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Genomika ve Slechténi anglického plnokrevnika

Souhrn

Bakalafska prace popisuje prehled genomickych metod ve Slechténi anglického
plnokrevnika. Prace shrnuje charakteristiku plemene, k ¢emu se diive vyuzivalo a jaké je jeho
optimalni zafazeni dnes. Diky metodam které se pouzivaji pro Slechténi a optimalni zatfazeni
v dostizich, ziskavaji chovatelé¢ velmi cenné informace o tom, zda li jejich koné¢ maji tu
moznost dosahnout optimalnich zdvodnich vlastnosti. Chovatel¢ maji diky témto metodam

moznost ptizpasobit tomu sviij chov a poté i nasledny trénink.

Kli¢ova slova: anglicky plnokrevnik, MSTN, PCR, rychlostni gen, selekce



Genomics in Thoroughbred breeding

Summary

Bachelor work describes the overview of the genomics method in Thoroughbred
breeding. This work is summarizes the characteristics of the breed, to what they had
previously used and what is its optimum inclusion today. Its the methods, that are, used for
breeding and optimal classification in the race, gaining the keepers of very valuable
information about whether their horses have the opportunity to achieve optimal racing
properties. Breeders have these methods, the ability to customize your breeding and
subsequent training.

Keywords: thoroughbred, MSTN, PCR, fast gene, selection
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1 Uvod

Plnokrevni kon¢ patii mezi nejcennéjsi zvifata na svété, jejichz genetickd rozmanitost
byla rozsahle studovana. Pfedevsim je v poslednich letech velmi popularni geneticka studie
atletickych vykonti anglického plnokrevnika, proto je zde velka snaha identifikovat konkrétni
geny, pro lepsi zafazeni koni dle naro¢nosti jednotlivych dostihovych zavoda.

Hlavnim cilem této prace je zhodnotit pouzivané metody, které jsou aplikovatelné pro
chov, slechténi a vyuziti anglického plnokrevnika, zejména se jedna o zavodni vlastnosti
a jejich pfenos z generace na generaci.

Prvni ¢ast této prace se zabyva strucnou charakteristikou anglického plnokrevnika, jedna
se predevsim o vznik a vyuziti tohoto plemene. Dale jsem se zde zaméfila na dédivost znakt
a vlastnosti, predevsim jaké faktory pfimo nebo nepifimo tyto znaky ovliviiuji a také jaké
metody a analyzy se pro tato stanoveni pouzivaji. Zaméfila jsem se také na konkrétni geny,
které bud’ pfimo ¢i nepiimo ovliviiuji funkéni schopnosti, ptedevsim se jednd o myostatinovy
gen, ktery prispiva ke svalové hypertrofii, a védci se domnivaji, ze by tato svalova hypertrofie
mohla urcovat, do jaké optimalni zdvodni vzdalenosti by mohl byt kin zarazen. Védci také
identifikovali oblast DNA na chromozomu 18, o kterém se domnivaji, Ze by mohl byt spojen
se zavodnimi vykony.

V zavéru jsem se zaméfila na téma ovéfovani rodicovstvi pomoci mikrosatelitd. V této
studii védci predev§im pouzivaji mikrosatelity, které byly vybrané vzhledem k jejich vysoké
urovni polymorfysmu, pouzivaji se pro individualni identifikace, dale se také vyuzivaji pro
feSeni probléml nejistého matef'stvi ¢i otcovstvi, pfi ov€fovani se také uplatiiuji DNA

markery, kteti maji rozsadhlé schopnosti rozliSovat mezi jednotlivci.



2 Cil prace

Cilem této prace je vypracovat piehled genomickych metod ve Slechténi anglického
plnokrevnika.



3 Literarni reSerse
3.1 Historie a vyvoj anglického plnokrevnika

Anglicky plnokrevnik byl uznén jako plemeno v roce 1791, kdy byl vydéan prvni svazek
anglické plemenné knihy — General Stud Book. Uznani plemene ale ptfedchazi nékolik staleti
chovatelské ¢innosti, kdy byli v Anglii chovéani koné rizného ptivodu a vyvoj chovu a jeho
ucel byl samoziejmé poplatny 1 kazdé dobé, ktera kladla naroky na to, jaké koné spolecnost
praveé potiebuje. Plivodnim zdkladem pro vznik plnokrevnika byli takzvani ,,hobby* koné,
kteti byli v pribéhu nékolika staleti ovliviiovany pfilivem krve celé¢ fady plemen koni
chovanych ve svété. V 10. stoleti to byli naptiklad kon¢ staro$panélsti, pozdéji normansti a od
12. stoleti kon¢ z Orientu. Z hiebct pouzitych v chovu se nejvice uplatnili tii, kteti jsou
uvadéni jako zakladatelé plemene. Jsou to Byerley Turk, Darley Arabian a Godolphin Barb.
Nezili ve stejné dobé a jejich osud byl velmi rozdilny. Na rozdil od pievazné vétSiny ostatnich
plemen koni neni u anglického plnokrevnika kladen diraz na typovou vytrvalost a télesny
ramec. Jako plemeno je jiz nékolik staleti selektovan pouze na vykonnost v rychlosti.
Selekénim tlakem se vySlechtily urCité charakteristické exteriérové vlastnosti, z nichz
je mozno uvést Stihlost, uslechtilost, harmonii télesnych tvart,, suchost vyjadienou tenkou
ktzi a vyraznymi suchymi klouby a S$lachami. Dilezitou exteriérovou vlastnosti
u plnokrevnika je tvar a prostornost hrudniku, podminujici kapacitu plic a srdce. Pro spravny
cvalovy vykon je dulezitd dlouhd a Sikmo poloZena lopatka. Té¢lesny ramec je vétSinou
obdélnikovy, ale Casto se vyskytuje také Ctvercovy, coz lze asi pfiCitat vlivu orientdlnich
predkt. Koncetiny jsou u plnokrevnikt relativné delSi oproti jinym plementim koni. Jedna
se predevSim o délku v holeni, kterda umoziuje dlouhy a plochy cvalovy skok.
Charakteristickym znakem plnokrevnika je casto delSi spénka, kterd ale neni vadou, pokud
je spravné postavena a pevna. Velmi dilezitou vlastnosti pro vykonnost plnokrevnika je jeho
osvalenost, zejména zadd€é. Mohutné svalstvo zdd€ je motorem pro posun vpied. Plnokrevnik
je nejranéj$Sim plemenem koni, protoze je zkouSen na vykonnost jiz ve dvou letech, kdy jeste
zdaleka nedosahuje fyzické dospélosti. I diky tomuto pfed¢asnému télesnému zatézovani
a nasledné selekci ziskal tvrdou konstituci, jinak feceno vysoky stupenn odolnosti proti
neptiznivym vlivim télesné ndmahy. Je znamo, Ze nejvyssi ndrok na odolnost koné klade
pozadavek na rychlost. Exteriér plnokrevnika je pouze jednou sloZkou vykonnosti koné¢,
a to hlavn¢ z pohledu exteriérovych vad, které negativné ovliviiuji vykonnost. Rozhodujicimi

slozkami vykonnosti jsou konstituce, charakter a temperament (Hlacik Z., 2010).
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Darley Arabian.<Dostupné z: http://www.tbheritage.com/Portraits/DarleyArabian.html>
[cit. 2016 — 30 — 03]

