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Dédi¢nost barvy srsti u koni

Souhrn

Geneticka stranka zbarveni koni je zajimavym tématem, jez je uz dlouhou dobu
predmétem mnoha vyzkumii. Diky testim DNA bylo prokézéano, ze ptivodni koné byli hnédi
nebo plavi a v disledku zmén podminek prostfedi i ¢erni. V obdobi domestikace se velmi
rychle zacaly rozsifovat dal§i barvy, ¢emuz napomohl lidsky vybér. Barva srsti je
kvalitativnim znakem a podléha Mendelovym zakonim, za jednotliva zbarveni koni jsou tedy
zodpovédné geny velkého uc¢inku. Ke vétSiné zbarveni je jiz pfifazen konkrétni gen a je
identifikovana mutace, ktera se na genu muze nachdzet a zménit tak fenotypovy projev.
Vyjimku tvofi zbarveni white, roan a tobiano, o nichz je zndmo jen, ze maji souvislost s KIT
genem, zbarveni dun a leopard jsou zatim pouze pfifazena k chromozomim ECA8 a ECAL.
Mutace na genech jsou rizného charakteru, u gent MC1R, MATP, PMEL17 a SLC36A1 se
jednd o zménu jediného nukleotidového paru a u genu EDNRB se jedna o dinukleotidovou
mutaci. Mutace na ASIP genu je zptsobena deleci 11 nukleotidovych part a naproti tomu je
pro testovani zbarveni koni na molekularni urovni. Testovani DNA je stale v rozvoji, ale
Vv soucasné¢ dobé je jiz moZno testovat kon€ na vétSinu barev, coZ mad vyznam v piesné
identifikaci barvy, ale i v zamezeni rozvoji chorob, které se s nékterymi genotypy poji. Cilem
této prace je utfidit a sjednotit informace o rtiznych zbarvenich koni a zplsobu jejich

dédicnosti, kviili vzristajicimu z4jmu lidi a chovateld o tuto problematiku.

Klic¢ova slova: kan, barva srsti, dédicnost, plemena, DNA



Inheritance of coat color in horses

Summary

Genetic side of horse’s coloring is an interesting topic, which has been a subject of many
researches for a long time. The DNA testing has shown that the original horses were brown or
buckskin and due to changes in environmental conditions also black. During the
domestication circulating more colors, quickly began, helped by human selection. The color
of the coat is a quality feature and is subjected to Mendel's rules, for each color of the horses
are therefore responsible genes of large effect. To most of the color is already assigned to a
specific gene mutation and it is identified that the gene can find and change the phenotype.
An exception is the color white, roan and tobiano, known only, that are associated with the
KIT gene, dun color and leopard are currently only assigned to chromosomes ECA8 and
ECAL. Mutations on genes are of different character, in the MC1R gene, MATP, PMEL17
and SLC36AL1 is a change of a single base pair in a gene EDNRB is a dinucleotide mutation.
ASIP gene mutation is caused by deletion of 11 nucleotide pairs and on the other hand is
caused by mutations STX17 duplication 4.6 kilobytes Knowledge of gene structure and
mutations is necessary for testing the color of horses at the molecular level. DNA testing is
still in development, but currently it is already possible to test horses to most of the colors,
which is important in the accurate identification of colors, but also in preventing the
development of diseases which are associated with some genotypes. The aim of this work is
to organize and unify information on various horse’s colours and the manner of their

inheritance, due to the increasing interest of the people and farmers on this issue.

Keywords: horse, coat color, inheritance, breeds, DNA
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1 Uvod

Kun ma nezastupitelné misto vedle lidi jiz odnepaméti. Jeho pfinos spocival v mnoha
smérech, prestoze se s ¢asem meénil. Ze zvitete, jez poskytovalo nejprve obzivu v podobé
masa, se po domestikaci stal vyborny pracant. Kiin byl vyuzivéan k tahu, pro praci na poli ¢i v
lese, v zapiahu a samoziejmé jako jezdecké zvife. V dnes$ni dobé je uz kun spiSe zvifetem
domacim, ptestoze je dle legislativy stale stavén mezi skot, prasata, ovce, kozy ¢i dribez, tedy
k hospodaiskym zvitatim. Soucasné vyuziti koni tkvi piedev§im v jezdeckém sportu a
rekreaci, coz kopiruje trend névratu lidi k ptirodé.

Diky rozsitenému chovu koni, se lidé zacali poptavat 1 po netradi¢né zbarvenych konich a
byli ochotni za vyjimecnou barvu kon¢ dobfe zaplatit. Nekteti chovatelé se tedy v reakci na
tuto skuteCnost zacali zabyvat §lechténim koni ne na vykon, nybrz na zajimavé zbarveni. Aby
jejich snaha vyhovét trhu nebyla zbyte¢nd, museli pochopit Mendelovy zakony, tedy zacit se
vice zajimat o genetickou podstatu dédicnosti barev, pochopit jednotlivé intergenové i
intragenové interakce a Vv neposledni fadé zjistit strukturu gend a jejich mutaci na tGrovni
nukleovych kyselin, ¢imz se zabyva tato bakalarska prace.

Na zacatku prace jsou uvedeny obecné informace jako taxonomické zatazeni koné, rozdil
v genomu koné divokého a domaciho, je osvétlena plivodni barva koné¢ a dlouhodoby vyvoj
zbarveni. Dal$i dv¢ kapitoly charakterizuji barvy srsti a odznaky na hlavé a koncetinach ze
zootechnického hlediska kvili moznosti nasledného porovnani s genetickou strankou
zbarveni. Nasleduji kapitola pojedndva o dvou formach pigmentu a jejich tvorbé. Hlavni
kostra prace je vénovana genetice, jsou rozepsany jednotlivé lokusy s geny a jejich ucinky na

zbarveni koni. Moznosti testovani koni na molekularni Grovni uvadi posledni kapitola.



2 Cil prace

Cilem prace je shromdzdit, prostudovat a posoudit soucasné literarné prezentované
poznatky o dédi¢nosti barvy srsti ukoni. Na zdkladé dostupnych informaci autorka
Vv jednotlivych kapitolach popiSe principy dédi¢nosti vybranych barev a ptipadné moznosti

jejich identifikace na tirovni nukleovych kyselin.



