastnosti psov je nekomplikovany a priamy
spdsob kategorizacie plemien psov. Mnoho majitelov psov a veterinarnych lekarov sa vsak
stale snazi rozliSit’ medzi Cistym plemenom a zmieSanymi variaciami u urcitych plemien
psov. V sucasnosti je absencia ndstrojov a metdd potrebnych na potvrdenie psa Cistého
plemena vyznamnym problémom, pretoze jedinou 'ahko dostupnou metddou na overenie
plemien ¢istého alebo krizeného plemena je oficialny rodokmefiovy systém (Kriangwanich
et al. 2020). Tato metoda ma vSak viacero nedostatkov, pretoZe sa opiera o Uvedené
zaznamy, ktorych pravdivost’, ani Uplnost’ nie je vzdy dostacujliica a neda sa spétne overit’
ani doplnit’. Napriek tomu je Casto pouzivana prave vd’aka jej 'ahkej dostupnosti a financnej
nenarocnosti. Vyber plemien pre takéto stadie by mal byt’ zaloZzeny na znalosti faktorov, ako
je pribuzenské plemenitba, geneticka diverzita a Struktara populacie, ktoré pravdepodobne
zavisia od selektivnych vzorcov §lachtenia Specifickych pre plemeno. Aby sa vyriesil
nedostatok takychto $tudii, vyuZiva sa jeden z najrozsiahlejSich zdrojov na svete pre Stadie
populacnej genetiky psov: registraént databazu Kennel Club Spojeného kral'ovstva (UK).
Vyberie sa napriklad 10 reprezentativnych plemien a analyzuja sa ich rodokmene od vzniku
elektronickych zdznamov okolo roku 1970, ¢o zodpoveda priblizne 6smim generaciam pred
stcasnost'ou. Takmer v kazdom zvolenom plemene sa najdu extrémne inbreedne jedince a
efektivnu vel'kost’ populacie inbreedného krizenia medzi 40 a 80 pre vel'ké mnoZstvo psov
z vybranej vzorky. U vsetkych plemien okrem 3 sa viac ako 90 % jedine¢nych genetickych
variantov strati pocas Siestich generacii, o naznacuje dramaticky vplyv vzorcov $lachtenia
na genetickt diverzitu (Calboli et al. 2008).

3.1.1 Analyza rodokmenov povodnych Svédskych plemien psov

Pouzili sa zdznamy o chove na vyhodnotenie potencialnych naznakov pribuzenského
parenia a straty zakladatel'skej alelickej diverzity u 12 pdvodnych §védskych plemien psov,
tradi¢nych pre tato krajinu, z ktorych desat’ urady oznacili za chranené. Rodokmene sa
datuju do polovice roku 1900 a pozostavaji z 5—11 generacii a 350—66 500 jedincov na jeden
rodokmen. Hodnotila sa pribuzenska plemenitba a potencialne naznaky straty genetickych
variacii meranim koeficientov pribuzenskej plemenitby a zostdvajuceho poctu
zakladatel'skych alel v piatich &asovych bodoch po&as rokov 1980—2012. Udaje boli ziskané
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zo Svédskeho kynologického klubu (SKC; www.skk.se; chovatel'sky klub). Databéza
obsahuje rodokmene takmer vietkych plemien psov chovanych vo Svédsku a priblizne 90
percent povodnych psov vo Svédsku je zahrnutych v tychto zaznamoch. Analyzovali sa
urovne inbreedingu a straty variacie alely zakladatel'a v piatich ¢asovych bodoch vratane
psov zivych 31. decembra v rokoch 1980, 1990, 2000, 2006, 2012 (Jansson & Laikre 2018
).

Rodokmeniova analyza sa pouzila na hodnotenie pribuzenského parenia a straty
genetickych variacii vo vztahu k zakladatel'om populacie v sledovanom obdobi. Zakladatel’
je jednotlivec, ktory nie je pribuzny so vSetkymi ostatnymi jedincami v rodokmeni, okrem
jeho potomkov; v Tubovolnom nahodnom mieste nesie dve hypotetické, jedinecné
zakladatel'ské alely. Koeficient inbreedingu (F) a pribuzenstva (MK) kvantifikuja
pravdepodobnosti identity zostupom (IBD) takychto alel v ramci jedinca i medzi
jednotlivcami. Geneticka variacia sa meria ako pocet zostavajucich zakladatel'skych alel a
pocet ekvivalentov zakladatel'ského genému (fge). Fge je pocet rovnako prispievajucich
zakladatel'ov, od ktorych nedoslo k ndhodnej strate alel, ktoré predstavuji rovnaké mnozstvo
variacii, aké sa zachovava v Zijlicej populacii. Mal by sa porovnévat’ so skutoénym poctom
zakladatel'ov; rozdiel je vysledkom straty zakladateI'skych alel a nerovnomerného
genetického prinosu samostatnych zakladatelov pre v sucasnosti Zzijucich. Mieru
inbreedingu, z hladiska efektivnej velkosti populacie (Ne), mozno definovat dvoma
spOsobmi:

1) ako priemerna efektivna velkost' populdcie za generaciu v priebehu ¢asového
rozpétia analyzy a

2) ako ,,sucasnd efektivna vel'kost’ populacie* Zijucich populacia zalozend na pocte
Zijucich samcov a samic, ktoré plodili potomkov (Jansson & Laikre 2018).

Predpokladalo sa, Ze vSetky psy vSetkych plemien ziju 12 rokov a potom zomieraju.
Je zreyjmé, Ze to nie je presné a je potrebné zvazit, Ci a ako tento predpoklad ovplyviuje
vSeobecnost’  vysledkov. Samotné rodokmene samozrejme nebudi ovplyvnené
predpokladmi dlhovekosti, ale hodnotenie pribuzenského parenia a straty alel zakladatel'ov
v konkrétnych casovych bodoch by mohlo byt. Podobne by mohla byt ovplyvnena aj
generacna dizka a pocet zakladatel'ov Zivych zvierat v roznych asovych bodoch, a teda
kvantifikécia priemerného Ne po celé generacie. Vykonali sa teda d’alSie analyzy, kde bol
predpoklad tykajici sa Zivotnosti stanoveny na 6 rokov a vysledky st vel'mi podobné ako
pri predpoklade Zivotnosti 12 rokov (Jansson & Laikre 2018).
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Tabulka 1 - tabulka nameranych hodnét pre predpokladany vek 12 rokov (Jansson & Laikre 2018).

Breed Year of Nin No of Nalive’ | Fmean® | Frange® | MKmean® | MKrange” | Proportion remaining | Fge” | N,'° | G'" | Current | Current
pedigree' | founders® founder alleles® N2 NJN
Danish-Swedish farmdog 1980 24 20 23 0.000 0.000-0.000 0.034 0.022-0.065 0.913 1469 | 213 0.4 32 0.14
1990 441 57 413 0.016 0.000-0.313 0.046 0.001-0.093 0.863 1081 | 242 19 71.6 0.17
2000 2161 74 1793 0.042 0.000-0.340 0.056 0.000-0.092 0.62 894 | 357 36 236 0.13
2006 4588 110 3416 0.042 0.000-0.340 0.05 0.000-0.078 0.548 1005 | 513 | 4.7 502.1 0.15
2012 8762 124 6272 0.041 0.000-0.295 0.044 0.000-0.067 0.493 1132 | 714 59 871.1 0.14
Drever'* 1980 17003 620 15700 0.039 0.000-0.325 0.027 0.000-0.059 0.596 1828 | 932 5 3084.3 0.20
2012 66458 316 10010 0.073 0.000-0.296 0.067 0.005-0.096 0.141 75| 794 | 107 750.6 0.07
Gotland hound 1980 6 4 2 0.000 0.000-0.000 0.25 0.250-0.250 0.5 2 35 1 0 0.00
1990 49 15 37 0.000 0.000-0.000 0.072 0.014-0.110 0.77 693 | 182 15 3.3 0.09
2000 201 14 173 0.06 0.000-0.156 0.099 0.028-0.143 0.741 5.08 22 29 27 0.16
2006 256 12 125 0.106 0.008-0.289 0.132 0.068-0.181 0.583 38| 191 3.7 11.7 0.09
2012 350 12 149 0.103 0.008-0.289 0.151 0.071-0.185 0.484 331 | 19.5 4.7 24 0.16
Hamilton hound* 1980 14320 532 13100 0.038 0.000-0.302 0.028 0.000-0.056 0.638 1798 | 855 4.7 2488 0.19
2000 41881 317 13456 0.057 0.000-0.310 0.056 0.002-0.085 0.215 9| 685 76 892.7 0.07
2006 45180 291 8097 0.061 0.012-0.310 0.063 0.019-0.083 0.159 798 | 687 86 509.6 0.06
2012 47092 268 5121 0.06 0.016-0.219 0.066 0.027-0.081 0.125 76| 724 9.6 311.6 0.06
Hillefors elkhound 1980 95 53 79 0.011 0.000-0.125 0.023 0.006-0.064 0.851 2157 | 37.1 1 30.2 0.38
1990 293 67 221 0.039 0.000-0.250 0.052 0.002-0.104 0.673 958 | 31.7 29 79.5 0.36
2000 809 65 575 0.074 0.000-0.237 0.086 0.001-0.136 0.47 583 | 315 5.1 97.3 0.17
2006 1171 59 691 0.087 0.000-0.237 0.102 0.001-0.154 0.444 488 | 316 6.2 945 0.14
2012 1483 55 670 | 0.085 | 0.000-0.193 0.106 0.001-0.144 0.376 472| 347 | 71 90.9 0.14
Norrbotten-spitz 1980 2001 76 1903 0.039 0.000-0.254 0.041 0.000-0.084 0.708 1213 | 412 29 367.6 0.19
1990 5211 60 3829 0.05 0.000-0.320 0.046 0.003-0.075 0.581 1078 | 532 41 407.9 0.11
2000 6730 67 1882 0.048 0.000-0.307 0.053 0.001-0.080 0.383 9.39 | 61.1 57 181.8 0.10
2006 7638 94 1549 0.046 0.000-0.292 0.06 0.001-0.081 0.303 84| 615| 69 186.4 0.12
2012 8526 116 1626 0.049 0.000-0.232 0.062 0.000-0.085 0.269 807 | 667 | 79 2223 0.14
Schiller hound 1980 5211 183 4778 0.044 0.000-0.272 0.047 0.000-0.078 0.657 1066 | 483 | 44 866.6 0.18
1990 11246 124 6126 0.055 0.000-0.289 0.058 0.000-0.080 0.404 866 | 514 57 4255 0.07
2000 10067 111 2724 0.062 0.000-0.308 0.073 0.028-0.095 0.241 683 | 51.3 7.3 188.1 0.07
2006 12906 101 1901 | 0.067 | 0.022-0.297 0.077 0.049-0.101 0.196 647 | 557 | 84 177.1 0.09
2012 13906 106 1699 0.068 0.000-0.290 0.079 0.042-0.094 0.194 631 | 59.7 9.3 161.2 0.09
Smailand hound 1980 2738 143 2135 0.036 0.000-0.318 0.032 0.000-0.062 0.613 1555 | 742 43 546.9 0.26
1990 4966 127 3131 0.05 0.000-0.318 0.05 0.007-0.082 0373 1006 | 63.1 | 59 317.9 0.10
2000 6259 112 1676 0.051 0.013-0.302 0.06 0.035-0.077 0.232 832 655 7.5 141.9 0.08
2006 6138 108 1176 0.055 0.000-0.302 0.07 0.031-0.094 0.186 717 | 63.7 8.6 1138 0.10
2012 7239 109 977 0.063 0.000-0.184 0.08 0.030-0.100 0.168 629 | 61.6 9.6 93.1 0.10
Swedish elkhound'* 1980 8113 280 7258 0.067 0.000-0.540 0.052 0.000-0.127 0.616 9.64 | 483 49 1525.1 0.21
1990 20397 223 14213 | 0076 | 0.000-0.540 0.066 0.000-0.134 0.349 755 497 | 6.6 13533 0.10
2000 33541 228 17483 0.078 0.003-0.471 0.076 0.015-0.129 0.239 655 | 543 | 84 1690.7 0.10
Swedish lapphund 1980 2143 65 1979 0.056 0.000-0.268 0.052 0.000-0.086 0.634 9.65 | 489 4.4 360.7 0.18
1990 2143 55 3032 0.089 0.004-0.315 0.067 0.023-0.098 0.44 742 | 49.7 6 3328 0.11
2000 6187 51 1896 0.09 0.008-0.337 0.077 0.033-0.115 0.383 6.52 | 554 7.7 197.5 0.10
2006 6961 54 1500 0.083 0.000-0.337 0.082 0.031-0.120 0.31 6.09 | 57.7 8.8 202.7 0.14
2012 7482 64 1213 0.081 0.000-0.283 0.084 0.032-0.121 0.267 593 | 584 98 166.1 0.14
Swedish vallhund 1980 1573 68 1410 | 0.061 | 0.000-0.230 0.057 0.000-0.106 0.675 883 | 504 5.1 3216 0.23
1990 3904 58 2724 0.077 0.000-0.313 0.075 0.020-0.110 0.386 664 | 508 7 294.1 0.11
2000 5794 73 2234 0.091 0.000-0.333 0.09 0.004-0.118 0.323 557 | 524 | 91 286.2 0.13
2006 7199 85 2342 0.09 0.000-0.333 0.091 0.012-0.112 0.237 547 | 579 | 104 3374 0.14
2012 8490 98 2509 0.089 0.000-0.254 0.092 0.039-0.110 0.215 544 | 624 | 114 3137 0.13
Swedish white elkhound 1980 18 9 5| 0.000 | 0.000-0.000 0.11 0.100-0.125 0.528 455 | 87 1 0 0.00
1990 290 64 219 0.000 0.000-0.000 0.021 0.002-0.051 0.806 2391 | 485 1.3 16.9 0.08
2000 1084 81 867 0.003 0.000-0.063 0.025 0.001-0.044 0.813 19.89 | 628 24 119.2 0.14
2006 1548 62 869 0.01 0.000-0.070 0.037 0.001-0.053 0.533 1364 | 602 | 35 94.8 0.11
2012 2051 58 915 0.018 0.000-0.070 0.044 0.001-0.063 0.468 1149 | 639 4.6 101.5 0.11