Godolphin ~ Barb.  <Dostupné z:  http://www.allbreedpedigree.com/alice13>
[cit. 2016 — 30 — 03]
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Byerley Turk. <Dostupné z: http://www.tbheritage.com/Portraits/ByerleyTurk.htmi>
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Témeét vsech 500 000 tisic svétovych plnokrevnych dostihovych koni pochazeji podle
nov¢ genetické studie z 28 predkl, narozenych v 18. a 19. stoleti, a az ptiblizné 95 %
plnokrevnych hiebcti lze dohledat k jedinému hiebci zakladateli. Anglické klisny byly
pfipafované S arabskymi a dal$imi hiebci, ¢imz vznikl kin, ktery se vyznacuje velkou vydrzi
v distan¢nich dostizich. Pro posouzeni genetické rozmanitosti dnes$nich dostihovych koni,
Cunningham (1991) zjistil, Ze ve srovnani s 13 mikrosatelitnimi DNA lokusy, které
se v sekvencich DNA opakuji a které se lisi v délce, je vétSina dneSnich potomku z pouhych
28 zakladatell. Bylo znamo, Ze jen hrstka hiebcti, ale mnoho klisen, bylo pouzito, aby zalozili
plnokrevné plemeno. Piekvapivé novy vyzkum prokdzal, ze u 95 % dnesnich zavodnich koni
mize byt Y — chromozom vysledovan k jedinému hiebci zakladateli — a to k Darley Arabian,
ktery se narodil v roce 1700 (Bailey 1998).

3.2 Dédivost znaku a vlastnosti Anglického plnokrevnika

Slechtitelsky vybér koni se rozvijel zapouziti Kvantitativnich genetickych metod
pro vypocet dédivych vlastnosti, jako je vykon piizavodnich a sportovnich soutézich.
Genetické indexy jsou nyni vypocteny u rtiznych plemen koni, protoZe je cilem vybrat ty
nejlepsi hiebce a klisny, u kterych je dobie definovatelny geneticky cil podle §lechtitelského
planu. Dalsi vyuziti variability a taktéz i charakteristiky onemocnéni byly studovany stejnou
kvantitativni genetickou metodou. S velkym rozvojem biotechnologie, zacala molekularni
genetika vychazet z urcitého véku studovanych koni (Barrey 2010). V posledni dobg,
se taktéZ chovatelé obratili na molekularni biologii a pouzivani DNA markert pro ovéfeni
rodiCovstvi. Vyuziva se k tomu metoda polymerazové fetézové reakce (dale jen PCR), ktera
je aplikovatelna na detekci kratkych opakovanych sekvenci, které se také oznacuji jako
mikrostelity. Markery mikrosateliti jsou rovnomérné rozlozené napiic genomem a jsou
vysoce polymorfni, mohou byt také identifikovany ze vzorkii DNA za pouziti PCR metody.
Tato technologie se pouziva pro ovéteni rodicovstvi a pro individualni identifikaci koni. Mtize
byt také pouzita i pro kontrolu markert spojenych s vykonnostnimi vlastnostmi nebo
s genetickou poruchou. Odhad dédivosti je chovatelskd pomiicka, ktera muze pomoci
v rozhodovani, kteti kon¢ se budou pafit na zaklad¢ zlepseni znakii a vykonu, rovnéz Ize takto
predvidat jak tyto znaky u potomku zlepsit. Nekteré vlastnosti jsou totiz ovlivnény pouze
geneticky anebo pouze prostiedim, ale jsou zde i ty vlastnosti, které mohou byt ovlivnény jak

prostfedim tak geneticky.

11



V experimentu bylo analyzovano 34 koni z 200 c¢lenného stada anglickych
plnokrevnych koni, ze kterych bylo sedm tGplnych rodin. Usp&né rozsiteni produkce alel
vyvrcholily s pfidruzenou PCR skupinou Vramci maximalniho dosahu 0smi pard bazi
od vrcholu alel. Pocet vrcholi alel zavisi, zda testovany jednotlivec je heterozygot nebo
homozygot. Vztah mezi rodi¢em a potomkem je tedy padesat procent. Pro kazdou generaci
je jednotlivec odebran z jiné generace, a to proto, aby se geneticky ucinek snizil na polovinu
(Georgescu et al, 2004). Faktory, v¢etné genetiky, zivotniho prostfedi a nahody, pfispivaji
k variaci mezi jednotlivci a k jejich pozorovatelnym vlastnostem. Na dédivost jednoho znaku
je v populaci podil pozorovatelnych rozdili v konkrétnich znacich a to jak mezi jednotlivci
tak 1 v ramci populace. Odlisnosti jsou zpisobené geneticky. Vzhledem k tomu, ze dédivost
je podil, bude se jeho hodnota pohybovat v rozmezi od 0,0 (jsou to geny, které nepftispivaji
k fenotypovym individualnim rozdiliim) az do 1,0 (geny, které jsou jedinym divodem pro
individudlni rozdil). Napftiklad néktefi koné jsou rychlejsi nez ostatni. Védci se proto snazi
urcit, jak moc je rychlej$i ¢ast populace ovlivnéna geneticky, zivotnim prostiedim anebo
jinymi faktory. Pokud jde o plnokrevniky, je mozné, Ze dédivost rychlosti jako vlastnosti,
lze zvysit v piipadé, pokud se variabilita Zivotniho prostfedi snizi, coZz znamena,
ze jednotlivec bude vykazovat mensi fenotypovou variaci. Mezi znaky, které jsou vybrané
piedevsim z vysledkt zavodnich ¢asti z kazdého dostihového zavodu, je dané pouze piimé
méfitko k urcité rychlosti, a je zde vhodné pouziti kvantitativniho méfeni, které lze také
pouzit k vyhodnoceni genetického vykonu dostihovych koni. Hlasené odhady dédivosti
z vysledk zavodnich Casu jsou ale nizké (tj. <20%). Proto se vétSina soucasnych studii
zaméfila na vydélek nebo na postaveni vlastnosti a rtiznych transformaci téchto vlastnosti
scilem vytvofit hodnotu, ktera ma vysoky podil dédivosti. Praimémé odhady dédivosti
ukazaly, ze vykony rychlosti budou zaznamenany z vydélku a z handicapu, coz jsou hodnoty
vysoce dédivé, nejlepsi Casy jsou nepatrné mirné dédivé a konecné Casy a vynosy jsou malo
dédivé. Cilem veskeré metodologie v odhadu plemenné hodnoty je genetické Slechténi
populace. To znamena, Ze pii vytvafeni generalizované populace, je ticba se zaméfit
na presné udaje, které se tykaji zvifat, a hlavné na ta zvirata, kterd s nejvétsi pravdépodobnosti
budou vybrana (plemenik / chovna klisna). Nahodny regresni model a Bayesovsky postup,
mohou nabidnout cenné informace pro hodnoceni pfti fizeni ZivociSnych genetickych zdroj.