3 Taxonomické zarazeni koné

Zoologické zatiidéni koné vypada nasledovné: fise Animalia (zivocichové), kmen
Chordata (strunatci), tiida Mammalia (savci), fad Perissodactyla (lichokopytnici), ¢eled’
Equidae (komoviti), rod Equus (kan), druh Equus caballus (kin domaci)
(http://www.biolib.cz/cz/taxon/id414724/).

Kun (Equus caballus) patti do tadu lichokopytniki a ¢eledi konovitych, do které se dale
tfadi zebry, osli a poloosli. Tyto jednotlivé druhy stanuly na riznych stupnich fylogenetického
vyvoje, a jsou proto i svymi morfologickymi vlastnostmi velmi odli$né (Dusek a kol., 2007).

Dnesni plemena koni se odvozuji od divokych predkl, a to od kon¢ Pievalského —
kertaka (Equus przewalskii) - Obr. 1., tarpana (Equus gmelini), kon¢ zapadniho (Equus
robustus) a koné severského (Equus gracilis). Vyvoj jednotlivych plemen koni byl ovlivnén
celym komplexem prostiedi, a tak vzniklo mnoho plemen s vyraznéjsi diferenciaci

morfologickych vlastnosti (Dusek a kol., 2007).
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Obr. 1.: K Prevalského — jediny Zijici divoky ki (Lucie Krejéova).



4 Genom koné

Genom koné domdciho je slozen z 64 chromozomt, coz ptedstavuje 31 autozomalnich
part a 1 par gonozomalni - Obr. 2a. Chromozomy kon¢ domaciho (Equus caballus) se
oznacuji jako ECA1l- ECA31l, ECAX a ECAY, koné divokého (Equus przewalskii) jako
EPR1-EPR32, EPRX a EPRY (Yang et al., 2003).

Chromozomy jsou rozdéleny do dvou skupin: prvni skupina zahrnuje metacentické ¢i
submetacentrické chromozomy a druha akrocentrické. V karyotypu se pak zobrazuji dle
velikosti. Standardné se chromozomy koné¢ domaciho déli do tadkia: ECA1-ECAS, ECAG-
ECA10, ECA11-ECA13 a zprava chromozomy X a Y, ECA14-ECA19, ECA20-ECA25,
ECA26-ECA3L1 (Richer et al., 1990).
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Obr. 2a.: Karyotyp koné pievalského. 2b.: Karyotyp koné domaciho (Do et al., 2014).

Zaj imavosti je, zZe divok}'/ kan, dnesni kin Pievalského, ma chromozomui 66 — Obr. 2b.
part chromozomu 23 a 24 (EPR23 a EPR24) na jeden par metacentrického chromozomu 5
(ECAS) u soucasnych domacich koni (tzv. Robertsonova translokace — Obr. 3.). Ktizenci
domacich a divokych koni maji tedy 65 chromozom a jsou plodni na rozdil od ktizencii koni

a oslu ¢i koni a zeber (Huang et al., 2014).
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Obr. 3.: Robertsonova translokace — chromozomy EPR23 a EPR24 jsou téméf totozné s chromozomem
ECAS, ktery vznikl jejich spojenim (Huang et.al, 2014).

Mapovani genomu koné je pomérné Cerstva zalezitost. Genom skotu, prasat, ovci a
koz byl objasnén dfive, jelikoz tato zvifata vykazuji ur¢itou produkci a poznani jejich genomu
s sebou mohlo piinést, na rozdil od koni, ekonomicky zisk (Lindgren et al., 1998).

Zatim byl sekvenovan a soucasné zptistupnén vefejnosti genom jediné plnokrevné
klisny a nese oznaceni EqQuCab2.0. Genom obsahuje 2,5 -2,7 Gb a je o néco vétsi nez genom
psa, ale mensi nez genom skotu ¢i ¢lovéka (Wade et al., 2009).

Velikost a pocet gentl na jednotlivych chromozomech kon¢ zndzortiuje Graf 1.
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Graf 1.: Velkost autosomalnich chromozomi koné v Mb a pocdet geni, které se na jednotlivych
chromozomech nachazeji (zdroj dat: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome?term=equus%20caballus).
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5 Puvodni barva koné

Zbarveni divokych koni bylo dlouho pfedmétem sporu. Historické prameny uvadély v
evropskych lokalitdich zbarveni hnéd¢, mySovité, Sedé i bilé. Rozmanitost vSak byla patrné
dana ¢astym zaménovanim zdivocelych domacich koni s divokymi (Dostal a kol., 2014).

Dusek a kol. (2007) uvadi, Ze divoci koné byli plavi. Thiruvenkadan et al. (2008) se
domnivd, ze ptivodni barva koné byla ¢erna. VSe bylo posléze uvedeno na pravou miru diky
analyze DNA. Ludwig (2009) publikoval vysledek vyzkumu takto: Pro posouzeni zbarveni
srsti divokych koni pied domestikaci jsme analyzovali DNA izolovanou z kosti divokych koni
Z pozdniho pleistocénu a raného holocénu, pochézejicich z izemi dneSni Evropy a Asie.
Nenasli jsme zadné variace DNA z doby pleistocénu, coz naznacuje, ze vSichni koné byli
stejné zbarveni, a to hnédé (bay) ¢i plavé (dun) (Ludwig et al., 2009). Tyto dvé€ barvy srsti od
sebe bohuzel zatim nedokazeme odlisit, protoZe neni doposud identifikovanad mutace pro dun
kong (Pruvost et al., 2011). S timto tvrzenim koreluje i fakt, Zze koné v této dobé Zzili pfevazné
ve stepich a tundrach, kde hnéda ¢i plava barva byla nejlep§im ochrannym zbarvenim

(Ludwig et al., 2009).

6 Dlouhodoby vyvoj zbarveni koni

V nasledujici dobé¢, tedy raném holocénu, se vedle stepi a tunder zacaly rozsitovat lesy,
tomu se ptizpusobilo i zbarveni koni a vedle hnédakl se postupné zacali objevovat i vranici,
az se jejich pomér s hnédaky vyrovnal — Obr. 4., ¢emuz odpovida nalez 25% dominantnich
alel A a 75% resesivnich alel a v ASIP genu, které daji vzniknout 50% hnédaka a 50%
vraniki (Ludwig et al., 2009).