""Total number of individuals in the pedigree.

*The number of presumably unrelated individuals that contribute genes to the living individuals.

*Number of living animals,

“Mean inbreeding coefficient among live animals.

*The range of inbreeding coefficients among living individuals.

©Average mean kinship values for living individuals.

“Range of MKs among living dogs.

$The proportion of the initial number of founder alleles (defined as 2 x the number of founders) that is retained in one or more copies among living dogs.
“Number of founder genome equivalents represented in living animals.

1% Average genetically effective population size over generations.

""Number of generations represented in the pedigree.

Egtimated as N, = 4N,,N{(N,,+ Ng), where N,,, = number of live males that have reproduced and Ny = number of living females that have reproduced.
3Current N, in relation to current census size (N).

'“The pedigrees for these breeds were too complex to be analyzed at 1-3 points in time, and data for those dates are missing,

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0202849.t002
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Tabulka 3 - tabulka nameranych hodnét pre predpokladany vek 6 rokov (Jansson & Laikre 2018).

Lifespan (years) Year

1980 1990 2000 2006 2012

Number of breeds 6 12 12 12 12 12

possible to analyze 12 12 10 11 10 11
Average inbreeding 6 0.036 0.050 0.065 0.068 0.067
coefficient (F) 12 0.033 0.045 0.060 0.065 0.066
Mean kinship (MK) 6 0.066 0.059 0.076 0.080 0.083
12 0.063 0.055 0.068 0.076 0.080
Proportion of founder alleles remaining" 6 0.544 0.450 0.314 0.273 0.245
12 0.661 0.565 0.424 0.350 0.291
fge/founder2 6 0.237 0.157 0.115 0.095 0.089
12 0.237 0.178 0.123 0.114 0.094
N.? 6 45.2 48.5 52.3 55.9 61.2
12 46.7 44.1 51.0 52.7 59.1

Number of generations (G) 6 35 5.1 6.9 7.9 8.9

12 33 4.3 6.1 7.0 8.2
Current NE_,‘I 6 201.0 164.8 111.2 104.4 99.6
12 799.5 330.3 368.9 223.0 282.4
Current N/N° 6 0.073 0.071 0.052 0.052 0.052
12 0.180 0.129 0.113 0.114 0.116

!The proportion of the initial number of founder alleles (defined as twice the number of founders) that is retained in one or more copies among living dogs.
*The number of founder genome equivalents divided by the number of founders that are genetically represented in living animals.

3Average genetically effective size over generations.

N, = 4Ny Ne/( N+ Np), where Ny, = number of live males that have reproduced and N = number of living females that have reproduced.

*Current N, divided by the current census size (N) i.e,, the number of living animals when assuming a maximuum life span of either 6 or 12 years.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0202849.t003

Napriek nedostatkom pouzitej metddy z obrazkov 1 a 2 mézeme vidiet’ nasledujuce
vysledky:

e Koeficient inbreedingu sa zvySuje

e Vzniké vel’ka strata zakladatel'skych alel

e Zakladatel'ska alelickd variacia génovych zasob z roku 2012 bola ekvivalentna iba

3-20 zakladajicim zvieratam

e Efektivna velkost populacie je pre vdcSinu plemien len mierne nad kritickou

uroviiou

e Miera pribuzenského parenia a straty variacii je zbytocne rozsiahla vzhl'adom na

velkosti s¢itania tychto plemien (Jansson & Laikre 2018).

Tieto vysledky vyvolavaju obavy, pretoZze znizena genetickd diverzita, strata
zakladatel'skych alel a zvySeny koeficient inbreedingu ukazujii na nespravne postupy
v chove, ktorym treba venovat' zvySenu pozornost. Tento postupny uUpadok sposobuju
chybné kritéria vyberu chovnych parov zvierat. Jednym z dévodov mdzu byt spominané
nedostatky v evidencii. Dal§im dévodom st trendy naznagené v §l'achtitel'skych zaznamoch,
pod ¢im si moZzeme predstavit’ uprednostiiovanie ur¢it¢ho fenotypu, ¢o ma pre plemeno
katastrofalnejSie nasledky ako vyrad’ovanie heterozygotnych prenasSacov dedicnych chordb.

U niekol’kych §védskych narodnych plemien psov sa vyskytuji dedi¢né chyby a existuju
takzvané programy kontroly chordob pre niektoré z tychto poruch. Takéto programy na
kontrolu chorob vo vSeobecnosti znamenaji, Ze zvierata by mali mat’ diagnézu defektu pred
chovom. Diagn6za méze vyzadovat’ veterinarne vysetrenie (potrebné na diagnostiku napr.
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dysplazie bedrového kibu, ktora sa vyskytuje u mnohych plemien) alebo genotypovy
skrining. Kontrolny program umoziuje zaradenie heterozygotnych prenasacov (typ B), ale
nie postihnutych psov (typ C) do chovu. Program vyzaduje na stanovenie genotypu
jednotlivych psov test DNA. V uvedene;j §tadii sa analyzoval vplyv odstranenia nielen psov
typu C, ale aj psov typu B (heterozygotnych prenasacov) z populdcie na zachovanie
genetického stavu populacie Svédskeho lapfunda. Z populécie zvierat klasifikovanych ako
zivé (pri predpoklade maximalneho veku 12 rokov) sa k 31. 12. 2012 odstranili psy typu B
a C. To malo za nasledok odstranenie 34 percent populacie. Odstranenie neovplyvnilo
priemernt pribuzenska plemenitbu medzi zostavajicimi zvieratami (F = 0,079 oproti 0,081
s odstranenim a bez odstranenia), ani stredna pribuznost’ (MK = 0,085 verzus 0,084) alebo
pocet ekvivalentov zakladatel'ského genému (fge = 5,95 verzus 5,93) medzi zostavajiicimi
postihnutymi zvieratami (Jansson & Laikre 2018).

Tieto vysledky ukazuju, Ze vyradenie heterozygotnych prenasacov ochoreni, rovnako
ako chorych jedincov sa nijakym vyraznym spOosobom neprejavi na prosperite plemena.
Treba vSak mat’ na paméti, Zze vyradenim psov kvoli jednému génu modZeme prist’ 0 mnozstvo
dalSich génov, ¢im sa genetickd diverzita zniZzuje. Sucasnd velkost’ s€itania uvedenych
plemien naznacuje, ze ak sa pri chove pouzije viac psov, ¢im sa zabrani extrémnym
rozdielom v produkcii potomkov medzi jednotlivymi psami, buduci narast pribuzenske;j
plemenitby a strata genetickych variacii by mali byt nepatrné. Je vSak dolezité aby sa pre
tieto a d’alsie psy uskutoc¢novali dopliujice genomické studie.