(performancegenetics.com)
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3.2.1 Slechténi anglického plnokrevnika

V soucasné dobé jsou moderni plany ve Slechténi zvifat uplatiovany u vétsiny populaci
koni po celém svéte, zejména v Evropé. Geneticka hodnoceni jsou Casto pouzivana na zakladé
modelu nejlepsiho objektivnino linearniho odhadu — BLUP, ze kterého jsou vyuzivany
hluboké a pomérné kompletni rodokmenové struktury. Geneticky pokrok urcitych vlastnosti
Vv chovném cili je odhadovan v ro¢nim vzestupu 0 3 — 6 % 2z fenotypové smérodatné
odchylky, dale byl geneticky pokrok popsan i Vnékolika dalSich populacich. Odhad
a frekvence genetického pokroku dobfe koresponduji S ocekavanim u danych
pozorovatelnych genetickych variabilit, intenzivnich vybérl, pfesnosti vybéri a generacnich
intervali. Obecné plati, Ze zmény v jaderné DNA se zdaji byt v chovu koni zésadni. Stejnym
zpusobem se vyuziva i vybér ostatnich hospodéiskych zvifat. Proto se nemiiZzeme divit,
ze chovatelé plnokrevnych koni spoléhaji na variaci z mitochondrialni DNA, a povazuji
to jako zdroj pro zlepSeni vlastnosti a zavodnich schopnosti (Arnason 2013). Harrison and
Turrion — Gomez (2006) potvrdili, Ze rizné mitochondrialni DNA haplotypy se zdaji byt
prospésné pro ruzné fazeni koni do ur¢itych optimalnich vzdalenosti v dostizich, a proto jsou
tedy spojené s vydrzi. Pomoci mitochondrialni sekvencni analyzy DNA Hill et al, (2002);
Harrison and Turrion — Gomez (2006) nasli rozsahlé chyby v plemenné knize plnokrevniku
General Stud Book, coz by mohl byt problém pro nékteré chovatele plnokrevnikd,
ktefi spoléhaji na matefské linie, pomoci kterych z rodokmenid determinuji informace.
Naskyta se zde otazka: je matetska linie a mitochondrialni DNA opravdu tak dulezita v chovu
plnokrevnikli ve srovnani sjadernou DNA variaci. Tradicni presvédCeni chovatell
plnokrevnych koni je, Ze chovnd klisna, spiSe neZ plemenny hiebec, vice pfispiva
k ptedavani zavodnich vlastnosti (zejména vydrz), a mohly by jim byt také ptipsany
environmentalni matetské Ucinky. Dale by také méla byt analyzovana s pifimym versus

matefskym (nebo jaderné versus mitochondrialni) modelovym uc¢inkem (Arnason 2013).
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3.3 Genomické skenovani pro pozitivni selekci anglického plnokrevnika

Vzhledem Kk tomu, ze vybér byl donedavna intenzivni pouze pro uzavienou populaci,
ktery vychazel z malého poctu zakladateli, pfedstavuji plnokrevnici unikatni populaci,
ve které by se mohli identifikovat genomové ptispévky spojené se sportovnimi rysy. Pouzitim
populacni genetiky, zalozené na stopovacim mapovani, bylo provedeno skenovani genomu
pomoci 394 autosomalnich a X choromosomalnich mikrosatelitnich lokust a byly pozitivné
identifikované selek¢ni lokusy, které se nachéazeji na krajnich koncich a které jsou zalozené
na distribuci odchylek od o¢ekavané heterozygotnosti (pomoci Ewens — Wattersonova testu)
u plnokrevniki (n=112) a globalni diferenciace mezi ctyimi geograficky odliSnymi
populacemi koni (Fst), (Gu et al., 2009). Byly gzjist€ény pozitivni genomové oblasti
u plnokrevnikd, které jsou obohacené o zprostiedkovanou fosfoinositidovou signalizaci (3,2 —
slozeného obohaceni; P <0,01), receptor signalizace inzulinu (5,0 — slozeného obohaceni;
P <0,01) a transportu lipidnich (2,2 — sloZzeného obohaceni; P <0,05) gent. Naslo se velké
vyznamné zastoupeni sarkoglykanového komplexu (11,1 — slozeného obohaceni; P <0,05)
a fokalnich adheznich drah (1,9 — slozeného obohaceni; P <0,01) genii zdiraznujicich funkci
pro posileni svaloviny a celistvosti atletického fenotypu u plnokrevniki (Gu et al., 2009).
Plnokrevnici maji fadu extrémnich fyziologickych vlastnosti, které jim umoziuji vysoké
anaerobni a aerobni metabolické schopnosti. Ve srovnani s ostatnimi sportovnimi druhy
podobné velikosti, aerobni kapacity nebo maximalni piijem kysliku jsou (VO zmax)
u plnokrevnikt lepsi (> 200 ml O, /kg/min), a je tedy dosazeno kyslikové ptenosové kapacity.
Dodani kysliku usnadfiuje strukturdlni a funkéni pfizplsobeni zahrnujici respiracni
a kardiovaskularni systém. Konkrétné néktera tyto piizptisobeni zahrnuji velky objem plic,
vysoké maximalni koncentrace hemoglobinu a srde¢niho vydeje, stejné tak i velky podil
svalové hmoty (pfiblizné 55 %), t€lesné hmotnosti k poméru ke kosterni svaloving,
mitochondridlni hustoty, oxidac¢ni aktivity enzym a velké intramaskularni vymeény
energetickych substrath (primarné se jedna o glykogen) ve kterych je ekvivalentni
koncentrace dosazena pouze v lidskych kosternich svalech po sacharidovém zatizeni (Essen —
Gustavsson et al., 1985., Hinchcliff et al., 2008., Hyyppa et al., 1997., Poso et al., 1993).
Podobn¢ jako lidé, je VOomax u koni obvykle omezen piistupem kysliku do mitochondrii,
nikoli vSak mitochondrialni oxidac¢ni kapacitou (Wagner 1995), a ani s pomoci dychaciho

systému u koni nelze uspokojit metabolické pozadavky vykonu svalu (Katz et al., 2005.,
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Dempsey et al., 1999). Prestoze fyzické a fyziologické adaptace pfispivaji k elitni fyzické
zdatnosti a jsou u plnokrevnika dobfe popsany, a to i presto, ze doposud nebyly urcené
konkrétni geny, které pfispivaji ke sportovnimu fenotypu. Proto bylo pouZito stopovaciho
mapovani pro lepSi pfistup k identifikaCnimu popisu u pozitivniho vybéru genomu
plnokrevnych koni a na tomto zékladé byly lokalizované genomické oblasti obsahujici geny,
které ovliviuji fenotyp (Gu et al., 1999).

Za normalnich okolnosti vybér sam o sobé nerozhoduje o mikrosatelitech jako
takovych, ale spiSe o genech které jsou spojené v jejich té€sné blizkosti. Proto nejblizsi
sousedni lokus, ktery spliiuje nevyhranéné piedpoklady, bude pouzit k definovani oblasti
prechovavajici predpokladané vybrané geny; i kdyz se predpokladd, ze vybrané geny
se nachazeji blizko centralniho lokusu neZz kterykoli jiny sousedni lokus. U vazebné
rovnovahy se ocekava, ze se bude u plnokrevnikli pohybovat mezi 1-2 MB, nicménég silny
ucinek selekce by mohl porusit lokusy, které se nachazeji podstatné dale (Mickelson et al.,
2009). Byla tedy provedena analyza sekvence kofiského genomu, pro geny s vys$im
hodnocenim v oblastech, které se odchyluji od o¢ekavané heterozygotnosti u plnokrevnika.
Tato analyza zahrnovala odchylky Fsr, kterd potvrdila vybrané oblasti v Evens -
Wattersonové testu, protoze byli vybrani nejlepsi kandidati, ktefi maji geny podle cileného
vybéru. V seznamu 765 gentl z 19 oblasti byly vybrané ontologické (dale jen GO) geny podle
podminek, které mohou byt dulezité pro vycvik, a které souvisi se sportovnim fenotypem
(Harris et al., 2008).
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FST statistika byla pouzita k identifikaci genomovych oblasti, kterd odliSuje plnokrevniky

od teplokrevnika. ProtoZze FST mitize byt ovlivnéna nestejnou velikosti vybérového souboru

a tim je i omezeno hledani gend se zdjmem o devét vysokych FST oblasti, které také méli

vyznamné odchylky od ocekavané heterozygotnosti u plnokrevnikii.