Na tom, kdy se projevila dalsi zbarveni srsti, se védci shoduji: Genetické studie ukazuji,
Ze varianty zbarveni srsti vznikly rychle béhem domestikace a vyplyvaly z lidského vybéru
(Ludwig et al., 2009). Zadna barva u koni neni omezena jen na jediné plemeno, coZ
naznacuje, ze mutace produkujici rozdilné varianty zbarveni nastaly casné¢ v obdobi
domestikace, pfed rozvojem modernich plemen, a ackoli ke genetické definici nékterych
barev doslo az v poslednim desetileti, neexistuje zadny dilkaz, ze by doslo k nové mutaci
vV zaznamenan¢ historii (Bowling, 2000). K domestikaci koni doslo pfiblizné pted 5500 lety

na uzemi dne$niho Kazachstanu (Ludwig, 2009).
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Obr. 4.: Vyvoj zbarveni koni na ¢asové ose, znazornén pleistocén, holocén, doba médéna, bronzova a
Zelezna. V pleistocénu existovali jen hnédaci (€i plavaci), v holocénu se jejich pomér vyrovnal s vraniky a
az domestikace koni v dobé médéné zajistila preZiti a rozvoj dalSich neobvyklych zbarveni (Ludwig et al.,
2009).

[ Zakladni barvy srsti koni

Zootechnické ucebnice vétSinou uvadéji 8 zdkladnich barev koni, témi jsou: ryzak,
hnédak, vranik, bélous, isabela, plavak, strakos$ a albin. Tato charakteristika se bézné pouziva
V popisu koni, ale neni ji respektovana genetickd podstata barev a tim padem se sem nedaji
jednoznaéné zaradit néktera méné obvykla zbarveni a vznikaji tak nesrovnalosti (Cieslak et
al., 2013).
zbarvenou hfivou a ocasem. Hnédak muze mit srst svétle az tmavé hnédou, ale hiiva a ocas
budou vzdy Cerné. Kl oznacovany jako vranik je cely Cerny. Bélousi existuji ve dvou
variantach: vyb¢lujici, kteti se rodi tmavy, a nevybélujici, ktefi maji v zékladni barveé
ptimichany bilé chlupy. Isabely neboli zlut'aci jsou Zluti a maji svétlejsi hiivu a ocas a naproti
nim stoji plavaci, taktéZz Zluti, ale vzdy s ¢ernou hiivou a ocasem. StrakoSi jsou koné
s rozli¢né velkymi plochami bilé srsti na nepigmentované kiiZi a albini jsou depigmentovani
celi (Dusek a kol., 2007).

Prestoze nebylo dokdzano, Ze barva koné je v né¢jaké korelaci s vykonnosti, chovatelé
provadéji vybér a nekteré barvy upfednostiuji, ty jsou potom v populaci pfitomné vice, nez
kdyby probihal pouze ptirodni vybér (Stachurska et Brodacki, 2007).

Z genetického hlediska jsou za varianty zbarveni koni zodpovédné mutace na urcitych

castech DNA (Castle, 1948).
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8 Odznaky na hlavé a koncetinach

Pti identifikaci koni jsou dulezité kromé barvy srsti vrozené bilé¢ odznaky. Do odznakil na
hlavé fadime lysinu — Obr. 5., lucernu, hvézdu, kvitek, prokvetlé ¢elo, nosni pruh ¢i $iupku.
Odznaky na koncetinach se oznacuji jako patka bila, korunka bild, spénka bild, holen bila
(Dusek a kol., 2007).

Podkladem pro odznaky je rizova kiize bez pigmentu a nejrozsiienéjsi jsou bilé odznaky
u ryzaki. Na rozdil od zbarveni srsti jsou bilé odznaky na hlavé ¢i koncetinach disledkem

pusobeni vice gend, ale i negenetickych faktort (Adrian, 2013).

Obr. 5.: Bily odznak na hlavé — lysina (Lucie Krej¢ova)
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9 Pigment

Ptestoze je, podle poslednich vyzkumil, za zbarveni koni odpovédno pfiblizné 380 gend,
produkuji pigmentové bunky — melanocyty - jen jeden pigment znamy jako melanin, ktery
existuje jen ve dvou formach — ¢erny az hnédy eumelanin a ¢erveny az zluty pheomelanin. Za
rozlozeni téchto forem pigmentt jsou zodpoveédné geny, jejichz plisobeni vede k Siroké Skare
barev koni, které jsou dnes k vidéni (Adrian, 2013).

Pigmentace vzbuzuje zdjem clovéka od pocéatku historie, at’ uz kvali socidlnimu,
ochrannému ¢i kosmetickému vyznamu. DalSim pfedmétem z4jmu je tloha melaninu pfi
tvorbé melanom zpiisobujici nadorové bujeni (Lerner et Fitzpatrick, 1950).

Melanocyty se nachazeji na povrchu téla a obsahuji specialni, membranou ohrani¢ené
organely, které pigment syntetizuji — melanosomy. Melanosomy jsou schopny tvofit oba typy
pigmentu, ale obvykle produkuji jen jeden ¢i druhy. Podle pigmentu, ktery pravé produkuyji,
se oznacuji jako pheomelanosomy nebo eumelasomy a jsou od sebe odlisné i svou
morfologickou stavbou - pheomelanosomy maji kulovity tvar, zatimco eumelanosomy
elipsoidni a navic vykazuji vnitini lamelarni strukturu (Thiruvenkadan et al., 2008).

Ob¢é formy pigmentu jsou syntetizovany z aminokyseliny tyrosinu pomoci enzymu
tyrosinasy. Tvorba eumelaninu muze probihat z dopachromu dvéma cestami — Obr. 6. Na
tvorbé pheomelaninu se navic podili aminokyselina cystein, diky niz je obohacen o siru
(Searle, 1968).

Signal k syntéze eumelaninu udava hormon hypofyzy - melanocyty stimulujici hormon
(a-MSH). Melanocyty maji povrchové receptory schopné vazat tento hormon, a pokud se tak

déje, je tvofen eumelanin, pokud ne, tak phacomelanin (Thiruvenkadan et al., 2008).
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Obr. 6.: Rozdil v syntéze eumelaninu a pheomelaninu z aminokyseliny tyrosinu (Thiruvenkadan et al.,
2008).

Specificka barva jednotlivych koni pak zalezi na struktufe, rozloZeni téchto dvou

pigmenti po téle a jejich relativnim mnozstvi (Mariat et. al 2002).