3.1.2 Analyza populicie plemena psov border kolie v Mad’arsku za pomoci
rodokmenov

Znizovanie genetickej diverzity z dovodov nasledovania $lachtitel'skych trendov sa
V zvySenej miere prejavuje u popularnych plemien psov. Chovatelia bud’ uprednostiiuji
urcity exteriér psa, podla toho €o je prave v kurze, alebo sa zameriavajii na pracovné
vysledky. V oboch pripadoch sa cielene volia zvierata, ktoré by podl'a predpokladu
chovatel'ov mali byt v pozadovanom fenotypovom znaku co najlepsi, inak povedané
vyberaju sa najlepSi rodi¢ia. Tento takzvany liniovy chov sa snazi vyhnut sa tzko
pribuzenskému pareniu; chovatel'ské zdruzenie to vSak niekedy umoziuje. Z tohto dévodu
sa opakovane pripusta len vybrané skupina jedincov, ¢im sa postupne zvySuje koeficient
inbreedingu. Zvierata, ktoré su v pozadovanom znaku priemerné, alebo podpriemerné
nijakym vyraznym sposobom do néslednej populacie neprispievaji napriek faktu, Ze mézu
byt prinosom do genofondu plemena. S prihliadnutim na definiciu heter6zneho efektu
avplyvu inbreednej depresie sa tento postup nezda byt spravnym. Tomuto problému,
konktrétne u populacie plemena border kolie v Mad’arsku sa venuje nasledujlica Studia.
Cielom tejto Studie bolo analyzovat’ UCinky uzavret¢ho chovu na populacnu Struktaru
plemena border kolii v Mad’arsku a preskimat’ genetickt rozmanitost’ v rdmci subpopulacii
a medzi nimi (Virag et al. 2019).

Psy Border Collie sa v Mad’arsku chovaju na zaklade uzavretej plemennej knihy,
ktora predisponuje k zvySeniu pribuzenskej plemenitby populacie, pretoZe je beznou praxou,
ze si chovatelia psov vyberaju plemend a matky so spolo¢nym predkom, aby si upevnili
niektoré Specifické crty vzhl'adu alebo pracovnych schopnosti. Celosvetovo existuju v ramci
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plemena tri Specialne linie, ktoré su zastupené aj v Mad’arsku, napriklad vystavna linia,
pracovna linia a takzvand ,,zmieSana“ linia pochadzajuca z Austrdlie a Nového Zélandu
(Virag et al. 2019).

Stubor udajov o povode mad’arskej populacie border kolii bol zostaveny pomocou
dostupnych elektronickych plemennych knih a rodokmeiiov od mad’arskych chovatel'ov.
Referencna populécia bola tvorena 1566 psami (703 psami a 863 fenami) narodenych od
roku 2010 do roku 2016. Vytvoreny subor s rodokmeniom mad’arskej border kolie obsahoval
13 339 jedincov (5649 samcov a 7750 samic) a do softvéru “Equihun Pedigree Builder” ,
ktory sluzi na vyhodnocovanie zdkladnych parametrov populacii psov, boli zadané
informécie, na zdklade ktorych Strukturu mad’arskej border kolie charakterizovali
nasledujuce parametre:

*Pocet zakladatel'ov = 894

*Efektivny pocet zakladatel'ov = 117

*Efektivny pocet predkov = 20

*Pocet predkov zodpovednych za 50% genetickej variability = 8 (Virag et al. 2019).

Pocet zakladatel'ov bol 894, ale osem jedincov bolo zodpovednych za 50% podiel na
genetickej variabilite. Referen¢na populdcia mala uplnost’ rodokmena 99,6% az do 15
generacii a koeficient inbreedingu 9,86%. Efektivna vel’kost’ populacie sa medzi rokmi 2010
a 2016 podstatne znizila. Intervaly generovania sa pohybovali medzi 4,09 a 4,71 rokmi, kde
boli cesty otcov dlhsie kvoli neskorSiemu pociatocnému veku chovu u samcov v porovnani
so samicami. PretoZe populdcia plemena border koélia v Madarsku je pomerne velka,
zvysenie urovne pribuzenského parenia bolo relativne malé (10% za 23 rokov) (Virag et al.
2019).

Znizenie priemernych koeficientov pribuzenského parenia medzi rokmi 2011 a 2014
mozno vysvetlit' intenzivnou podporou chovu zvierat. Jednym z dévodov zniZovania
efektivnej velkosti populécie je, Ze viacSina Steniatok narodenych v Mad’arsku sa predava do
zahranic¢ia kvoli nedostatku vhodnych majitelov pre toto plemeno. Prispdsobenie sa
Standardom plemena tiez znizuje efektivnu velkost’ populécie (Virag et al. 2019). V chove
psov je parenie blizkych pribuznych beZnou praxou, ktorej cielom je vytvorit’ vynikajaceho
jedinca; po niekol’kych generaciach vSak zvySend uroven inbreedingu stupnuje imrtnost’
mladistvych. Okrem toho je toto nendhodné parenie schopné zvysit' krizova depresiu
(uvedenie alel do homozygotného stavu), ¢o ovplyviiuje budice genetické zdravie plemena.

Planovanie chovatel'skych prac je v pripade chovu psov zlozité, pretoze ide o
spolocenské zvierata chované vacsinou pre potesenie a ich chov sa povazuje za hobby. Této
situécia je zdrojom mnohych problémov, pretoze chovatelia psov sa zameriavaji na vyber a
vyber parov zvierat na parenie, pricom neberi do uvahy pribuznost’ vybranych zvierat a
stupen pribuzenského parenia. V uvedenej §tudii o genetickej diverzite plemena border kolii
uz bolo spomenuté, Ze sa jedna o plemeno vel'mi populdrne a jeho populécia je pocetna. U
nizkopocetnych plemien psov je situdcia diametralne odliSna a aj pohl'ad na pribuzenské
parenie sa vplyvom podmienok meni.

22



3.1.3 Rodokmernova analyza populicie plemena hovawart v Pol’sku

Pre porovnanie uvediem §tadiu, ktorej ciel'om bolo analyzovat’ uroven pribuzenskej
plemenitby a pribuzenstva v pol'skej populacii hovawartskych psov, ktoré narozdiel od
border kolii z predchadzajtcej stidie nepatria medzi popularne a ¢asto chované plemena. V
sucasnosti je najvacsia populacia hovawartskych psov (asi 10 000) chovana v Nemecku. Psy
tohto plemena sa nachddzaju v Rakusku, gvaj &iarsku, Holandsku, Dansku, Finsku, Svédsku,
Norsku, Franctzsku, Velkej Britanii, USA, Ceskej republike, Pol'sku, Kanade, Mad’arsku a
Rusku. Pol'ska populdcia hovawartov je zalozend predovsetkym na zvieratich Ceského a
nemeckého rodokmena. V sucasnosti pol'ski chovatelia hovawartskych psov nadalej
pouzivaju nemecké a Ceské zvieratd na parenie. V dneSnej dobe je ovela jednoduchsie
cestovat’ za ucelom parenia alebo dovozu chovnych zvierat. Ak sa do pol'skej populacie
dostan®l nepribuzné zvieratd, bude genofond Coraz bohatsi, ¢o mdze mat’ priaznivy vplyv na
buduce vysledky chovu. Je vSak potrebné zdoraznit’, Ze ak je v danom plemene iba 100
Steniat rocne, je len mala Sanca najst’ medzi nimi vynikajtce zvierata (Jolanta et al. 2013). Z
tohto dévodu mozeme povazovat Hovawartov za plemeno s malou populaciou. Preto je
pribuzenska plemenitba prakticky nevyhnutna.

Dalsie analyzy na zistenie miery pribuzenského parenia sa uskuto¢fiovali na
rodokmetioch 845 zvierat registrovanych v klube hovawart v Pol'sku (113 psov a ich
predkov). Stupen pribuzenskej plemenitby sa vypocital pre celi populaciu (0,0026) a
osobitne pre psy (0,0021) a suc¢ky (0,0031). Ziskané koeficienty pribuzenstva st nizsie ako
tie, ktoré sa odhaduju pre pol'ské populécie inych plemien psov. Vypocitany efektivny pocet
zakladatel'ov (268) a predkov (233) naznacuje nizku geneticka diverzitu. Diskutovali sa
preferencie chovatel'ov tykajuce sa farby srsti. Najskor dominovali psy s Ciernym a
opalenym kabatom, potom s blond’avymi a za poslednych pédt’ analyzovanych rokov sa
objavili psy s ¢iernym kabatom (Jolanta et al. 2013).

Priemerna hodnota miery koeficientu inbreedingu v pol'skej populacii
hovawartskych psov bola 0,0026. Z 845 zvierat bolo 70 inbrednych, ¢o predstavuje 8,28%
populacie. Koeficient pribuzenskej plemenitby vypocitany iba pre inbreedné zvierata bol
0,0318. Medzi zvieratami samca bolo inbreednych 6,63% psov, s koeficientom pribuzenske;
plemenitby 0,0316 a koeficient pribuzenskej plemenitby u vsetkych stk bol 0,0031.
Inbredné feny tvoria 9,71% populdacie, zatial’ Co koeficient inbreedingu pre inbreedné feny
bol 0,0320. Najvyssi priemerny stupenn vztahu medzi pribuznymi zvieratami (0,0833) sa
zistil medzi otcami a fenami (Jolanta et al. 2013).

Testovanie potomstva smerom k plemennej hodnote nie je mozné, pretoze vacSina
psov nema dostatocny pocet Steniat. Hovawart je pracovné, straZne a strazne plemeno psa.
Vysoko vyvazena psychika je nevyhnutnou podmienkou pre primeranu pracu strazneho psa.
BohuZial', vyrovnanost’ a absencia plachosti st vlastnosti, ktoré st obzvlast’ citlivé na i¢inok
depresie sposobenej pribuzenskym parenim. Cim je dané zviera homozygotnejsie, tym
visia je Sanca, Ze by nespliialo poziadavky kladené na pracovné psy. U takychto
inbreednych psov je tiez pravdepodobnejsie, Ze budi mat’ zl¢ zdravie a budl citlivi na
nepriaznivé zivotné podmienky. Vitalita, vitalita a primerand psychika su vlastnosti typické
pre heterozygotnych psov (Jolanta et al. 2013).
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Vo vsetkych Specifikaciach standardov plemien psov mdézeme ndjst’ informacie o
tom, aké typy farby srsti sa u daného plemena nachadzaju, ktoré su preferované alebo
pripustné a ktoré st chyby. Farba srsti, ktora je charakteristickd pre dané plemeno, je vSak
najcCastejSie prejavom estetickych preferencii jeho tvorcov a chovatel'ov. Chovatel’ zamerany
na konkrétnu farbu srsti je obmedzeny na znacne tizky vyber zvierat. Ak je to smerované iba
farbou srsti, moéze to viest' k mnoZeniu a k pouzitiu slabsich zvierat, ktorych d’alSie dolezité
vlastnosti nie st ani zd’aleka dokonalé (Jolanta et al. 2013). Z dlhodobého hl'adiska vedie
takyto pristup k vyraznému zhorSeniu Grovne chovu.