Dostupné z: http://www.ncbi.nIm.nih.gov/pmc/articles/PMC2685479/ [cit 2016 — 05 — 02]
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3.4 Myostatin

Myostatinovy (dale jen MSTN) gen obsahuje pokyny pro pfipravu proteinu téz
nazyvany myostatinovy. Tento protein je soucasti transformujiciho rastového faktoru beta
(TGF) superrodiny, coz je skupina proteint, které pomahaji kontrolovat riist a vyvoj tkani
v celém téle. MSTN se nalézad témét vylucné ve svalech pouZzivanych pro pohyb (kosterni
svalstvo), a které je aktivni pfed i po narozeni. Tento protein normalné zadrzuje rist svald
a zajist'uje, ze svaly nebudou piili§ velké (grh.nlm.nih.gov).

Dtive jiz byly prokazany varianty MSTN genu, které pfispivaji ke svalové hypertrofii
u fady savct. U koni, zejména potom u plnokrevniku, kteti maji vice svalové hmoty k poméru
télesné hmotnosti (55%) ve srovnani S jinymi druhy savct (30 — 40%), je ziejmé, ze genom
u plnokrevniki obsahuje tyto fenotypové dikazy MSTN gent (Hill et al., 2010).

MSTN je ¢lenem transformujiciho ristového druhu faktoru B (beta), ktery je vytvaien
Vv kosternim svalu a plisobi jako negativni regulator svalové hmoty. Nékolik ptirodnich mutaci
v MSTN bylo identifikovano u skotu, ovci, mysi, a v neposledni fad¢ i u lidi, coz vedlo
az k dvojnasobnému osvaleni. Tato studie se snazi zjistit, zda v genomu koni existuje né&jaky
specificky lokus, ktery je spojeny se vzdalenym zaméfenim na dostihové kong, za pomoci
pfistupu celého genomického sdruzeni (Binns 2010). Doposud nebyly zkoumany ucinky
dal$ich jadernych genovych variant, které by mohly pfispét k takovému fenotypu u koni,
ktery by souvisel s vykonem. Proto byla provedena asocia¢ni studie SNP celého genomu
pomoci (EquineSNP50) koralkového Cipu, genotypizaci celé fady skupin koni, kteti zvitézili
v elitnich dostihovych zavodech. Zvitata poté byla rozdélena do dvou fenotypovych skupin
zahrnujici kratkou vzdalenost v dostihu (> 8 f) a sttedné dlouhou vzdalenost v dostihu (< 8 f),
a toto genetické sdruzeni bylo vyhodnoceno za pomoci nejlepsich zavodnich vykont koni,

jako kvantitativni fenotyp (Binns 2010).
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3.4.1 Celogenomova SNP asocia¢ni studie

Ve skupiné zalozené na genotypu a fenotypu bylo provedeno srovnani ve dvou
skupinach: na kratké (< 8 f) a stfedné¢ dlouhé (> 8 f) vzdalenosti elitnich zavodnich vitézi
v dostizich. Pomoci GWAS jsou vysledky sefazeny podle chromozomt.. Nejvyznamngjsi
SNPs byl na chromozomu 18 (BIEC2 — 417495, P = 6,96 x 10 ®) a p&t z dalsich deseti
nejlepSich SNPs byli spole¢né umistény v intervalu 2,4 Mb v oblasti nachazejici se na
chromozomu 18 (chr18:64725066 - 67186093). Nicméné Zzadny SNPs Vv této analyze nedosahl

celogenomového vyznamu nasledujicich korelaci pro vicenasobné testovani (Hill et al., 2010).
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Osa y — log 10 (P - hodnot) a osa x jsou fyzické pozice SNPs setazené podle chromozomu
a chromozomovych pozici. Nejvyznamnéjsi SNP byl na chromozomu 18 (BIEC2 - 417495).
Z4dny z SNP nezbstal statisticky nevyznamny pro nasledné vicenasobné korela¢ni testovani.

<Dostupné z: http://omcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-11-552>
[cit 2016 — 04 — 04]
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3.4.2 Myostatinovy gen u dostihovych koni

Sportovni fenotypy koni jsou vyrazné ovlivnény prostfedim, managementem
a vycvikem. Nicméné bylo dlouho uznavéno, ze existuji skryté genetické faktory, které
ovlivituji funkéni schopnosti sportovnich koni. Ve skutecnosti je vybér a chov dostihovych
koni zalozen na presvédCeni, ze zavodni vykony zdédily. I kdyz fyziologicka adaptace velmi
dobré fyzické zdatnosti a vykon jsou pro plnokrevniky dobfe popsany, je jen malo gent, které
byly identifikované, aby byly schopny vysvétlit tyto vlastnosti. U lidi bylo hlaseno vice nez
200 genti, které maji byt spojené Skondi¢nim zdravim a vlastnostmi ziskané tréninkem
a je pravdépodobné, Ze zavodni vykony u plnokrevnikd jsou polygenni a ovliviiované geny,
které se podileji na Siroké skale anatomickych, metabolickych a fyziologickych piizptsobeni,
které jim umoziuji kvalitni zdvodni vykony. Sportovni potencidl dostihového koné bude
proto zaviset na pfiznivém zivotnim prostiedi, stejné tak jako na zdédéni optimalnich
kombinaci DNA variant na lokusech, které vyznamné ovliviwji jejich vykon. V sekvenéni
variaci MSTN lokusu u koni, jiz dfive bylo prokdzano, Ze ma jedinecny genomicky vliv
na optimalni zadvodni vzdalenosti u plnokrevnych koni. PoZzadovany charakteristicky vykon
pro dostihové koné zavodicich v rovinovych dostizich zahrnuji zejména - zrychleni, rychlost,
a schopnost udrzet maximalni rychlost v ur€itych vzdalenostech. I kdyz jiz diive bylo feceno,
Ze neni zZadna souvislost mezi riznymi parametry rychlosti, které byly méfené v pribéhu
tréninku a zavodnim vykonem ve skupiné koni v rovinovych dostizich, byla zde spise
pozorovana spojitost mezi zrychlenim a sprinterskou schopnosti (Fonseca et al, 2010).
S ohledem na pfinos kosterni svaloviny ma spiSe vliv generace a rychlost. V této studii
se pfedpokladalo, ze rychlostni parametry, métené ve skupiné koni pomoci technologie jako
je GPS, kteti jsou v tréninku, mohou byt ovlivnény g. 66493737 C/T genotypy
na myostatinovych lokusech (Hill et al, 2011). Byl zkouman vliv g. 66493737 C/T genotypu
pro rychlostni index ve skupiné plnokrevnych koni, trénovanych stejnym trenérem a chovani
ve stejném prostiedi. Zatimco rozsah vzorkli genil je maly ve srovnani se studii v lidské
populaci a jsou zde také relativn€¢ nizké genomové a fenotypové zmény pozorované
u plnokrevnikl, v disledku spolecnych predkli a intenzivhimu vybéru zaméfeného
na sportovni rysy neznamena, ze i pies tento maly pocet vzorki se nemohou zjistit uzitecné
udaje. Navic stejnorodost populace je rozsifena a diky chovu ve stejném prostiedi
se minimalizuje ovlivnéni negenetickymi faktory, které maji vliv na zménu vykonu. Tyto

statistické analyzy byly dale vypracované jako proménné parametry, u kterych uz jiz diive
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bylo prokazano ovlivnéni zmény rychlosti ve stejné skupiné trénovanych koni (Fonseca et al,
2010). Podle ocekavani z naméfenych rychlostnich hodnot se zjistilo, Zze byly propojeny
a to i vzhledem Kk silné korelaci mezi fenotypy. Nejvyznamnéjsi pozorovani je Dist6, Které

popisuje celkové rozdily v rychlostech (Hill et al, 2011).
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Vztah mezi zab&hnutou vzdalenosti béhem 6 sekund pied a po Vmax (Dist6). V praiméru koné
C/C ubéhli vétsi vzdalenost nez je 3,8 metrd, oproti konim T/T, koné C/T se v zabéhnutém
¢ase pohybovali mezi homozygoty a heterozygoty.