16



10 Zakladni barevné lokusy

Zbarveni koni je ovladano geny diferencovanych na 12 ti lokusech (Thiruvenkadan et al.,

2008) — Tab. 1.
Lokus Gen Chromozom

Extencion MC1R ECA3
Agouti ASIP ECA22
Cream MATP ECA21
Dun ? ECAS8
Silver dapple PMEL17 ECAG6
Champagne SLC36A1 ECA14
White KIT ECA22
Roan KIT ECA22
Tobiano KIT ECA22
Overo EDNRB ECALl7Y
Leopard ? ECAl
Grey STX17 ECA25

Tab. 1.: Umisténi lokusu se souvisejicim genem na chromozomu.

Jedinymi barevnymi lokusy, které rozhoduji, zda budou melanocyty produkovat pigment

eumelanin ¢i pheomelanin, jsou Extencion a Agouti, podle jejichz forem rozpozname 3

zakladni barvy kon¢ z genetického hlediska: vranik (black), hnédak (bay) a ryzak (chestnut)
(Thiruvenkadan et al., 2008) — Obr. 7.

Obr. 7.: Typicky hnédak, vranik a ryzak (Lucie Krej¢ova)
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10.1 Extencion - E

Prvnim zakladnim barevnym lokusem je Extencion, na kterém je lokalizovan gen
MCI1R (téZ oznacovan jako MSHR). Tento gen, kodujici melanocortin 1 receptor, se nachazi
na chromozomu ECAS3 a obsahuje jediny exon. Receptor na sebe vaze melanocyty stimulujici
hormon (a-MSH) a tim ovlada troven ptsobeni enzymu tyrosinasy v melanocytech. Pokud je
vazba v poradku, uroven produkce tyrosinasy je vysoka, je produkovan eumelanin, coz se
projevi jako hnédé az ¢erné zbarveni. V disledku mutace muize byt ale vazba a-MSH a MC1R
genu narusena, coz zapiicini snizenou produkci tyrosinasy, diky ¢emuz je tvoien pheomelanin
a vznika ryzak (Thiruvenkadan et al., 2008).

Mutace je zpusobena jedinou nukleotidovou zménou v sekvenci DNA, kdy je misto
cytosinu tvofen thymin, coz vede k substituci aminokyseliny serinu na fenylalanin (Marklund
etal., 1996) — Obr. 8.

77T TB T3 EBOD Bl 8 B3 &4 B85 B8F 87 BE

Homix-E ATC TGC TGC CTG SOC G6T6 TOC GAC COTG CTJ GTG AGC

- mm e B e e e .:_ ——— o
Tagf

Horse-E Ile Cys Cym Leu Ala Val Ser Aop Leu Leu Val Ser
- Cwm mz= = Sme =ck =ot Ml wer =2 feme mr= o=os

Obr. 8.: Mutace na 83. aminokyseliné na MC1R genu zpuUsobujici ryzé zbarveni koni (Marklund et al., 1996).

Dominantni alela E (MC1R gen bez mutace) tedy podmifiuje vétsi produkei tmavého
eumelaninu, dominantni homozygoti a heterozygoti v tomto lokusu budou hnédi nebo vrani,
coz bude zaviset na lokusu Agouti. Recesivni alela e (mutace na MC1R genu) pak zpisobuje
produkci €erveného pheomelaninu, tim padem budou recesivni homozygoti vZdy ryzi. Lokus
Extencion je epistaticky na lokusem Agouti a tim padem zkfizime-li dva ryzé rodice, bude
jejich potomek se 100 % pravdépodobnosti také ryzak. NasSté€sti neni zndmo, Ze by se
s recesivni alelou e pojily n€jaké zdravotni problémy (Adrian, 2013).

S 24

tato domnénka vSak nebyla prokazana (Finn et al., 2016).
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10.2 Agouti - A

Agouti lokus je lokalizovan na chromozomu ECA22. Je na ném umistén ASIP gen
kodujici agouti signalni protein. ASIP gen se skladd ze 3 exond a 2 intront a zodpovida za
regionalni ptasobeni eumelaninu (na koncetinach a Zinich hiivy a ocasu). Mutace, konkrétné
delece 11 part bazi na exonu 2, zpisobi chybu, ASIP gen nemiize spravné fungovat a
eumelanin je produkovan melanocyty po celém téle (Rieder, 2001).

Utinek A lokusu se projevi, pouze pokud bude kafi v Extencion lokusu dominantni
homozygot nebo heterozygot. V genotypu AA ¢i Aa se neprojevi t¢inek mutace, eumelanin
bude pIn¢ ptisobit jen v zinich a na konéetinach, a vznikne hnédak. Naproti tomu, bude-1i kan
recesivni homozygot aa, bude po celém téle produkovat jen eumelanin a kin bude Cerny —
vranik (Rieder, 2009) — Tab. 2.

Homozygoti v genu ASIP mivaji obvykle svétlejsi odstin hnédé nez hetozygoti
(Stachurska et al., 2007).

E- ee
A- E- A-ee
A-
Hnédak (bay) Ryzak (chestnut)
aa E- aaee
aa
Vranik (black) Ryzék (chestnut)

Tab. 2.: Zbarveni koni, jeZ vzniknou z riznych kombinaci Extencion a Agouti lokusu.

11 Redéni zakladnich barev

U koni existuji Ctyfi potvrzené lokusy, které jsou zodpovédné za fedéni zékladnich barev

srsti: Cream - C, Dun — D, Silver Dapple - Z a Champagne - CH (Rieder, 2009).

11.1 Cream -C

Lokus Cream se nachazi na chromozomu ECA21 a je na ném umistén MATP gen
(Locke et al., 2002). Tento gen Fidi mnozstvi ¢erveného zbarveni v srsti, je podobny genu
ASIP, ktery omezuje mnozstvi Cerné pigmentace, nicméné MATP vykazuje neuplnou

dominanci a je fedicim genem (Adrian, 2013).
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Gen MATP se u koni projevuje ve dvou alelach, a to: C a C*. Alela C*" ptedstavuje
mutaci jednoho paru bdzi na exonu 2, kdy se nasledné¢ na misté 153. aminokyseliny vytvari
asparagin misto asparagové kyseliny, za coZ miize na nukleotidové trovni zdména guaninu za
adenin. (Mariat et al., 2003). Alela ¢ v recesivnim stavu, ktera by dala za vznik albinovi
S rizovou kazi a ¢ervenyma ocima, jakého zname u jinych savct, se u koni nevyskytuje. Na
konich s genotypem CC, ktefi se vyskytuji nejvice, se zfedéni barvy neprojevi (Jakubec a kol.,
2010).