V pociatocnych fazach chovu boli hovawarty so zlatou farbou srsti a ¢iernou tvarou,
sivou alebo pomerne ¢astou vicou farbou srsti. V nemeckej populacii hovawartskych psov
prevladali zvierata Ciernej a zlatej, ktoré predstavovali priblizne 60% populacie, zatial' ¢o
priblizne 30% tvorili zlaté psy a priblizne 10% tvorili ¢ierni hovawartovci (Jolanta et al.
2013). Podobné podiely farby srsti sa v Pol'sku zacali objavovat’ az v roku 2004. Ako je
mozné vidiet' na obrazku 3, prvé Cierne Steniatka sa narodili v Pol'sku v roku 2000. V
sti€asnosti oficidlne Standardy chovu pripustaju tri Standardné farby srsti, to znamena zlatq,
¢iernu a ¢iernu s palenim. Na zaver sa zistilo, Ze koeficienty pribuzenského parenia a vztah
odhadovany pre analyzovani populaciu su v porovnani s inymi plemenami psov nizke
(Jolanta et al. 2013). Pol'ska populacia tohto plemena je pomerne mala a nie vel'mi geneticky
rozmanita, ¢o v pripade nezodpovedného chovu moze mat’ za nasledok rychly narast
pribuzenského parenia.

Graf 1 - graf vyvoja farebnych varidnt psov plemena hovawart v Polsku (Jolanta et al. 2013).
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3.1.4 Analyza rodokmeiiov plemena ¢esky strakaty pes

Straty genetickej diverzity maji osobitny vplyv na ndrodné plemend s malym
registrom. Medzi ne je mozné zaradit’ plemeno Cesky strakaty pes, ktorého variabilita je od
zatiatku chovu nizka. Stidie jeho zaznamov o povode zaznamenali silnd stratu genetickej
variability a vysoku pribuznost’ medzi zvieratami (Machova et al. 2020).

Toto plemeno bolo chované FrantiSkom Hordkom pre laboratorne ucely. Chov bol
zamerany na vytvorenie psa s pokojnou, miernou povahou a vysokou plodnost'ou, s vhodnou
stavbou tela, velkost'ou a osrstenim. Zakladajucimi jedincami boli dva hybridy neznameho
povodu s pozadovanym fenotypom. Chov vSak bol (hlavne zo zaciatku) z velkej Casti
zaloZeny na pribuzenskom pareni (Machova et al. 2020). Ako mdzeme vidiet' z Gidajov
Z obrdzku 4 jedna sa o malopocetné plemeno a z tohto dévodu je nemozné ho ocistit’ od
geneticky prenosnych chorob, ktoré sa u ¢eskych strakatych psov vyskytuju vo zvysenej
miere.

NajbeZnejsia je dysplazia bedrového kibu s prevalenciou 63,58%, luxacia pately sa
vyskytla u 53,44% jedincov alebo zubné abnormality takmer u kazdého siedmeho jedinca
(Machova et al. 2020).

Tabulka 4 - tabulka vyvoja poctu jedincov plemena Cesky strakaty pes v CR (Machovd et al. 2020).

Period Muothers Fathers Progeny Registrations  Total Registrations Founders

2-1954 1 1 2 7 7 3
1955-1960 1 4 6 ] 13 0
1961-1978 &8 8 19 19 32 0
1979-1983 2 2 4 4 36 0
1984-1985 3 1 3 3 39 0
1986~1987 3 2 6 ] 45 0
1989 1 1 1 2 47 1
1990 0 0 0 1 48 1
1991 0 0 0 1 49 1
1993 2 2 11 11 60 0
1994 2 2 15 16 76 1
1995 1 1 7 7 83 0
1996 3 3 46 47 130 1
1997 1 1 2 2 132 0
1998 3 4 28 28 160 0
1999 B 3 3l 31 191 0
2000 10 7 55 55 246 0
200 10 7 39 59 305 0
2002 11 8 61 61 366 0
2003 11 8 65 65 431 0
2004 11 8 71 71 502 0
2005 16 14 9 9 581 0
2006 13 10 o8 68 649 0
2007 15 14 71 71 720 0
2008 16 12 922 92 812 0
2009 0 17 105 105 a7 0
2010 15 11 M e 1011 0
2011 19 15 119 119 1130 0
02 25 19 160 160 1290 0
23 20 15 125 125 1415 0
2014 22 15 137 137 1552 0
2015 26 19 155 155 1707 0
2016 29 24 165 165 1872 0
7z 22 2] 138 138 2010 0
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Chovatelia nie su schopni udrzat rovnaku heterogenitu v novovzniknutych
subpopulaciach ako v povodnej populdcii, o spdsobuje, ze heterozygozita teda klesa s
naslednymi generaciami a prirastok chovu (Machova et al. 2020). Negativne ddsledky
sucasnych stratégii chovu st Coraz zretelnejsie z hl'adiska zdravotného stavu populacie. Za
poslednych desat’ rokov sa genetickd variabilita mnohych plemien analyzovala v r6znych
krajinach a vSetky vykazovali znepokojujuce udaje asponi u jedného Studovaného plemena.
Cesky strakaty pes nie je vynimkou.

Pre tato Studiu boli udaje o povode ziskané z chovatel'ského klubu KCHMPP (Klub
Chovateld Maélopocetnych Plemen Psti O.S., Vrdy, Ceskd republika) a obsahovali
zaregistrovanych psov od 4. augusta 1954 do 28. septembra 2017 s ohl'adom na ich pohlavie.
Na vypocet pravdepodobnosti povodu génu sa pouzila populdcia 114 psov a 120 suk.
Vypocital sa celkovy a efektivny pocet zakladatelov a predkov a ekvivalentny gendém
zakladatel'a. Nésledne boli identifikovani zakladatelia a predkovia s najvyssim genetickym
prispevkom k referenénej populacii. Pocéet efektivnych zakladatel'ov genomu (fge) bol
stanoveny ako polovica inverznej hodnoty priemerné¢ho spolocného pdvodu referencnej
populacie a strata genetickej diverzity bola vypocitana na zéklade genetického driftu a efektu
uzkeho miesta (1-GD). Nakoniec sa strata variability genetickym posunom zistila
jednoduchym odc¢itanim hodndt (Machova et al. 2020).

Na obrazku 5 a obrazku 6 mézeme vidiet’ nasledovné vysledky:

e 14,6% genetickej variability zakladnej populécie dosiahlo sucasnii referencnu
populéciu a 85,4% sa stratilo poCas generacii. Na vysvetlenie 50% genetického
prispevku k referencnej populacii by boli potrebni iba dvaja predkovia a iba pat’
predkov by sa podielalo na viac ako 90% celej genetickej diverzity referencnej
populacie.

e Priemerna hodnota F a AR pre celtl populaciu bola 35,61%, respektive 75,94%.

e Vicsina plemennych zvierat ma koeficient inbreedingu medzi 0,50 a 0,60. Do roku
1987 bol najvyssi narast F az 0,67.

e Efektivna velkost populacie pre referencni populaciu, vypocitand na zaklade
individudlneho prirastku inbreedingu k ekvivalentnému poctu Gplnych generacii,
bola 10,28 (Machova et al. 2020).
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Tabulka 5 - tabulka priemerov pribuzenského pdrenia (F) a priemernej pribuznosti (AR) v rodokmeni priradenom ku kaZdej
generdcii (Machova et al. 2020).

. Number of ! The Proportion of Aver. F of Inbred
Generation - imals AR(R sk Inbred A[:'timals (%) Animals (%)
0 10 10.00 0.00 0.00 0.00
1 2 4232 0.00 0.00 0.00
z 2 4533 12.50 S0.00 6.25
3 4 60.14 34.38 100.00 3438
4 3 71.56 4219 100.00 4219
5 1] 7047 4740 100.00 4740
b 3] 7767 5146 100.00 5146
7 3 7943 57.42 100.00 5742
& 3 #5.43 55.099 100.00 554949
9 4 59,96 5921 100.00 5021
10 4 01.82 6860 100.00 6860
11 9 6783 30.13 4444 1339
12 30 A5.83 21.98 50.67 1245
13 49 #1.17 A8.09 75.51 2876
14 104 F257 3283 85.46 2904
15 222 f2.26 33.02 100.00 3302
16 294 71.51 3264 100.00 3264
17 337 74.02 35.33 9970 522
18 391 7434 36.00 100.00 36.00
19 300 76.80 39.19 100.00 3919
20 1493 77m 39.39 100.00 3939
1 H T 40.04 100.00 40.04

Tabulka 6 - tabulka jednotlivych pribuzenskych koeficientov v populdcidch (Machovd et al. 2020).

Fe In the Whole Population In the Reference Population
<0.00; 0.05 58 2
<0.15; 0.20 0 0
<0.25; 0.30 82 0
<0.30; 0.35 109 9
<0.35; 0.40 156 9
<0.40; 0.45 335 16
<0.45; 0.50 (2o 38
<0.50; 0.55 501 &0
<0.55; 0.60 78 70
<0.60; 0.65 i3 9
<0.65; 0.70 21 0

Podl’a $tatistik chovu bolo medzi rokmi 2007 a 2017 priemerne 6 kusov S$teniat a
najvacsie vrhy nepresahovali 11 Steniat. Patpercentny limit bol najvyssi v roku 2017, ktory
bol identifikovany v zékladni hranice jeho 6smej metodiky na 37,1 Steniatkach. Na zaklade
tychto skutoc¢nosti boli uvedené rovnaké pocty Steniat pre nadmerne vyuzivanii matku alebo
otca na kazdy rok jednotlivo a osobitne pre roky 2001-2017. To znamena, ze takto
identifikované zvieratd by nemali byt pouzité na chov v konkrétnom roku, pretoze uz
prekrocili limit pocitany z predchédzajucich piatich rokov (Machova et al. 2020).
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Az 75% genetickych strdt bolo sposobenych nerovnomernym prispevkom
zakladatelov. Aj ked’ je sti€asny podiel nadmerne vyuZzivanych plemien a matiek v sti¢asnej
populacii ¢eského strakatého psa zanedbatelny, je pravdepodobné, ze sa v dalSich
generaciach zvysi a bude dalej negativne ovplyviiovat' genetické parametre populacie.
Rozsah tohto vplyvu je vacsi, pretoze velkost populdcie je menSia. Ekvivalent
zakladajiiceho genému (fge) tieZ naznacuje pokles genetickej variability v porovnani s
povodnou populéciou (Machova et al. 2020).