Dostupné z: http://jap.physiology.org/content/112/1/86.short [cit. 2016 — 27 — 03 ]

Bylo prokézano, Ze genotypy na MSTN g. 6493737 C/T lokusu mohou mit vyznamny
vliv na stanoveni individualnich rozdilti v rychlostech plnokrevnych koni. V posledni dobé,
byla zjiStétna zména na MSTN lokusech, a to, Ze se daji predvidat na zakladé
pozorovani genetického potencialu pro zavodni schopnosti plnokrevnika. MSTN lokus
je spojen s fenotypovou svalovou hypertofii viadé savCich zZivo¢isnych druhd
a s jednonukleotidovym polymorfismem (SNP, g. 66493737C/T), nachazejicim se na prvnim

intronu MSTN genu, ktery ovliviiuje rychlost u plnokrevnikd. Pro optimalni zafazeni koni
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do zavodi bylo zjisténo, ze homozygotni plnokrevni C/C kon¢ se nejlépe hodi k rychlym,
kratkym a ke sprinterskym zavodim (délka traté: 1000 — 1600 m); heterozygotni C/T koné
se ucastni stredné vzdalenych zavodu (délka traté: 1400 — 2400 m); a homozygotni T/T kon¢
se hodi na vytrvalostni zavody (délka trat¢> 2000 m). Vyhodnoceni retrospektivniho
dostihového zavodniho vykonu, fyzického ristu a vykonu potomstva hiebc prokazalo,
ze C/C a C/T kon¢ maji vétsi pravdépodobnost, ze budou fyzicky vyspélejsi a budou mit vétsi
uspéch v zavodech 2 — letych dostihovych koni nez T/T koné¢. Tato zjisténi byla nasledné
ovéfena ve tiech nezavislych studiich, v celogenomové asociaci (GWA) a také v populaci
plnokrevnikli pochazejicich z Irska, Velké Britanie, Nového Zélandu, USA a Japonska.
Jednotny genomicky vliv na optimalni zavodni vzdalenosti jsou u plnokrevnika nalezeny
na MSTN lokusu, ktery ma vysokou dédivost, a je vyznamny v urCovani zavodnich
vzdalenosti (h?=0,94). Dalsi diikazy pro roli chromozomii obsahujicich C — alelu, u které bylo
zjisténo, ze ovliviiuje rychlost, pochédzi z asociaCnich testl, které vyuzivaji prakticky
méfitelny koeficient rychlosti z pfedchozich analyz genotypu ¢.66493737C/T u Quarter
Horse, pro které je vysoka frekvence C/C homozygoti (0,83). Quarter Horse
je severoamerické plemeno, které vynika ve sprintech na vzdalenosti ¢tvrt mile (400 m) nebo
méné. Vzhledem ke specifi¢nosti jeho postaveni pii zavodénu na kratkou vzdalenost, proslo
toto plemeno intenzivnim vybérem zamétenym na rychlost jiz od svého zalozeni v poloving
18. stoleti (Hsu 2013).

Diive jiz byla popséna souvislost mezi optimdlni zavodni vzdalenosti a SNP
(9. 66493737 C > T) v MSTN genu u plnokrevnikd, kteti b&haji rovinové dostihy
(Hill et al., 2010). Koncepce kandidatnich gent jsou konstruovany s ohledem na ptedchozi
hypotézy a tudiz ani nemohou neposkytnout podminky pro vyhodnoceni tG¢inku genu v ramci
celého genomu, a ani jim neumoziuji identifikaci dalSich gent, které pfispivaji k fenotypu
(Jorgensen et al, 2009; Tabor et al, 2002). Proto se pro pfistup vyuziva volnych hypotéz, které
zkoumaji celogenomové vlivy na optimalni zavodni vzdalenosti, byla tedy provedena
asocia¢ni SNP studie celého genomu u skupiny elitnich plnokrevnych zavodnich koni.
Genomova oblast na chromozomu 18 obsahuje MSTN gen, ktery byl nejvice hodnocenou
oblasti v celogenomové asociacni studii (dale jen GWAS), kterd se tykd urceni nejlepSich
zavodnich vzdalenosti a také mimo jiné dosahuje vyznamu celého genomu pro soubor sedmi
oblasti SNP. Nejlepsi SNP (BIEC2 - 417495) a druhy nejlepsi SNP (BIEC2 - 417372) byly
692 kb a 28 kb zMSTN genu, vdaném poradi. Dale se hledala oblast pro dalsi
pravdépodobné kandidatni geny a byl identifikovan NGFI gen — coZz je vazebny proteinovy 1
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(EGR1 vazebny protein 1) gen (NAB1) umistény na ~ 170 kb z BIEC2 — 417495, a zjistilo se,

ze produkt genu NABI je vysoce exprimovan V srde¢nim svalu.
3.5 Rychlostni gen

Plnokrevni zdvodni koné patii mezi nejcennéjsi zvirata na svété. Genetickd rozmanitost
byla rozsahle studovana u koni v souvislosti s vyvojem Krevnich testd uréenych pii pouzivani
analyzy pro ovéteni rodicovstvi. Ackoli plnokrevnd plemena projevuji mensi genetickou
riznorodost nez ostatni plemena, tak i pfesto je tento rozdil mezi nimi nepatrny. Béhem let
1970 az 1980 né¢kolik studii uvadi dédivost, ktera souvisi se zdvodnimi c¢asy, zavodni
vykonnosti, handicapem a penézi vydélanych pii dostizich. Zavodni ¢as se ukazal byt dosti
problematicky studovan, protoze je z dostihovych zavodi zaznamenavan pouze vitézny cas
(Bailey 1998).