Zakladni barvy koni pak fedi genotyp CC®, z ryzéka udéla palomina (zlutak — ki se
zlutou az zlatou srsti a bilou hiivou a ocasem) a z hnédaka hnédou isabelu (bucskin — kan se
zlutou az zlatou barvou srsti a tmavou hiivou a ocasem, bez znakt atavismu) — Obr. 9. U
vranika s jedinou kopii genu C* se mohou ukézat jen jemné fedici u¢inky na barvu srsti, tento

kan pak byva oznacovan jako smoky black — koutové ¢erny (Bowling, 2000).

Obr. 9.: Ukazka zbarveni palomino a bucskin u plemena quarter horse (Lucie Krejcova).

Genotyp C“C® pak zesvétluje barvy koni tak intensivné, Ze jsou jedinci s timto
genotypem oznacovani jako albini, i kdyz pravymi albiny nejsou (tzv. pseudoalbini). Genotyp
C“C™ zesvétluje hnédou a Cernou barvu tak intensivné, Ze vznika odstin perlino. Stejny
genotyp C“'C*" zesvétluje Servenou barvu na krémové bilou barvu a v angliéting jsou tito
jedinci nazyvani cremello — Tab. 3. T kdyZ jedinci typu perlino maji pon€kud tmavsi hiivu a
ohon nez jedinci typu cremello, je Casto obtizné oba dva genotypy od sebe odlisit (Jakubec a
kol.).
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CC CCcr CCFcCI’
aa E- (vranik) Black Smoky black Perlino
A- E- (hnédak) Bay Bucskin Perlino
-- ee (ryzak) Chestnut Palomino Cremello

Tab. 3.: Plsobeni riznych forem Cream lokusu na zakladni barvy koni.

Cremello a Perlino koné jsou citlivi na slune¢ni paprsky a potiebuji pied nimi chranit.
Vyhodou cremello a perlino koni je to, Ze mohou produkovat palomino a bucskin koné se
100% pravdépodobnosti. Cremello kiiZzeny s ryzakem bude vZzdy produkovat palomino kon¢ a
perlino ktizeny s hnédakem (bay) bude produkovat pouze bucskin nebo palomino koné
(Thiruvenkadan et al., 2008).

112 Dun-D

Dalsim fedicim lokusem je Dun, jehoz alela je oznaovana pismenem D/d. Jedna se o
jednoduchy dominantni gen, ktery ovliviiuje ¢erny a ¢erveny pigment rovnomérné bez vlivu
na o¢i nebo kizi (Adrian, 2013). Lokus Dun najdeme na chromozomu ECAS8, nicméné
protein kodujici gen na tomto lokusu neni dosud znam (Rieder, 2009). Thiruvenkan et al.
(2008) poukazuje na urcité propojeni s mikrosatelity ASB14 a LEX023.

Dominantni alela D, at’ uZ je v genotypu pfitomna jen jedna u heterozygota ¢i dvé u
dominantniho homozygota, zndzoriiuje zesvétlenou pigmentaci téla bez rozdili a je spjata
S primitivnimi znaky, jako je napf.: Ghoifi pruh, zebrovani ¢i osli kiiz (tzv. atavismus).
Primitivni znaky jsou charakteristické pro primitivni plemena koni: fjordsky kin, islandsky
pony, polsky konik pochazejici z divokého tarpana, hucul a mnoho dalSich asijskych a
vychodoevropskych koni, stejn¢ jako kin Pievalsky. Nicméné se primitivni znaky vyskytuji i
v nizkych frekvencich u chladnokrevnych, severoamerickych a Spanélskych plemen koni. U
recesivnich homozygotli v tomto lokusu se neprojevi Zadné primitivni znaky a jejich barva
zUstane nezménéna (Stachurska, 1999).
alespon jednu dominantni alelu D, se nazyvaji dun (plavaci) — Obr. 10., ryzaci red dun a

vranici grulla (Thiruvenkadan et al., 2008) — Tab. 4.
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aa E- D- Grulla

A-E-D- (Yellow) Dun

A- ee D- Red Dun

Tab. 4.: Modifikace zakladnich barev lokusem Dun.

Obr. 10.: Ukazka zbarveni (yellow) dun (Lucie Krejcova).

11.3 Silver dapple - Z

Ttetim fedicim lokusem je Silver dapple. Bowling (2000) ovSsem oznacuje tento fedici
lokus jen jako Silver, coz vysvétluje takto: Popularni védécky nazev pro tuto barvu je zalozen
na prvnich védeckych zpravach, ale je nemistné, aby byl tento termin dale pouzivan, protoze
"dapple” - skvrnitost - neni fenotypovym projevem tohoto genotypu. Ostatni autofi se ale
slovniho spojeni Silver dapple drzi.

Na lokusu Silver dapple je lokalizovan gen PMEL17 (téz oznaCovan jako SILV)
kodujici pre-melanosome protein. PMEL17 najdeme u koni na chromozomu ECA6 a mutace,
ktera zpusobuje stéibrné zbarveni, byla objevena na exonu 11, kdy 618. triplet koduje cystein

misto argininu (Thiruvenkadan et al., 2008).
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Dominantni alela Silver dapple byva oznacovana Z, recesivni alela z. Jeji dédi¢nost je
shodna jako u Dun lokusu - nezalezi na tom, jestli se v genotypu nachazi jedna ¢i dvé
dominantni alely Z, zfedéni se projevi stejné, jelikoz se jedna o uplnou dominanci (Sild et al.,
2012).

Pokud jde o projev znaku, stfibrné zfedéni se nejvice projevi u ¢ernych (black) koni,
protoze Silver dapple plsobi jen na Cerny pigment eumelanin, vranici disponujici timto
genem budou mit barvu hotké ¢okolady a jejich ocas a hfiva budou stfibrné. U hnédaka (bay)
je pusobnost Silver dapple ohraniena jen na ¢erné oblasti téla koné, tj. na hiivu a ocas, ty
budou stiibrné, barva srsti vSak zlstane nezménéna (Bowling, 2000). Alela e Vv recesivnim

stavu u ryzaka (chestnut) je omezena na produkci phaeomelaninu, ktery inhibuje expresi
PMEL17 genu (Sild et al., 2012).