Aj ked je prepojenie jednotlivcov, ktori si vo vzijomnom vztahu, vo vicSine
zdruzeni chovatelov v sucasnosti zakazané a spojenie jedincov pribuznych s druhym
stupiiom sa dorazne neodporuca, stale je v praxi parenie vzdialene pribuznych zvierat bezné.
Najméa vo vel'mi malom registri je to vel'ky problém, pretoze v priebehu ¢asu je takmer
nemozné najst’ nepribuznych jedincov a koeficient inbreedingu sa stale zvySuje. Pre ¢eského
strakatého psa je priemerny koeficient inbreedingu pre referen¢nu populdciu 0,365 a je
takmer isté, Ze koeficient pribuzenskej plemenitby bude v nadchadzajicich rokoch nad’alej
narastat’ a Ze populdcia plemena sa bude zvySovat’ stdle rovnomerne. Pretoze sa jednd o
mladé narodné plemeno chované takmer vyhradne v Ceskej republike, nie je moznost
osviezenia krvi zo zahranicia. Jedinou moznostou zostava infizia krvi iného plemena, ¢o
ma len kratkodoby vplyv na zvySenie genetickej diverzity, pokial’ sa nebude pravidelne
opakovat. Potomkovia regenerujucich sa jedincov st navySe fenotypovo odlisni od
Standardov plemena, ¢o ich robi menej cennymi pre chovatel'skych posudkov a chovatel'ov.
Tvrdy vyber a ocistenie populacie 0d skodlivych alel nie si vhodné kvoli jej malému registru
(Machova et al. 2020).

Podobnou $tidiou je skiimanie Gdajov o povode deviatich francuzskych plemien
psov, a to Barbet (BAR), Basset fauve de Bretagne (BAF), Beauceron (BEN), Berger des
Pyrénées (BRP), Bouledogue Frangais (BUF), Braque Saint-Germain (BQG), Dogue de
Bordeaux (DOB), Epagneul Breton (EPB) a Montagne des Pyrénées (MOP). Zistovali sa
efektivne pocty predkov psov narodenych v rokoch 1997 az 2001 aporovnavali sa
koeficienty pribuzenstva u skimanych psov s koeficientami pribuzenstva ich rodicov.
Efektivne pocty predkov psov narodenych v rokoch 1997 az 2001 boli rovné 6,7 (BAR),
40,2 (BAF), 36,5 (BEN), 16,0 (BRP), 37,0 (BUF), 13,1 (BQG), 28,9 (DOB), 33,3 (EPB) a
34,0 (MOP). Priemerny koeficient pribuzenskej plemenitby psov narodenych v rokoch 1997
az 2001 so zndmymi oboma rodi¢mi bol rovny 12,4 % (BAR), 3,9 % (BAF), 5,4 % (BEN),
7,2 % (BRP), 3,3 % (BUF), 6,0 % (BQG), 4,1 % (DOB), 4,5 % (EPB) a 4,0 % (MOP).
Zistilo sa, ze tieto hodnoty su vyrazne vysSie ako priemerny koeficient pribuzenstva medzi
rodi¢mi samcov a samiciek tychto zvierat, s vynimkou BAR a BQG, ¢o odhal'uje obvykla
prax parenia medzi pribuznymi zvieratami S rastucou tendenciou (Leroy et al. 2006)
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3.2 Analyza za pomoci udajov o genotype polymorfnych
mikrosatelitnych markerov

Historicky sa odhad pribuzenského parenia opieral o hibkové rodokmene, pricom
koeficienty pribuzenského parenia sa odhadovali z rodokmenovych vztahov medzi
predkami. Udaje o genotype polymorfnych mikrosatelitnych markerov sa pouZili na
vyhodnotenie genetickej diverzity u psov a v poslednej dobe sa idaje o genotype pre cely
gendm s jednym nukleotidovym polymorfizmom pouzili u niekol’kych plemien. Na zaklade
tychto udajov je mozné charakterizovat’ série homozygotnosti, ktoré umoziuju kvantifikaciu
rozsahu inbreedingu u diploidnych jedincov, najmi v pripade neuplnych, nespolahlivych
alebo chybajucich rodokmetiovych informécii. Dalej mozno diZku pozorovanych segmentov
pouzit’ na rozliSenie medzi nedavnym a starodavnym pribuzenskym parenim a na vyvodenie
zaverov o populacnej historii plemien (Letko et al. 2020).

UZ viac ako 10 rokov chovatelia hospodarskych zvierat generuji obrovské mnoZstvo
udajov o genotypoch a implementuji schémy genémovej selekcie, ale u psov sa tieto tdaje
generuju hlavne na ucely mapovania génov. Prvé pouzitie ziskanych udajov na preskumanie
asociacie mier reprodukénej zdatnosti u psov bolo zaznamenané u zlatych retrieverov.
Vseobecne su Studie zalozené na udajoch o genotypizacii s variabilnou hustotou markerov a
spravidla pre menej ako 100 vybranych jedincov na plemeno (Letko et al. 2020).

3.2.1 Vyuzitie analyz dat genotypu na zachranu ohrozenych populacii psov

V stcasnosti najlepSie Studovanym plemenom psov, ktoré na hodnotenie geneticke;]
diverzity vyuziva sekvencie celého genomu, je norsky lundehund, o ktorom je zname, Ze je
vystaveny riziku pre multifaktoridlny Zivot ohrozujlici syndrom Specificky pre dané
plemeno. Sucasna populacia lundehundov je vysoko inbreedna a samotny vyber optimalneho
prispevku nevedie k zlepSeniu z dovodu extrémne vysokej pribuznosti celej populacie.
Analyzy dat genotypu odhalili podstatne nizku genetickll diverzitu lundehunda, a preto sa
na zachranu ohrozenej populacie odportca i krizenie s izko pribuznymi plemenami (Letko
et al. 2020).

Uspesnym prikladom nahradenia patogénnej alely krizenim je dalmatinske plemeno,
ktoré trpi hyperurikoztriou a ma extrémne vysoku frekvenciu Skodlivej recesivnej alely
génu. V tomto pripade bol jedinec z plemena anglicky pointer, ktory bol homozygotny pre
danu alelu, pouzity na produkciu neovplyvnenych heterozygotnych psov, ktoré boli nasledne
spiatne krizené na produkciu zdravych jedincov ktoré su takmer na nerozoznanie od
gistokrvnych dalmatincov. Dal§ie podobné §tiidie umoznil vytvorenie velkého katalogu
genetickych varidcii, ktory zachytava vicSinu variacii, ktoré existuju u modernych psov.
Komplexné sada variantov spolu s frekvenciami ich alel a genotypov v ramci plemien a
medzi nimi pomdha odliSit' funkéne relevantné varianty od neutrdlnych variantov a
identifikovat’ potencialne oblasti variacii Specifické pre dané plemeno. Ukazalo sa, Ze tieto
udaje su vel'mi uzito¢né na analyzu fenotypovych variacii a na identifikaciu lokusov, ktoré
prispievaji k jednoduchej aj komplexnej nachylnosti na ochorenie u psov. Vysledna
identifikacia pri¢innych variantov prispieva k udrzaniu udrzatel'nosti plemien zniZenim
poétu zdedenych zdravotnych problémov. Udaje o mitochondrialnom gendme, ktoré sa tiez
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sekvenuju, sa mézu pouzit' ako d’alsi indikdtor na hodnotenie rozmanitosti a na ziskanie
komplexnejSieho obrazu o pévode a historii populacii psov (Letko et al. 2020).

3.2.2 PCR amplifikacia pomocou metody ISSR

Na vyhodnotenie genetickych varidcii a diferenciacii sa tiez uspeSne pouzivaji
markery opakovania sekvencie, metdda ISSR — Inter simple sequence repeat. Jedna sa o
metddu zalozenu na PCR, ktord vyuziva mikrosatelitové sekvencie ako primery.
Mikrosatelity (SSR), tiez nazyvané STR (short tandem Repeats - kratke tandemové
opakovanie) su jednoduché, kratke, opakujice sa sekvencie niekol’kych nukleotidov (1-4
bazy), tzv. repeticie (Kosnar 2001). Tieto repetitivne jednotky sa vyskytuja ¢asto, nahodne,
v celom genome u vSetkych eukaryot a liSia sa poctom opakovani. Po¢as PCR dochadza k
amplifikacii tsekov DNA medzi dvoma rovnakymi mikrosatelitovymi repetitivnymi
sekvenciami, ktoré su umiestnené v retazci DNA v opa¢nom smere. Vysledkom st rdzne
dlhé tiseky DNA medzi mikrosatelitami (Kriangwanich et al. 2020).

Mikrosatelity su najcastejSie tvorené opakovanim mono-, di-, tri- alebo
tetranukleotidov, napr. (A) n, (AT) n, (ATA) n pod. Pocet opakovani jednotky (repeticie) v
konkrétnom mieste DNA (lokuse) definuje alelu. Kazdy jedinec ma v jadrovej DNA dve
kopie kazdého mikrosatelitu, jeden zdedeny po matke, druhy po otcovi. U diploidnych
jedincov tak mézeme odhalit’ dve alely, u tetraploidnych az Styri atd’ (Kosnar 2001).

Dizku alel (y) zistime PCR amplifikdciou daného lokusu pomocou primérov
prilichajucich k mikrosatelitnej sekvencii. Pre analyzu mikrosatelitov teda potrebujeme
poznat’ okolité sekvencie. PCR fragmenty potom rozdelime podl'a dizky v automatickom
sekvenatori tzv. fragmentacnou analyzou. Ku kaZdému vzorky sa pridd fluorescencne
znageny $tandard (500-Liz), obsahujuci fragmenty DNA o znamej dizke, aby bolo neskor
mozné identifikovat dizku kazdého fragmentu (alely) a jednoznaéne ju porovnavat s dizkou
fragmentov v akomkol'vek inom behu (Kosnar 2001).

Mikrosatelity st povaZzované za jedny z najvhodnejSich genetickych markerov vd’aka
ich hojnému vyskytu v celom gendme, extrémnej variabilite (polymorfizmu) a
kodominantnej dedi¢nosti (umoZiuje rozliSit' heterozygotov). V populacnej bioldgii
nachadza vyuzitie pri identifikdcii pribuznych jedincov, aZz po odvodzovanie
demografickych parametrov (Kosnar 2001).

Jadrové mikrosatelity su casto vel'mi druhovo Specifické, musime teda pracovat’ s
druhom, pre ktory st primery uZ publikované. PouZivaju sa na vnitrodruhovej Grovni. Na
zaklade tzv. konsenzualnych primérov moZeme urcité lokusy amplifikovat’ pre druhy z
mnohych réznych ¢eladi. Su teda vyuziteIné pre hodnotenie variability medzi druhmi
(Kosnar 2001).