Prizkum d&divosti je tedy realizovan z odhadovaného asu ( h? <0,20), rozsahu
vyhranych penéz, vykonnosti a odhadu handicapu v dostihu, kde se dédivost pohybuje mezi
hodnotami 0,30 az 0,40. Problém genetického pokroku je poté zkouman, protoze rust
rekordnich ¢ast je maly anebo zadny, coz bylo rozpoznéano az za nékolik let, ze ma populace
plosné dosazeno svého vybéru. Hypotézy vysvétlujici tento jev byly nasledné pfezkoumany.
Mohou tedy byt rozdélené do dvou skupin: prvni zahrnuje ty hypotézy, které predpokladaji,
ze zjiSt€né dédivé hodnoty odpovidaji skutecné genetické variabilité, ta druha, Ze tyto
hypotézy jsou zahrnované nadhodnocenym zptisobem. V prvni analyze dochazi ke snizovani
rozptylu paralelné¢ a ke zvySovani stfedni hodnoty, podle kterych by dédivost mohla byt
vysvétlena bez sledovani pokroku pfi dulezitych zadvodech, coz zatim neni potvrzené. Je tieba
si povSimnout, Ze neexistuje Zadny rozpor mezi pomalym pokrokem ziskanym z rekordnich
Casi a nizkou dédivou hodnotou z téchto ziskanych casl, zejména pokud volba neni
provedena pifimo na ¢asové hodnoty, ale na vykonnostni kritéria zavodu, se kterymi silné
nekoreluji (korelace je pouze -0,50). Ve druhé analyze je mnoho nadhodnocenych zdroju
dédivosti, které mohou byt i cilené. Jedna se zejména o cilené pareni, vysokou homogenitu
ve stad¢ a rozlozenim Uc¢inkl na zivotni prostfedi v zavislosti na kvalit¢ rodict. Tyto uvahy
vedou k otazkam ohledné genotypové korelace prostiedi, ktera by se v tomto pfipadé neméla
vyskytovat u umysln€ nebo cilené vyrazenych plnokrevnikid. Identifikace rychlostniho genu
je prvni znama charakterizace genu pfispivajiciho ke konkrétni sportovni vlastnosti
plnokrevnych koni a ma potencial zménit rozhodovaci proces v globalnim Slechtitelském

oboru. Tento vyzkum byl prvni akademicky program na svété, ktery se vztahuje k nové
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genomické technologii, ktery je zaméfen na identifikaci genetickych pfispévki ohledné
zavodnich vykoni plnokrevnych koni. Zavody dostihovych koni a s tim spojené chovatelské
¢innosti jsou mezinarodni podnikanim za miliardy eur. Equinome Speed Gene je test, ktery
je ur¢en pro majitele a trenéry po celém svéte, diky kterému budou schopni urcit, zda je kuan
vhodny pro zadvodéni na kratké, stfedni nebo stiedné dlouze vzdalené traté. S touto informaci
mohou optimalizovat své nakupy a odborné pripravy, které se tykaji rozhodovani 0 vhodném
zaclenéni koni do zavodi. Chovatelé, chovatelé hiebct a Slechtitelé budou rovnéz moci
pouzivat tento test pro piesn¢j$i vybér jednotlivych koni a budou mit diky tomuto testu
zjednodusené rozhodovani, ohledn¢ maximalizace genetického potencionalu u svych koni
(Langois 1980).

Podle Hill (2010) zistala chovna technika plnokrevnych koni po staleti relativné beze
zmény. Chovatelé v soucasné dob¢ spoléhaji na tspésnou kombinaci pokrevni ptibuznosti,
a ziji v nadé&ji, ze vysledné hiibé bude obsahovat pozadovanou kombinaci genii. Az do ted’
se mohli pouze domnivat, jestli jsou tyto pozadované geny dédivé nebo ne, daly se pouze
sledovat zdvodni a chovatelské uspéchy od narozeni kong. Dosla tedy k zavéru, Ze pouziti
testu Equinome Speed Gene, ktery je u koni prvni na svété a zaroven i v genetice, bude nyni
mozné s kone¢nou platnosti zjistit geneticky typ koné béhem nékolika tydnii, ¢imz se snizi
hodné nejistoty, kterd obvykle chovatele doprovazela pii vybéru, vycviku a Slechtitelském

rozhodovani.
3.5.1 Dalsi studie rychlostniho genu

Geneticka studie atletickych vykont plnokrevnych zavodnich koni byla v poslednich
letech popularni oblasti. Byla také provedena i rozsahlejsi studie v Japonsku a jejich vysledky
se shodovaly s vysledky z ptedchozich studii: Identifikace konkrétnich ,,vykonnostnich gent*
na chromozomu 18, na kterém byly identifikovany konkrétni geny, které jsou vhodné pro
individudlni zafazovani koni do optimalnich vzdalenosti jednotlivych dostihii. Vyzkumni
pracovnici ve ¢tyfech odliSnych studiich jiz dfive identifikovali oblast DNA na chromozomu
18 (dale jen ECA18) o kterém se domnivaji, Ze by mohl byt spojen se zavodnimi vykony.
Jeden z vyzkumnych tymu nasel specifickou mutaci v myostatinovém genu umisténém
na ECA18. Vyzkumni pracovnici, ktefi jiz dfive hodnotili myostatinové mutace zjistili,
7e prispivaji ke svalové hypertrofii (tedy k ristu tkan€), coz muze byt uzitetné pfi
predpovidani, zdali je kin vhodny do kratkych, sttedné dlouhych nebo vytrvalostnich zavodi.
Dalsi zhodnoceni ECA18 genti ohledné sportovnich vykonnosti provedl Teruaki Tozaki, ktery

neddvno analyzoval geneticky material z krevnich vzorkii odebranych plnokrevnym konim
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registrovanych v Japonské dostihové asociaci a ktefi se v Japonsku narodili v letech 1993 —
2000. Tozakiho tym identifikoval ¢tyfi specifické genetické mutace (jednalo se 0 jednotlivé
odchylky v DNA) s nazvem jednonukleotidové polymorfismy (dale jen SNPS), uvniti ECA18
nebo v blizkosti MSTN genu pomoci standardni polymerazové fetézové reakce a genetické
sekvenéni metody. Vysledky téchto genetickych sekvenci SNPS srovnavali u 1 710 koni,
vykonnostnich hodnot a celozivotnich vydélka. Tozaki poznamenal, ze ,,SNPs na ECA18
u hiebct 1 klisen plnokrevnych dostihovych koni byly jasné spojené s vykonem, zejména
u téch, ktefi byly uspésné zatazeni do odpovidajici optimalni zavodni vzdalenosti“. Podle
Tozakiho vysledky ukazuji, ze existuje alespon jeden gen, kombinace genti nebo SNPS Vv této
oblasti, které ECA18 pravdépodobné u plnokrevnych koni ovliviiuje zafazovani do optimalni
dostihovych vzdalenosti. ,,Regulace MSTN genu vypovida o tom, Ze ovliviiuje zdvodni vykon
a ... a tyto SNPs mohou byt geneticky stanovené markery spojené se zavodni vykonnosti,
jak jiz bylo pavodné prokazano“.  V soucCasné dobé se Tozakiho tym zaméfuje
na fyziologické charakteristiky plnokrevniki s MSTN mutacemi a tim jak souviseji
se zavodni vykonnosti. Napfiklad se hledaji rozdily v osvaleni u mladych koni, ktefi nejsou

zatazeni v tréninku, poté také u téch ktefi jsou zatfazeni v tréninku a u koni ktefti jiz zavodi

(Oke, 2011).