Obr. 11.: Redéni silver dapple u svétlého hnédaka (Lucie Krejéova).
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Jako zajimavost lze uvést fakt, ktery uvadi Castle a Smith (1953): dominantni alela
Silver dapple Z v kombinaci s dominantni alelou Grey G urychluje vybélovani. Kon¢ s
grey-white. Tento jev se vyskytuje nejvice u shetlandskych a islandskych pony a velmi

vzacné u arabskych koni.

11.4 Champagne - Ch

Champagne zbarveni je fizeno jedinym autosomalné¢ dominantnim genem SLC36A1
S mutaci na exonu 2 zpusobujici pfeménu 63. aminokyseliny threoninu na arginin, za coz je
zodpovédna substituce cytosinu na guanin v mist¢ 188. nukleového paru. Tento gen se
nachazi na chromozomu ECA14 (Cook et al., 2008).

Dominantni alela genu SLC36Al zpisobujici champagne fedéni nese znafeni CH,
alternativni alela tohoto genu v recesivnim stavu pak ch (Bowling, 2000).

Jedna se o vzacnou barvu srsti, kterd byla pozorovéna u Tenessinskych mimochodnik.
Champagne se projevuje svétle hnédou, zlatou ¢i krémovou barvou. Vranik disponujici
fedénim champagne je svétle hnédy s tmaveé hnédou hiivou, ocasem a nohami a jeho zbarveni
je classic champagne. Champagne ryzak ma krémovou barvu a svétlou hiivu a ocas a je
oznacovan jako amber champagne. Champagne hnédak ma zlatavou barvu a nazyva se gold
champagne (Thiruvenkadan et al., 2008) — Tab. 5.

Champagne hiibata se rodi s modryma ocima, ktera s vékem meéni barvu na zelenou,

jantarovou ¢i ofiskovou (Cook et al., 2008).

aa E- CH- (black) Classic champagne
A- E- CH- (bay) Gold champagne
A- ee CH- (chestnut) Amber champagne

Tab. 5.: Modifikace zakladnich barev lokusem Champagne.
Champagne kon¢ se mohou snadno zaménit scremello koni (Adrian, 2013). Gen

vykazuje taktéz aditivni interakci s cremello alelou C a kiifi s touto kombinaci geni je

nazyvan ivory champagne (Thiruvenkadan et al., 2008).
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12 Depigmentace

Bild barva srsti je u koni uz stovky let vysoce cenény znak. Rozlicny podil
depigmentovanych a pigmentovanych oblasti mize za znac¢nou fenotypovou variabilitu. U
koni Ize vétsinu typli depigmentace nezavisle ptifadit chromozomu 3 (ECA3) a KIT genu
(Haase et al., 2007). Vyjimku tvoii overo a leopard depigmentace (Rieder, 2009).

Celkova depigmentace neboli albinismus znamend vrozenou nepfitomnost normalni
pigmentace v srsti, kuzi i o¢ich. Pravého bilého koné¢ mohou teoreticky zplodit dva overo
rodiCe, ale takovyto bily kun nema Sanci na pieziti diky problému s tlustym stfevem (Adrian,
2013).

U koni se absence pigmentu projevuje jako depigmentace celého téla kon€ kromé oc¢i —
white, nafedéni zakladni barvy srsti bilymi chlupy — roan ¢i rizné velkymi bilymi skvrnami

na téle — tobiano, overo ¢i leopard (Bowling, 2000).

12.1 White - W

Dominantni alela W zptisobuje absenci melanocytl v kiizi €ili celkovou depigmentaci
t&la koné - kiiZe je riizova, srst bila, ale o¢i jsou zbarvené normalnd. Cisté bili koné jsou v
heterozygoti, nebot” genotyp WW je letalni (Correa et al., 2015). Gen W je epistaticky nad
vSemi ostatnimi geny (Thiruvenkadan et al., 2008). Pokud se tedy bude mnozit bily hiebec
s barevnou klisnou, narodi se 50 % bilych hiibat. Pokud budou bili oba rodice, pomér bilych
hiibat ku barevnym bude 2:1 misto ocekavaném 3:1 disledkem vySe zminéné letalité
dominantnich homozygota (Castle, 1948).

Rozdil mezi white a gray koni je zfetelny - gray koné vybéluji az s postupem casu,
white kon€ se rodi uz s depigmentovanou kiizi. O¢i jsou ale normdlné¢ pigmentované

v disledku odlisného ptivodu melanocytt sitnice (Haase et al., 2007).

12.2 Roan - Rn

Lokus Roan zapficinuje ptimés bilych chlupt na jakémkoli barevném pozadi koné,
pricemz hlava, hiiva, ocas a koncetiny jsou bez ptfimesy. Roan koné¢ s vékem nevybéluji jako
je tomu u grey koni. Vranik je nazyvan blue roan, hnédék strawberry roan a ryzak red roan.
Roan v dominantné homozygotni sestavé RNRn se u koni nevyskytuje, jelikoz zplisobuje
letalitu jiz v déloze, z toho plyne, Ze kiiZénim dvou roan heterozygotl ziskame dva roan koné
a jednoho normaln¢ zbarveného (Thiruvenkadan et al., 2008). Adrian (2013) v8ak uvadi, ze

nebylo prokazano, ze by genotyp RnRn zptisoboval smrtelné vady.
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V cestin€ jsou roan kon¢ oznacovani jako nevybélujici bélousi — Cerny bélous, hnédy
bélous a cerveny bélous (Dusek a kol., 2007).
Roan lokus je spojovan s KIT genem, ale doposud nebyla identifikovana konkrétni

mutace tvofici dominantni alelu a projev znaku (Bowling, 2000).

12.3 Tobiano - To

Za tobiano koné je rovnéz zodpovédna mutace na KIT genu nachazejicim se na
chromozomu ECAS3 (Rieder, 2009).

Tobiano koné jsou strakati na jakémkoli barevném podkladu, maji zpravidla odznak na
hlaveé v podobé alespont malé hvézdy, maji norméalné hnédé oci, vSechny koncetiny maji pfi
nejmensim ke karpim a hleznum bilé (Thiruvenkadan et al., 2008). Obecné plati, ze hlava a
ocas maji zdkladni barvu (Adrian, 2013).