Pre amplifikdciu konkrétneho tuseku DNA, ktory obsahuje repetitivau
mikrosatelitovi sekvenciu pouzijeme dva Specifické primery, jeden z primérov je
fluorescen¢ne znaceny (pouzivame farby 6-FAM, VIC, NED a PET). Ak je potrebné
analyzovat’ viac mikrosatelitovych lokusov (Casto sa analyzuje 8-10), je vyhodné pokusit’ sa
zostavit’ tzv. Multiplex PCR. Je to v podstate bezna PCR reakcia, do ktorej pridame viac
primerovych parov naraz a amplifikuje tak viac lokusov (az napriklad pat’) v jednej PCR
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reakcii. Mozeme tak vyrazne znizit' finan¢né i ¢asové naklady na analyzu. Pre uspesnu a
dostato¢nt amplifikaciu vSetkych lokusov musime zarucit’, aby priméry mali priblizne
rovnaku teplotu, aby priméry v jednej PCR reakcii nevytvarali diméry a aby lokusy s
prekryvajucim sa rozsahom predpokladanych dizok fragmentov boli oznaené inou
fluorescen¢nou farbou.

Do 1.5 ml eppendorfky napipetujeme zmes pre prislusSny pocet vzoriek +
1.pracujeme stale na l'ade.

. sterilné Milli-Q voda ............ccuee.... 5,7 ul

. 2 x Plain PP Master Mix (Top-Bio) .. 7,5 ul

. forward primer (10 pmol / mikrolitrov) .......... 0,4 ul

. reverse primer (10 pmol / mikrolitrov) ............ 0,4 ul (Kosnar 2001).

PremieSame na vortexe, kratko sto¢ime v centrifige a po 14 pl napipetuje do PCR
skamaviek (pripadne stripov). Priddme 1 ml nariedenej DNA (5 ng / mikrolitrov),
premieSame na vortexe a vlozime do termocykléra s prislusSnym teplotnym programom. Po
prebehnuti reakcie otestujeme uspesnost’ amplifikacie na 1% agarosovém gélu v TBE pufi.

Priprava pre fragmentacnll analyzu:

Pripravime zmes osahujucu 0,25 pl velkostného $tandardu (Size Standard, 500-L12),
0,5 ul z kazdého PCR produktu a doplnime deionizovanym formamidom (tzv. Hi-Di
formamid = high deionized) na vysledny objem 10 ml. Postupujeme tak, ze si najprv
pripravime zmes formamidu a velkostného Standardu pre prislusny pocet vzoriek +1.
PremieSame, kratko sto¢ime, a rozpipetujeme do oznacenych 0,5 ml eppendorfiek. Pridame
PCR produkt (y). PremieSame na vortexe, kratko sto¢ime v centrifige a odnesieme do
sekvenéného centra (Kosnar 2001).

3.2.3 Posudenie genetickej diverzity plemena a odhad uzito¢nosti markerov na
testovanie rodi¢ovstva a individualnu identifikaciu plemena Kangal sheperd
dog

Boli vykonané rozne Stadie genetickej diverzity naprie¢, ako aj v rdmci réznych
plemien psov, tdajov o tureckych pdvodnych plemenach je vSak dost’ malo. Kangalsky,
akbashsky a karsky ovc¢iak pochadzaju z Turecka a boli zoskupené do jedného plemena
nazyvaného anatolsky ovciak. Tieto tri plemend sa vyznacuji odliSnymi genetickymi
Struktirami a vSeobecné zoskupenie plemien je neopodstatnené (Vladimir 2020).

Kangal Shepherd Dog bol uznany Fédération Cynologique Internationale (FCI) ako
domace turecké plemeno v roku 2018 a bol klasifikovany v skupine FCI 2, oddiel 2.2 podl'a
normy €. 331. PovaZzuje sa za najbeznejSieho psa v Turecku, ktory sa dodnes vel'mi ¢asto
pouziva ako strazny pes hospodarskych zvierat. Standard plemena bol prvykrat ustanoveny
tureckou Standardnou inStiticiou v roku 1997 a kratko potom bola zahajena iniciativa na
d’al$iu Standardizaciu a ochranu plemena. Uskutocnil sa systematicky kynologicky vyskum,
ktorym sa dosiahol ciel’ triedenia medzi mnohymi réznymi plemenami pastierskych psov
(Vladimir 2020). Rovnako ako u kazdého z plemien psov si implementacia opatreni na
zachovanie genetickej diverzity a predchadzanie geneticky prendSanym chorobam pri
zachovani pozadovanych fenotypovych znakov vyzaduje udaje o genetickej Strukture.
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Cielom tejto Studie bolo zistit' odchylky v 10 autozomalnych mikrosatelitnych
markeroch na tucely posudenia genetickej diverzity plemena a odhadnut uzitocnost
markerov na testovanie rodi¢ovstva aj na individualnu identifikaciu plemena. Na tcely
analyz DNA sa vzorky odobrali od 51 psov zaznamenanych v pdrodnej knihe Tureckej
asociacie pre psov. VSetci psi zahrnuti do Studovanej populacie neboli v prvej generacii
nijako pribuzni, v ¢ase odberu vzoriek boli starS$i ako 12 mesiacov a boli lokalizovani v
oblasti mesta Sivas v strednej Anatolii. Psy, ktoré odobrali vzorky, boli vo vlastnictve
jednotlivych majitelov a boli to pracovné psy pouzivané ako chovatelia dobytka.
Mikrosatelitnd analyza DNA bola extrahovana podl'a Standardného protokolu pre organicku
extrakciu nukleovych kyselin z eukaryotickych buniek (Vladimir 2020).

Boli stanovené nasledujice parametre: celkovy pocet alel, priemerny pocet alel na
jeden lokus, pozorovand HO a ocakavana HE heterozygotnost, odchylky od Hardy-
Weinbergovej rovnovahy, védzbova nerovnovaha medzi parmi lokusov a polymorfny
informacny obsah pre vSetky alely. Celkovy pocet alel v Studovanej populécii bol 69. Pocet
alel na jeden lokus sa pohyboval od 4 do 12 a bol priemerne 6,9 ako mézeme vidiet' na
obrdzku 7. Z 12 rozpoznanych alel mala alela 4 najvyssiu frekvenciu v testovanej populacii,
konkrétne 20%, zatial’ ¢o frekvencie inych identifikovanych alel boli skor nizke. Na obrazku
8 vidime, ze priemerné hodnoty HO a HE boli 0,55, respektive 0,77. HO sa pohybovala od
0,44 do 0,72, zatial’ ¢o HE kolisala medzi 0,60 a 0,89. Testy na odchylku od HWE preukazali
signifikantny (P <0,005) rozdiel medzi pozorovanou a ocakavanou frekvenciou genotypov
iba na dvoch lokusoch. Parametre genetickej diverzity zaloZené na mikrosatelitnych
markeroch stanovenych v tejto §tidii naznacuju vysoku uroven genetickej diverzity. V
porovnani s vysledkami niektorych skorsich vyskumov bol pocet alel pomerne vysoky: 4—
12, v priemere 6,9 (Vladimir 2020).

Graf 2 - graf ukazujici pocet alel na mikrosatelit v 10 skimanych lokusoch v populdcidch plemena Kangal (Viadimir 2020).
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Tabulka 7 - tabulka hodnét Hardy-Weinbergovej rovnovdhy (HWE) v sledovanej populdcii plemena Kangal (Vladimir 2020).

Locus Hn I—IE P sD
PEZ (1.581440) (0.78194 0.06224 (.00024
FHC2054 (Lddddd (.H7582 T (L00002
FHC20110 (0. SO0 0.71270 0.02729 CLOMMN &
PEX05 (1L.3869%6 (.O8%251 (.01285 0.00011
PEZ20) (.62500) (.78004 0.08515 L0025
PEX12 (1.31613 [L.R9635 (00000 (00000
PEZ03 (0. 50000 (0.74242 (L.16955 CLO0042
PEX0G (1.33333 ().84598 (.11147 0.00026
PEZ08 072727 0.82288 (1.80294 (0.00042
FHC2079 (L3000 (.60320 06745 (0.00028
Mean value (1.55145 0.77439

HO — observed heterozmgosity; HE — expected heterozigosity, p — p value, SD — standard deviation.

Plemeno kangal sheperd dog si zachovava vysoku Groven genetickej diverzity, najméa
v porovnani s plemenami, ktoré si predmetom intenzivnejSich $lachtitel'skych programov.
Jednym z predpokladanych dovodov vystavenej rozmanitosti by mohla byt prilezitostna
hybridizacia s europskymi vikmi pocas severoazijskej migracie Pudi (Vladimir 2020). Udaje
vyplyvajtce z tohto vyskumu boli pouZzité na podporu rozpoznavania plemien a prispeli k
rozvoju Slachtitel'ského programu wupraveného podla Specifickych charakteristik
kangalského ovéiaka ako cenného genetického zdroja euroazijského regionu.

3.2.4 Analyza urovne pribuzenskej plemenitby plemena nemeckého kratkosrstého
stavaca z genomického a genealogického hPadiska

Autori tejto stadie popisuju genomicku architektiru plemena nemecky kratkosrsty
stava¢ a analyzuju tUrovne pribuzenskej plemenitby z hladiska genomického a
genealogického. 24 psov z Talianska bolo genotypizovanych a analyzovanych spolo¢ne s 10
psami z USA pomocou sérii homozygotnosti - priame meranie podielu homozygotnej DNA.
Niektoré vlastnosti jasne odhalili vyberové ciele, ktorym sa plemeno venuje (Boccardo
2020). Vysledky popisuju nizko inbreednti populéciu s celkom dobrou tGroviiou geneticke;j
variability.

Z dvadsiatich Styroch rodokmenovych vzoriek nemeckého kratkosrstého stavca (12
samcov a 12 samic) bola DNA extrahovana zo zvysku vzorky beZnej krvi odobratej na
rutinni kontrolu zdravotného stavu. Vzorky boli odobraté z nestvisiacich psov druhej
generacie roznych talianskych regionov. Tento pristup umoznil, aby vzorka bola
povazovana za reprezentanta talianskej populdcie a jej genetickej variability. Podla
protokolov o uskladneni bola identita psov po kontrole ¢ipom potvrdend veterinarnym
lekarom: ¢islo Cipu, registracné Cislo plemennej knihy ENCI, meno, pohlavie a datum
narodenia. Celkovo bolo odobratych 34 vzoriek (24 Talianov, 10 USA) a boli vypocitané
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genomické a rodokmeiiové koeficienty pribuzenskej plemenitby. Bolo identifikovanych
3183 sérii homozygotnosti u v§etkych 34 psov. Minimalny a maximalny pocet jednoduchych
nukleotidovych polymorfizmov (SNP) definujucich vsetky dizky nastupu homozygotnosti
ROH je 40 a 3060 (Boccardo 2020).