3.6 Integrace genomickych informaci do sportovniho Slechtitelského

programu koni pro optimalizaci pFesnosti vybéru

Spolehlivd vybérova kritéria jsou vyzadovana pro mladé kon€, u kterych se smétuje
ke zvySeni pfesnosti vybeéru a sniZenim generacniho intervalu. Byly hodnoceny strategie,
které obsahuji vybér genomickych plemennych hodnot (dale jen GEBVs). Ptislusné faze
vybéru v Slechtitelskych programech sportovnich koni, byly analyzovany za pomoci pouziti
teorie vybérového indexu. Vysledky ptesnosti z indext (r (TI)) a z relativnich vybérovych
reakci ukazaly, Ze informace o genotypovém jednonukleotidovém polymorfismu vyrazné
zvySuje presnost odhadované plemenné hodnoty pro mladé koné bez vlastniho vykonu nebo
bez vykonnosti potomstva. V prvnim piipadé je vztah mezi plemennou hodnotou, Ktera
je odvozena z SNP genotypu a skute¢nou plemennou hodnotou (= piesnost GEBV)
je stanovena relativné nizka hodnota r (mg) = 0,5. Za nizkou d&divosti znaku (h® = 0,15)

a indexem pro mladé koné, ktery vychazi pouze ze zakladnich informaci od obou rodict
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se timto dodate¢né genomické informace zdvojnasobuji r (T1) z 0,27 na 0,54. V¢etné bézného

informacniho zdroje ,,vlastniho vykonu* do vyse uvedeného indexu, se s dalsimi informacemi
z SNP indexy zvysSuji r (T1) 0 40 %, a to zejména ty znaky, které maji nizkou dédivost.
Geneticka informace tak muze poskytnout dobry nastroj opodstatnény o velmi brzkém
selekénim vybéru (Haberland et al., 2012).

Dostupnost genomickych informaci vyzaduje spravné posouzeni jeho dopadu
na uskutecnitelny program ve Slechténi koni. Pfesnost béznych Slechtitelskych hodnot neni
vyrazné vyss$i az do doby, kdy se v€k hiebce pohybuje od 8 do 12 let a zaroven jeho
potomstvo za¢ne soutézit. Ukazalo se, ze dalsi informace z genomu vyrazné zvysuji piesnost
odhadované plemenné hodnoty pro hiibata, mladé kon¢ bez vlastniho vykonu a pro koné bez
vykonnosti potomstva. Proto diky selekci genomu (dale jen GS) bude mozny vybér jiz
zvySeni genetického pokroku. Vysledky naznacuji, Ze organizace pro Slechténi koni
by pravdépodobné mohly mit prospéch z pouziti GS. Slechtitelské programy sportovnich koni
se vyznacuji dlouhymi genera¢nimi intervaly a nerovnomérnou intenzitu vybéru (Philipsson
et al,, 1990; Niemann, 2009) a z tohoto divodu také nedostatkem efektivnich ¢asnych
vybérovych kritérii. Odhad plemenné hodnoty (dale jen EBVS) véetné informaci o vlastnim
vykonu a 0 vykonu potomstva, obecné nejsou k dispozici, dokud konim neni od 8 do 12 let
(German Equestrian Federation, 2008). Genomicka selekce ma proto potencial vyrazné zlepsit
stavajici Slechtitelské strategie. Podstatné zvySeni genetického zisku, byly nalezeny
v Slechtitelskych programech, které se vyznacuji dlouhymi genera¢nimi intervaly, a u téch
ktefi se zamétuji na znaky s nizkou dédivosti a nebo na funkéni vlastnosti (Konig et al.,
2009). Odhad SNP ucinkt béhem kalibrace skupin a pfenosem téchto odhadi pro zvifata
Vv celé populaci, je zakladem GS metodiky. Dostupnost 50 — K SNP technologickych ¢ipt
je stejné jako nedavné zvefejnéni sekvence genomu koni (Wade et al., 2009). Rozsah vazbové
nerovnovahy (dale jen LD) byl analyzovan pro plnokrevniky (Corbin et al., 2010). VVzhledem
k vysoké LD, dosli autofi k zavéru, ze GS by mohla byt pouzita v pozorované populaci.
Nicméné sila LD jako funkce efektivni velikosti populace (Ne), mize byt napiiklad nizsi
u Evropskych sportovnich koni ve srovnani s plnokrevniky (N = 100). Wade et al (2009)
naSel vysoké LD u plnokrevnikii ve srovnani s jinymi Slechténymi konmi. Nicméné, GS by
mélo byt realizovatelné, protoze sila LD u nékolika plemen koni (Wade et al., 2009)
je srovnatelna jako naptiklad LD u Holstynského skotu (Qanbari et al., 2010), kde GS byla

uspésné provedena (Hasler et al., 2011).
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Zjisténi tedy podporuji pozadavky na vyhodnoceni GS potencidlu pro Slechtitelské programy
(Haberland et al., 2012).

3.7 Ovéreni rodicovstvi anglického plnokrevnika pomoci mikrosateliti

Plnokrevnik je plemeno leh¢iho typu koné Slechténé za Ucelem UcCasti v dostizich
ve Spojeném kralovstvi. Vznikl kiizenim orientalnich koni (Godolphin Barb, Darley Arabian
a Byerley Turk) s ptivodnimi anglickymi klisnami, poté byl umélym vybérem od pocatku 17.
stoleti Slechtén na zavodniho kon& ureného do dostihti. Plemennd kniha anglického
plnokrevnika ma ovéfené zaznamy a vytreSené otazky ohledné pouzivani prepisované DNA
pomoci mikrosateliti ohledné¢ ovétovani rodiCovstvi. Jednim ze spolehlivych a ucinnych
metod pro ovéfeni puvodu Vrodokmenu je analyza genotipizace DNA. V soucasné dobé
se DNA genotipizace stala nejacinngjsi metodou pro udrzeni cistokrevné plemenitby
uvelkych populaci zvifat (Dimsoski 2003). Termin mikrosatelity, neboli také kratké
tandemové repetice (dale jen STRs) se zarazuji ke kodominantnim DNA markertim, které jsou
dédéné podle klasické Mendelovské dédi¢nosti. Mikrosatelity jsou vysoce polymorfni
a bohaté sekvence, které jsou rozptylené po celé vétsiné genomu jadernych eukaryot (Litt et
al., 1989., Weber et al., 1989).

Mikrosatelity maji jednoduchou a stabilni dédivost a také jsou pouze podle dédivosti
fizeny, kdyz jsou prenasené z generace na generaci. Vzhledem Kk jejich malé velikosti,
jsou ucinng€ zesileny pouzivanim PCR technologii. Proto jsou mikrosatelity pouzivany
k ovéfovani rodi¢ovstvi. Mnoho mikrosatelitd je jen informativnich vzhledem Kk jejich vysoké
mnohotvarnosti a mimo jiné jsou také uzitecné pii testovani otcovstvi (Bowling et al., 1997).
V bézném modelu DNA byla provedena analyza ¢trnacti mikrosatelitnich markerti a to véetné
minimaln€ deviti mezinarodnich standardnich mikrosatelitnich markert, které slouzi
pro ovéfeni rodiCovstvi a mimo jiné timto byla provedena také individualni identifikace
plnokrevnych koni. Dale byl vypocten pocet alel, heterozygotnost, polymorfni informacni
obsah (dale jen PIC) a vylouceni pravdépodobnosti (dale jen PE), (Sun and Gil 2006).
Alelicka frekvence, kde pocet alel na lokusu byl odhadnut pfimym pocitanim pozorovaného
genotypu. Heterozygotnost, PCI a PE byly vypoéteny pomoci softwaru CERVEX (Marshall
et al., 1998). Pocet alel se pohyboval v rozsahu od 3 (HMS1) do 9 (ASB17), a primérny
pocet alel v této studii byl 6,36. Pozorovana heterozygotnost a o¢ekavana heterozygotnost
se pohybovala v daném potadi vrozmezi od 0,553 do 0,852 (pramér byl 0,663),
a u ocekavané heterozygotnosti od 0,548 do 0,831 (primér byl 0,699). PIC hodnota
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se pohybovala v rozmezi od 0,451 do 0,809 s primérem 0,652. Celkova hodnota PE ¢étrnacti
mikrosatelitnich markert u plnokrevného koné byla 0,9998. Jedna se o vyssi hodnotu nez
je uvedena v International Stud Book Committee ktera byla 0,9995. Toto tvrzeni a systém
¢trnacti mikrosatelitnich markert je teoreticky povazovéano za velmi uziteCny pii oveéfovani

rodic¢ovstvi u plnokrevného kon¢ (Sun and Gil 2006).