Rozdil mezi TOTO a TOto koni se na fenotypu nijak neprojevi (Adrian, 2013).

Tobiano strakatost se vyskytuje u celé fady plemen, naptiklad u paint horse, pinto,

islandskych a shetlandskych pony (Thiruvenkadan, 2008).

12.4 Overo - O

Overo kon¢ jsou rovnéz strakati, ale jejich skvrny jsou méné pravidelné, maji
nerovnomérné okraje. Bila barva se vyskytuje zpravidla na spodni strané téla koné a pies
hibet pfechazi jen ziidka, barevnym podkladem miiZze byt jakékoli jiné zbarveni. Nohy bilé
nebyvaji, ale mohou se na nich vyskytnout bilé odznaky. Na hlavé mivaji overo koné velké
bilé odznaky a na rozdil od tobiano koni mohou mit i modré oko ¢i ob¢& o¢i (Thiruvenkadan et
al., 2008).

Za zbarveni overo koni je zodpovédna autosomalni alela O na Overo lokusu
(Thiruvenkadan et al., 2008).

Overo kon¢ jsou oznaCovani i jako frame overo a gen salelami v homozygotné
dominantni sestavé OO je spojen s Lethal white foal syndromem. Jedna se o dédicné
onemocnéni a Vyskytuje se u koni plemene paint horse. Tito koné se rodi celi bili a umiraji
par dni po narozeni na nefunk¢nost stfev (Adrian, 2013).

Koné registrovani v plemenné knize APH jako overo, nemuseji byt nutn€ ohroZeni
Lethal white foal syndromem, jelikoz se pod tuto barvu zapisuji i koné sabino a splasch overo,

jelikoZ maji velmi podobny fenotyp (Adrian, 2013).
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Bowling (2000) dava do souvislosti lokus Overo a gen EDNRB (endothelin receptor
type B) nachazejici se na chromozomu ECA17. Dominantni alela O je zplsobena
dinukleotidovou mutaci, tedy substituci 2bp - TC na AG na 118. tripletu, coz zpusobi

produkeci lysinu misto isoleucinu.

12.5 Leopard - Lp

Leopard lokus, Casto také nazyvan jako Leopard komplex, Appaloosa ¢i Tiger,
zapricinuje bilé $pinéni po celém téle koné nebo jen na urcitych ¢astech — zpravidla oblasti
bederni patefe, panevnich koncetin ¢i zadé (Adrian, 2013). Thiruvenkadan et al. (2008) uvadi,
ze leopard lokus je lokalizovan na chromozomu ECA1, gen zodpovidajici za leopard zbarveni
vSak zatim neni znam.

Dominantni alela je symbolizovan jako Lp a recesivni je Ip. Koné s dominantnim genem
Vv homozygotni sestavé LpLp byvaji spiSe bili s men$imi tmavymi skvrnami. U koni
s genetickou vybavou genu v homozygotné recesivni sestavé Iplp se leopard komplex

neprojevi (Thiruvenkadan et al., 2008).

13 Grey lokus - G

Lokus Grey vykazuje autosomalné¢ dominantni dédi¢nost, koné s genotypem GG ¢i Gg se
rodi tmavé zbarveni, s vékem Sedivi, jak se jim tmava srst fedi bilymi chlupy, aZ tito koné
kompletné vybéli — Obr. 12. a 13. Kon¢ s genotypem gg tedy Sedivi nebudou (Pielberg et. al,
2005). Rychlost sedivéjiciho procesu se 1isi mezi plemeny i jednotlivci, coz poukazuje na
zapojeni genetickych modifikator(i, naptiklad arabsti plnokrevnici a welsch pony vybéli diive
nez perseronsti koné (Thiruvenkadan et al., 2008).

Lokus grey se nachazi na chromozomu ECA25a je spojen s genem STX17 (syntaxin
17), jehoz mutace - duplikace 4,6 kb na intronu 6 - zpusobuje postupnou ztratu pigmentace
chlupt (Teixeira et al., 2013).

Grey kun tedy musi mit alespon jednoho grey rodi¢e. Pokud je to heterozygot v genu
G, kterych je vétsina, narodi se 50% grey htibat. Barva srsti zpiisobena mutaci genu STX17 je
u koni velmi rozsifena a stejn¢ jako tii zakladni barvy koni - black, chestnut a bay, na ni

muzeme narazit po celém svété (Henner et al., 2002).

27



Pigmentace o¢i a kiize neni nijak ovlivnéna. Tmava kiize pomaha odlisit grey kon¢ od

cremello, perlino a white koni, ktefi jsou charakteristicti ktizi rizovou. Gen na lokusu G je
epistaticky nad vSemi ostatnimi geny ovliviiujici zbarveni kromé genu na lokusu W (Locke et
al., 2002).

U grey koni je Casty vyskyt koznich melanomil, kterymi je postizeno az 80% grey koni
starSich 15 ti let (Teixeira et al., 2013).

A,

Obr. 13.: Grey Kklisna ¢eského teplokrevnika Benita ve véku 11 ti let (Lucie Krejcova).
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14 Ostatni lokusy

Rieder et al. (2001) fadi vedle zakladnich barevnych lokusii i 1okus brown, na némz se
nachazi gen TYRP1 kodujici tyrosinase related protein 1, ktery je lokalizovan na
chromozomu ECA23. Tento lokus by mél mit za nasledek produkci meziproduktu obou typu
melaninu — tzv. ¢okoladového melaninu u nékterych hnédaki a ryzaku. Ostatni autofi se o
brown lokusu v souvislosti s cokoladovym zbarvenim nezminuji.

Nedavno byl objeven dalsi fedici lokus — pearl. Na rozdil od ostatnich fedicich barev se
projevi pouze u recesivnich homozygott prlprl, kteti jsou v populaci vyjimeéni. Pearl ma
podobné projevy jako lokus champagne. O tomto lokusu zatim neexistuje dostatek informaci
(Adrian, 2013).

Adrian (2013) uvadi jako samostatny lokus sabino s alelami oznacovanymi jako Sh/sb a
zpusobujici strakatost podobnou overo konim, ov§em v genotypu SbSb nezapti¢inujici Lethal

white foal syndrom.