Detekcia genomickych oblasti, ktoré su zakladom fenotypovych charakteristik alebo
postojov Specifickych pre plemeno, méze poskytnit’ indikaciu o Specifickej genetickej
Strukture populacie alebo plemena. ROH v sulade s ich dizkou informuji o moZnom umelom
alebo prirodnom selek¢nom tlaku. DIhé ROH (~ 10 Mb) sa vyskytuji v dosledku nedavneho
pribuzenského parenia a ked’ udalosti rekombinéacie nerusi dlhé segmenty chromozdémov.
Kratke ROH (~ 1 Mb) sa namiesto toho produkuji genémovymi regionmi IBD (identicky
vyvoj) od starych predkov (pred 50 generaciami). Priemerny po¢et ROH pre vzorku bol 93,6.
ROH sa nasli na vSetkych chromozémoch. Celkom 854 SNP definovalo 11 oblasti ROH, v
ktorych bol gén uz spojeny s behaviordlnymi a morfologickymi znakmi psa. Podiel
priemerne pozorovanych homozygotov odhadovanych na celkovom pocte SNP bol 0,70.
Koeficient genomického inbreedingu na zaklade ROH bol 0,17. Priemerna pribuzenska
plemenitba zalozena na genealogickych informaciach viedla k 0,023. Vysledky popisuju
nizko inbreednt populaciu s celkom dobrou uroviiou genetickej variability. Analyza tiez
odhalila, Ze nemecky kratkosrsty stava¢ ITALY a USA zdielali rovnakého predka. Pokial
ide o pocet a dizku ROH u jednotlivcov, boli zistené vyrazné rozdiely. Minimélny a
maximalny pocet SNP definujucich vSetky ROH je 40, respektive 3060. ROH maju hlavne
malt dizku; v skutoénosti sat ROH 0-2 Mb a 2—4 Mb najbeznejsie identifikované triedy dizky
(t. j. 70%) (obrdzok 9). ROH sa tiez nasli v triede dizky > 16 Mb (obrdzok 9A). Potet ROH
na jednotlivca sa pohyboval od 71 do 131, so strednym poc¢tom ROH pre vzorku 93,6. Iba
tri vzorky vykazovali vel'mi velky pocet ROH s poctom 123, 124 a 131. Priemerna velkost’
ROH tychto troch jedincov je napriek tomu podobnd ako u ostatnych psov. Obrdzok 9B
ukazuje vztah medzi potom ROH a priemernou celkovou dizkou ROH pre kazdého
jednotlivca (hlavne v rozmedzi 3 az 5 Mb). Menej ako 50% chromozomov (obrazok 9C) ma
priemernt dizku nad 4,072 Mb a nie je zrejma koreldcia medzi dizkou a priemerom
chromozémov. Vysledkom bola dizka ROH. Grafické znazornenie frekvencii ROH na

autozomoch je znazornené na obrdzku 9D (Boccardo 2020).

Graf 3 - graf Statistik o dizkach ndstupu homozygotnosti (ROH). A) Frekvencie a pocty ROH pre kaZdu triedu dizky; B) Vztah
medzi poctom a priemernou celkovou diZkou (Mb) ROH u kaZdého psa; C) strednd dizka (Mb) pre kaZdy chromozém; D)
Frekvencie ROH na chromozomoch
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1323 Q06 580 276 98

Wezan Lengths |ME)
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Ziskané vysledky mozno povazovat’ za silny a objektivny nastroj v manazmente
ochrany plemien. Genémové udaje, ktoré sa tu analyzovali, ukazovali dolezitost’
homozygozity, morfoldgie a behavioralnych znakov, ktorych expresiu tvoria znadme gény
(Boccardo 2020). Vysledky vyskumu tiez pod¢iarkujt dolezitost integracie genealogickych
a molekularnych informacii o plemenach psov, aby sa ziskali zmysluplné udaje o
ochrannych opatreniach plemien.

3.2.5 Analyza genetickej rozmanitosti a genémovej Struktiury péovodnych ¢inskych
plemien psov

V Cine existuji takmer tri desiatky povodnych plemien psov. Na ziklade
geografického rozsirenia je mozné psy poévodom z Ciny rozdelit’ do troch skupin: horské
psy, psy na plosine Qinghai Tibet a oby¢ajné psy (Yang 2019). P6vodné domace plemena
su vel'mi prisposobené miestnym podmienkam prostredia.

LCudia vSeobecne triedia ¢inskych domorodych psov do kategorii podl'a toho, ako sa
pouzivaju (napr. pastierske psy, strazne psy, domace zvieratd atd.); umely vyber pre
konkrétne fenotypy je dolezitou hnacou silou rozmanitosti ¢inskych plemien psov. Preto su
povodni Cinski psy dolezitymi genetickymi zdrojmi na §tidium formovania Specifickych
plemien a na identifikdciu génov zodpovednych za sufasné fenotypové varidcie. V
poslednych rokoch sa objavilo ovel’a viac §tidii o domestikécii a vyvoji ¢inskych psov. Bolo
tiez opisanych niekol'ko pri¢innych génov zodpovednych za fenotypové variacie povodnych
¢inskych psov. Podl'a naSich najlepSich vedomosti v§ak u mnohych pdvodnych ¢inskych
plemien psov chyba vyskum genetickej rozmanitosti, genomovej Struktary, vyvojovych
vztahov a selekénych podpisov (Yang 2019). Ciel'om tejto Studie bolo preskimat’ genetickt
variabilitu ¢inskej populacie psov a porovnat ju so zapadnymi psami dufajic Ze
prostrednictvom tychto porovnani sa ziska viac informacii o vyvoji domécich psov.

Genotypovalo sa 173 psov, vratane 157 psov z 15 povodnych ¢inskych plemien psov,
10 rotvajlerov a 3 papiloénov ako kontroly a 3 azijskych vlkov. Vzorky azijského vlka boli
odobraté zo zoo Nanchang. Vzorky 10 rotvajlerov a 3 papilénov sa odobrali zo stanice
sluzobnych psov v Nanchangu v provincii Jiangxi. Pred odberom vzoriek pre kazdé plemeno
sa starostlivo skontrolovali zdznamy o povode, aby sa prediSlo pribuznym vzorkam.
Vyskoleni veterinari odobrali vSetky vzorky krvi podl'a ¢inskej normy verejnej bezpecnosti.
Okrem toho boli udaje o genotypizacii od 458 zapadnych psov stiahnuté zo stiboru idajov a
boli pouZzité na porovnanie genetickej diverzity medzi ¢inskymi a zdpadnymi psami (
obradzok 10) (Yang 2019).
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Tabulka 8 - tabulka genetickych parametrov a rozsah nerovnovdznej vizby cinskych a zdpadnych populdcii psov (Yang
2019).

Papulation Origin Ma. Abb, M, Indices of Genetics Diversity F03  inbreeding  Genolyping
k]  cosflicient  data from
Py LS He Hy F
iz gray woll China a C_AGW 43966 046 148 019 026 - 0.35
Chusand ang hound Chengging 12 C.COH B4.210 07 188 023 0430 455 0.31 "
Chinesa country dog Guengoong 9 C_CRD B1,32% 086 186 036 036 2 2R7I 017 -
Guangsi hound Guangsi 12 C_GXH 73,850 084 185 034 054 215 0.21 .
Kazgkhatan shepherd  Minjiang 4 C_Kz3 B4,325 pEE 182 036 039 - 008 -
iy
Liangshan hound Siehuan 12 C_LSH &7.104 o0eo0 181 0 0az 4635 0.26
Linzhi dog Tibet 12 C_Lz0 B0,221 og7 188 057 037 2657 014
Mengoka 4 dog Inner Menggalia 12 C_MEK B2,54% 00 188 038 040 2746 0.08 "
Pakingess Baijng a C_Prg 75,406 DRz 182 033 036 - 017 .
Cingehuan hound Sichuan 12 C_OCH 75,664 085 186 035 045 274 0.20 "
Shendeng X dog Shandong 12 C_S0K 77,731 086 187 038 038 3545 014 .
SherPei Guengdong 21 C_EP 74,964 07 188 035 034 4633 0.2z "
Shernd ¥i dog Shand 12 o_SN E5.415 0BE 187 030 031 7779 0.26 -
Heqs Tibetan masilt Garsu 7 C_HTM 73,909 080 180 034 030 5309 0.10 "
Tibetan masti Tibet 15 C_TMI B4,306 09E 188 038 036 2 25E3 017 -
Miasi hound Guizhou 12 C_¥EH 74,280 g5 186 034 034 1B8S 0.21 .
Bedgian Tervuren Balgium 12 W_B&T 63,470 RS 183 03 033 BOO0 0.24 -
Besaghe Engtand 10 w_Bgl 73,144 oRs 183 O 0z  T2EE 0.27 -
Berness Mounigin oo Switzertand 12 W.EMD 53370 0BZ 184 028 028 1508 0.35 -
Baorder Collie Engtand 16 W_BoC 73,276 pgs 188 034 035 BES 018 -
Bordler Terrier England 25  W_BaT E3.530 RS 185 028 026 1635 0.37 -
Brittany Spaniel France 12 W_BrS 77,530 086 187 036 035 5071 0.20 -
Paplion France a W_Pag 74,624 0.81 181 033 041 - 0.0s .
Cocker Sparisl Engtand 14 W_CoS 76,410 g5 185 034 032 TiE9 0.26 -
Dachahund Germarny 12 W_Dac 79,874 087 187 037 035 4415 018 -
Dubamnan Pinscher Germarty 25  W._Dob B0.009 0BE 183 027 025 2053 0.4z -
English Bulldag England 13 W_EBD  G0468 0B84 185 027 025 1384 0.4z -
Ekhound England 12 W_Ek 77,561 05 186 038 035 40850 0.21 -
Engiah Setler Engtand 12 W_ESt 71,106 g2 183 033 033 0 7EEd 0.24 -
Eurasier Eurcpe and Asia 12 W_Eir 72411 08 183 033 045 654 0.21 -
Finnish Spitz Finland 12 W_FSp &5.002 0BE 187 030 031 1009 0.30 -
Gordon Setber England 25 W.GeE B0,73E 00 203 036 054 5RED 0.2z -
Golden Ratriaver Canada 14 W_GHe 76,318 096 186 034 033 6009 0.25 -
Creyhound Haly 11 W_Gry E3.515 087 187 030 027 1013 0.37 -
Garrran Shephend Germarty 12 W.GSh  B1418 0Bs 185 028 026 1239 0.36 -
Greenland sledga dog  Canada 12 W_GE 53,982 DEZ 182 025 025 0038 0.43 -
rish Wolhound Ieeland 11 W 54,601 074 174 026 026 P56 0.41 -
Jack Fussell Terrier England 12 W_JAT E3,904 089 189 039 040 5748 0.10 -
Labracicr Fletrieer Canada 14 W_L e 79,979 096 1896 036 034 5063 0.21 -
Mewloundand dog Canada 25 WNFd 76,135 085 200 034 033 TTED 0.25 -
Mova Seotia Duck Canadsa 25 W_NSD 0,421 081 191 032 03 1016 0.26 -
Toling Riatriever
Fotbweiler Germarny 22 W_Ribw £4.430 DRI 180 050 028 1323 0.33
Schipperks Bagium 25 W_Sei 78,756 085 206 034 035 0 TR 0.21 -
Standard Poode France 12 W_EtP 7E,733 0E5 185 085 03B 69O 0.1B -
Terriar Yinkehie Engtand 12 W_Tiio 77,525 086 186 036 036 5177 017 -
Weimaranar Germarny 26 W_We 59,404 0BE 188 028 027 1724 0.37 -
Chiness indigencus China 170 C_dog 106,242 8.9 018
doge
Weatern dogs Wesstarn 458  W.deg 117680 1507 0.27
Al dess B2 AlLdog 1190437