Alelicka frekvence DNA polymorfnich mikrosatelitt u plnokrevného koné

Locus  No. of allele Allele* (frequency)

AHT4 5 H(0.2105)  J(0.2241)  K(0.1732)  L(0.0004)  0(0.3918)

AHTS 5 J(0.1393)  K(0.4911)  M(0.2136)  N(0.1233)  0(0.0327)

ASB2 8 B(0.0307)  K(0.1304)  M(0.1331)  N(0.1366)  O(0.1163)  P(0.0117)
Q(0.2634)  R(0.1778)

ASBI7 9 G(0.3261)  H(0.0016)  M(0.0315)  N(0.2533)  0(0.2171)  P(0.0008)
Q(0.0008)  R(0.1685)  S(0.0004)

ASB23 0 1(0.0704) J02817)  K(0.2424)  L(0.1782)  §(0.2058)  U(0.0214)

CA425 1 1(0.0323) J(0.1786)  K(0.0019)  L(0.0132)  M(0.0268)  N(0.6342)
0(0.1128)

HMSI 3 1(0.1739) J(0.4553)  M(0.3708)

HMS3 1 1(0.5475)  K(0.0004)  M(0.1451)  N(0.0393)  0O(0.1089)  P(0.1467)
R(0.0121)

HMS6 6 K(0.1323)  L(0.0276) ~ M(0.2926)  0(0.0140)  P(0.5319)  R(0.0016)

HMS7 0 J(0.0864)  K(0.0012)  L(0.1412)  M(0.2385)  N(0.2023)  0(0.3304)

HTG4 5 K(0.5350)  L(0.0012)  M(0.4058)  N(0.0249)  P(0.0331)

HTGI0 8 10.2782)  K(0.1245)  L(0.1669)  M(0.1833)  0(0.0934)  Q(0.0008)
RO.1518)  §(0.0012)

LEX3 8 F(0.0039)  H(0.2665)  J(0.0004) LO0.0198)  M(0.1362)  N(0.1171)
0(0.0529)  P(0.4031)

VHL20 5 1(0.2805) L(0.2307)  M(0.3463)  N(0.1374)  0(0.0051)

<Dostupné z: http://synapse.koreamed.org/DOIx.php?id=10.4142/jvs.2006.7.1.63>

[cit. 2016 — 28 — 03]
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Heterozygotnost, PCI a PE hodnoty mikrosatelitnich markerti u plnokrevného koné

Locus No. of allele OHet EHet PIC PE*
AHT4 5 0.781 0.722 0.674 0474
AHTS 5 0.685 0.678 0.634 0443
ASB2 8 0.852 0.831 0.809 0.663
ASBI7 9 0.762 0.753 0.710 0.520
ASB23 6 0.779 0.783 0.748 0.571
CA425 T 0.553 0.551 0.513 0332
HMSI 3 0.626 0.625 0.547 0.334
HMS3 7 0.645 0.644 0.608 0.424
HMS6 6 0.618 0.613 0.551 0.352
HMS7 6 0.767 0.766 0.728 0.545
HTG4 5 0.559 0.548 0.451 0.257
HTG10 8 0.804 0.814 0.788 0.630
LEX3 8 0.756 0.731 0.691 0.505
VHL20 5 0.736 0.730 0.680 0.479
Mean 6.36 0.663 0.699 0.652 0.9998**
<Dostupné zZ http://synapse.koreamed.org/DOIx.php?id=10.4142/jvs.2006.7.1.63>

[cit. 2016 — 28 — 03]

Typovanim mikrosatelitt  pro individualni identifikaci k ovéfeni rodiCovstvi
a feSeni problému nejistého matefstvi ¢i otcovstvi je béznym postupem ve Slechténi koni
v nékolika zemich (Siegal 1996). Také diky uplatnéni DNA markert mohli byt odhaleny
rozsahlé schopnosti rozliSovat mezi jednotlivci a tato schopnost byla poté vyuzita v analyzach
pro reprodukci, ptibuznosti a rodicovstvi. Cilem této studie bylo spravné sestavit rodokmen
anglického plnokrevnika. Po genotipizaci, bylo testovani rodiCovstvi provedeno podle
Mendelistické a ISAG metody (Lee and Cho 2006). Mikrosatelity byly vybrany jako
ukazatelé¢ vybéru vzhledem k jejich vysoké tirovni polymorfismu, které mohou byt snadno
pocitacoveé upraveny. To znamena, Ze typovani DNA miize byt analyzovano poloautomaticky

(Tozaki 2001).
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4 Zavér

V poslednich letech doslo k velkému rozvoji genomickych technologii a dalSich mnoho
novych aplikaci bude brzy kdispozici pro optimalni chov a Slechténi anglického
plnokrevnika. V nékterych oblastech se, ale stale jesté uréuji geny, které by mohly objasnit
nékteré nejasnosti. Stale se proto vyhodnocuje, které vlastnosti jsou ovliviiovany prostfedim a
které geneticky a jak to poté ma vliv na vykonnost a dalsi faktory s tim spojené. Velky dlraz

se poté klade na vyzkum myostatinového a rychlostniho genu, ktefi maji velky podil na

optimalni zatazeni a vykonnost plnokrevného kon¢.

Chov plnokrevnikd je multimiliardovy podnik, ktery se snazi vydé€lavat co nejvice,
a proto je zde stale snaha, efektivné pomoci analyz urcit vlastnost, kterd ma nejvyssi dédivost
a podle toho také vybirat kon€ ktefi se budou spolu pafit, velmi casto zde dochazi
K inbreedingu, coz v mensim mé&fitku mize byt i piinosné a to i z toho hlediska, Ze anglicky
plnokrevnik je vySlechtén z malého Ccitajictho genofondu. Téméef vSech 500 000 tisic
plnokrevnych koni je pouze z 28 ptredkli. Snahou je tedy vyslechtit koné, ktefi budou mit
zdravé srdce, optimalni metabolické schopnosti, spravné osvaleni a ty u kterych bude na prvni

pohled vidét, do které discipliny patii.

Zavérem celého Slechténi a zafazovani koni do wur€itych optimalnich zavodnich
vzdalenosti v dostihu za pomoci PCR metody, stopovaciho mapovani a dalSich analyz povede
ktomu, ze jakmile se stanovy konkrétni geny, které pfispivaji k urcitym vlastnostem,
které jsou zadouci, povede to k tomu, Ze se zde budou rodit jen sami $pickovi koné&, protoze
cilem kazdého majitele, chovatele, trenéra a dalSich lidi, ktefi se pohybuji okolo dostihového
provozu, je vydélavat co nejvice penéz. Je zde, ale otazka zda to nepovede k riznym
generativnim onemocnénim ¢i riznym porucham napt. pohybového aparatu..., k castéjsimu

inbreedingu anebo ke klonovéni, coz je zatim povolené jen a pouze pro védecké ucely.
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