Mo, indicates the aumber of indhvidusd for each Breee: ABB. repracants the bread shbrevation thal uged in this aick; N, .. [he aumber of SNPE with MAF 0. 1;
£, the properion of he SNPs which displayed poymapdism in each dog bread in the all 131,907 SNPs nassad the qually coniiod A, slisie rchress: M, expected
heteramupasily: H,, obesrved heterarygosily: =, were calcolatad between all pais of SAPs wilh MAF 25% and <T0% mizsing data in sech papuation
“Ganatyping dabs Fom this study, and “from Vaysse af al [2011), **10 samples of Fothweler were collctad from service ooy stalion in Nanchang, Jangsd provinee,
and genolypod it his el

Z vysledkov analyzy genetickej diverzity (parametre genetickej variability) vyplyva,
ze povodni Cinski psi maji vyssiu uroven genetickej diverzity v porovnani so zépadnymi
psami. Toto zistenie mozno vysvetlit dvoma primarnymi dévodmi. Po prvé, k domestikécii
domorodych ¢inskych psov doslo ovela skor ako k domestikacii zapadnych psov. Po druhé,
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rovnako ako dedinské psy, aj povodné ¢inske psy mozu podstipit’ menej intenzivny vyber,
pretoze pri formovani plemien neexistoval ziadny Specificky ucel selekcie v porovnani s
vacsinou modernych plemien psov. Alternativne, aj ked” sa zhromazdili vzorky od
niekol’kych nepribuznych jedincov, aby sa pokryla Sirokd pokrvna pribuznost’, pouzité
vzorky mohli nedostato¢ne predstavovat’ genomicky stubor tohto plemena (Yang 2019).

Prirodny a umely vyber dramaticky formoval genomicka variabilitu psov pocas
domestikovania a formovania plemien. V tejto Studii sa detekovali selek¢né podpisy v
genome psa pomocou Statistickych hodnot u kazdého z jednotlivych plemien a troch d’alSich
skupin plemien. Analyza umoznila identifikovat’ mozné kandidatske gény pre Specifické
fenotypy. Tibetsky doga a psy Linzhi ziju po starocia na Qinghai-tibetskej nahornej plosine,
¢o vyustilo do uprav vo vysokych nadmorskych vyskach. Tato skutocnost ndm pomaha
identifikovat’ kandidatske gény na adaptaciu do vysokych nadmorskych vysok pomocou
selekénej analyzy. EPAS] je gén zodpovedny za adaptaciu na vysoké nadmorské vysky.
Niekol'ko génov spojenych s krvotvorbou, erytropoézou a morfolodgiou srdca sa nachadza v
regionoch, kde sa nasli silné selekéné signaly. Tieto gény st ddlezitymi kandidatskymi
génmi na vysokohorsku adaptéciu psov. Rychlost’ behu, vytrvalost’ a agresia su dolezité
vlastnosti pre pol'ovné psy. St vysledkom silného umelého vyberu. Cinske psy Xi s zname
rychlym behom a vytrvalostou v love. NOL8 je gén spojeny s hladinami cirkulujicej
gluko6zy nala¢no. Cirkulujuca glukéza dodéava energiu pre vytrvalost. AvSak mozné vztahy
vSetkych génov ukazujtcich signaly selekcie opisané vyssie s fenotypmi psov boli odvodené
z funkcii génov, ktoré sa predtym uvadzali u psov alebo inych zvierat (Yang 2019).

Tiez plemena straznych psov hospodarskych zvierat zo zapadného Balkanu su
dobrym prikladom toho, ako sa komplexny vzor genetickej diverzity pozorovany u plemien
psov formoval prechodom v praktikach chovu psov. Napriek ich spolo¢nému geografickému
povodu a relativne neddvnemu formdlnemu uznaniu ako samostatné plemend, krasovy
ovc¢iak, Sarplaninac a Tornjak vykazuja odlisnu populaénti dynamiku, hodnotent na zaklade
rodokmenov, mikrosatelitov a idajov mtDNA (Ceh & Dovc 2014).
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4 Zaver

Medzi chovatel'mi psov je parenie pribuznych zvierat predmetom castych sporov.
Niektori pouzivaju tuto metddu Casto a bez rozdielu, ini st toho nazoru, ze takéato ¢innost’
vedie k Uplnej degeneracii zvierat. VSeobecne sa predpoklada, ze populacia je velmi
geneticky r6znoroda, ak je pocet efektivnych zakladatel'ov a efektivnych predkov vysoky v
porovnani so skuto¢nou velkostou populacie.

Pribuzenské parenie mé Specifické dosledky, pozitivne aj negativne. Po prvé,
podporuje geneticki konsolidaciu populdcie a stanovenie pozadovanych genotypov.
Zohrava pozitivnu ulohu vo faze vyvoja nového plemena. Po druhé, homozygotnost
podporuje manifestaciu a eliminaciu nevyhodnych génov, zvycajne maskovanych
dominantnymi génmi. Po tretie, parenie vo vztahu k elitnému predkovi sa ¢asto pouziva pri
chove domacich zvierat, pretoze akumuléacia pozadovanych génov vynikajuceho predka v
jeho inbreednom potomstve prispieva k zlepSeniu produkénych vlastnosti. Je potreba si vSak
uvedomit’ nevyhodné javy suvisiace s pribuzenskym parenim, najmé javy ohrozujuce mala
populéciu a populaciu pochadzajicu z malého poctu predkov. K vysSie uvedenym uc¢inkom
pribuzenského parenia musime pridat’ aj psychické poruchy, ktoré spocivaju v hyperaktivite
alebo plachosti zvierat. VSetky doteraz spomenuté priznaky su spojené nielen pdsobenim
nevyhodnych génov, ale aj vyraznym znizenim genetickych variacii v populécii. Nedostatok
genetickych variécii je kI'iC¢ovym problémom, ktory vedie ako dlhodoby efekt k vyhynutiu
daného plemena alebo druhu.

V situdcii, ked’ neexistuju Ziadne nepribuzné zvieratd je vSak pribuzenské parenie
opravnené. U plemien malych populacii je potrebné podniknut’ akékol'vek kroky veduce k
roz$ireniu ich chovnej zakladne. Jednotlivé zvieratd, aj ked’ st elitné, sa nemusia pouZivat’
prili§ intenzivne. Niekedy sa pri chove vziacneho plemena oplati vzdat’ sa vysokych
poziadaviek na konkrétny znak, ak vdaka takémuto rozhodnutiu moéZeme dosiahnut
zlepSenie v ostatnych znakoch. Chovatel’'ska politika v pripade plemien s malou populaciou
nemusi byt prili§ obmedzujtca.

U cicavcov je nevyhnutny urcity stupenl heterozygotnosti. Inak su tieto zvierata
vysoko citlivé na environmentalne faktory. Vel'a vSak zdvisi od intenzity pribuzenského
parenia. Cim vysdia je, tym vysdia je pravdepodobnost negativnych désledkov a tym
silnej$ie sa mozu prejavit. Uginky pribuzenského parenia sa navyse mozu lisit' v roznych
chovnych liniach alebo konkrétnych chovnych staniciach. Odporcovia inbreedingu
zabudaju, ze nejde o I'udsky koncept - svorka vlkov je mala rodina, v rdmci ktorej dochadza
k inbreedingu. Dlhodobé pouzivanie inbeedingu vSak moze viest' k vyskytu inbreednej
depresie - klesa plodnost’ a sila zvierat a zhorSuje sa ich fyzicka a psychicka sila.

Z uvedenych §tudii a analyz je evidentné Ze k strate genetickej diverzity dochadza
u vSetkych spomenutych plemien psov. U malopocetnych, alebo naopak vel'mi casto
chovanych, popularnych plemien je tato strata vyraznejSia ako u plemien, ktoré si menej
oblibené. Ani jedna z uvadzanych metdd analyzy urovne inbreedingu a Straty genetickej
diverzity nie je dostacujuca. Aj ked’ nie je mozné databazy doplnit’ spitne, do budiicna by sa
situdcia mohla zleps$it' zmenou evidencie chovanych jedincov. Ako idealny koncept vidim
uplné rodokmene so vSetkymi potrebnymi udajmi doplnené o potrebné genetické testy,
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sprevadzané nezavislymi Studiami a naslednymi zasahmi do chovu od vySkolenych
poradcov chovu chovatel'skych klubov. Tato forma by predstavovala zvySené naklady pre
chovatel'ské kluby aj pre samotnych chovatelov, ale vysledky by mohli vyrazne zlepSit
momentalnu situaciu viacerych plemien psov, niektoré dokonca zachranit'. Rovnako by som
navrhovala individualne zvaZovat' zaradenie heterozygotnych prenasacov niektorych
dedi¢nych ochoreni do chovu. Tomuto kroku by musela predchadzat’ stadia a analyza, aby
sa utvrdila ¢i vyvratila nutnost’ jedincov pouzivat’ v chove. Tiez by chovatelia mali dbat’ nie
len na zachovanie exteriéru psov, ale aj na mozny vplyv selekcie chovnych jedincov na
znizovanie genetickej variability pre dané plemeno. Vyhodnocovanie tidajov 0 genotype
polymorfnych mikrosatelitnych markerov je sice otazka poslednych rokov, ale veda ide
rychlo vpred aje potrebné vyuzit' vSetky dostupné prostriedky pre eliminaciu straty
genetickej diverzity a pre zachovanie zdravia buducich generacii v§etkych plemien psov.

Vedecka hypotéza bola potvrdena, z literatiry vyplyva, ze dochadza k strate
genetickej diverzity.
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