15 Testovani na molekularni arovni

Jak vyplyva z vySe uvedeného, je zbarveni koni kvalitativni znak (s vyjimkou bilych
odznakl), ktery podléha jednoduchému zpisobu Mendelistické dédi¢nosti. Proto bylo
nasnad¢ zacit ho mezi prvnimi systematicky analyzovat na molekularni trovni. V disledku
poctu genetickych nastroji vyvinutych v poslednim desetileti, byly navrzeny testy na zbarveni
koni a jsou nyni komerén€ dostupné pro nékteré ze zakladnich fenotypii. Tyto zkousky
umozni chovatelim ovéfit segregaci genit v ramci rodokmend a vybrat urCité barevné
fenotypy v souladu s poptavkou trhu a pozadavky jednotlivych plemennych knih tak, aby se
zabranilo dédéni onemocnéni, které jsou s nékterymi fenotypy a genotypy spojené (Rieder
2009).

Genu s pleiotropnimi uc¢inky, je znamo nékolik. Naptiklad, Lethal white foal syndrom
(LWFS) zptisobuje smrt hiibéte brzy po narozeni disledkem absence stfevnich gangliovych
bunék, tedy nefunkcnosti travici soustavy. Za tuto vadu je zodpovédny genotyp OO na
EDNRB genu. Porucha Multiple congenital ocular anomalies (MCOA) souvisi se silver
dapple koni, tedy s mutaci genu PMEL17 (SILV). S genotypem GG ¢i Gg, ¢ili s genem
STX17, se pak poji vyskyt melanomu (Bellone, 2012).

Pii testovani je nejprve nutno izolovat DNA, coz probiha inkubaci v roztoku NaOH pfi

teplotach a ¢asem piesné urcenych (Cieslak et al., 2013).
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Testovani na molekularni trovni se provadi metodou PCR. K amplifikaci fragmentt
testovanych genl se pouzivaji primery, které jiz byly popsany riznymi autory, pfiCemz se
SNP (single nukleotide polymorphism) nachézi piiblizn€ ve stfedu (Royo, 2008).

Metoda K zjisténi genotypu genu STX17 na lokusu Grey je rovnéz zalozena na principu
PCR. Jelikoz se u dominantni alely jedna o mutaci v podobé duplikace 4,6 kb, bylo by
nasnad¢ amplifikovat DNA o velikosti alesponn 5 kb. Pro zjednoduseni a zajisténi lepSich
vysledku byla ale nutna ¢ast zmnozené DNA zkracena pouze na 246 bp. Tento fragment je na
rozhrani duplikované kopie casti genu STX17 a origindlniho genu. U koni recesivné
homozygotnich neni tedy mozno tuto ¢ast DNA nalézt — Obr.: 15. Touto metodou se bohuzel
neda zjistit, zda ma testovany kin genotyp GG ¢i Gg. Primery pro nasednuti na DNA jsou: 5'-
CACAGTATGGCTGCCAAAGA-3" a 5'- AGAAGTTGGGCAAGAGCAGA-3". Program je
nastaven na 95 °C 3 min k denaturaci DNA, nésleduje 30 cykli pii 94 °C 30 s, 67 °C 30 s a
72 °C 45 s, poslednim krokem v termocykleru je 72 °C po dobu 7 min. Reak¢ni produkty jsou
dale podrobeny elektroforéze na 2 % agarovém gelu (Kavar et al., 2012).
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Obr. 14.: Struktura dominantni alely G s lokalizaci 246 bp, na které je moZno navazat primer pii PCR
metodé a recesivni alely g genu STX17 (Kavar et al., 2012).
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Testovani dalSich genl spociva ve stejném principu, jen se pochopitelné lisi struktura
primerti @ mirn¢ se mohou rozchazet teploty a ¢asy nastavené v termocykleru. Swinburne et
al. (2000) napiiklad popisuje pribéh PCR s vyuzitim proménné zihaci teploty. K denaturaci
DNA je pouzita teplota 95 °C po dobu 10 min a nésleduje 30 cyklt k namnozeni DNA (95 °C
30 s, proménna zihaci teplota 30 s, 72 °C 1 min) a nasledn¢ 72 °C 10 min. K amplifikaci genu
MCI1R byly vyuzity primery EXT1 a EXTA4.

Komeréné dostupné je testovani gend nachazejicich se na lokusech extencion, agouti,
cream, champagne, white, grey, leopard, pearl, roan, sabino, splasched white a dun. U
posledné jmenované barvy se netestuje ptimo gen, jelikoZ jesté neni znam, ale markery s nim

spojené (http://www.laboklin.de/pages/html/cz/Genetic/colour/main_colour_cz.htm).
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16 Zavér

Chté&ji-li chovatelé produkovat hiibata ur€ité¢ barvy, museji tomu pfizplsobit piiparovaci
plan a pochopit dédicnost zbarveni koni. Nekteré barvy je mozné ziskat se 100 %
pravdépodobnosti — kiizenim dvou ryzaki vznikne ryzé hiibé a kiizenim ryzaka a cremella
vznikne palomino hiibé. Takto jednoznacny vysledek nam vSak poskytuje velmi malo
kombinaci barev rodicli, coz je zptusobeno tim, Ze vétSina gend vykazuje Gplnou dominanci,
takze nejsme schopni rozpoznat dominantniho homozygota od heterozyga. EXistuje vsak
nékolik moznosti, jak je od sebe odlisit.

Je logické, Ze frisky kan, jenzZ je charakteristicky vranou barvou, bude mit genotyp EEaa.
Recesivni alely a na lokusu agouti jsou samoziejmé, dominantni alely E na lokusu extencion
jsou samoziejmé taktéz, jelikoz vime, ze ryzaci, tedy recesivni alely e, se u friského koné
vibec nevyskytuji. Dal$im zplsobem zjisténi genotypl rodicu je zbarveni jejich dosavadnich
potomkii. Mame-li grey hiebce, ktery s riznobarevnymi klisnami poskytuje jen grey hiibata,
jedna se o dominantniho homozygota s genotypem GG, jsou-li néktera jeho hiibata i barevna,
je heterozygotem Gg. Geny na lokusech white a overo zpasobuji v dominantné
homozygonich sestavach WW a OO smrt plodu ¢i hiibéte t€sn€ po narozeni, koné s témito
zbarvenimi jsou tedy jisté heterozygoty.

Posledni a nejpresnéj$i moznosti zjisténi genotypi koni je testovani DNA. Genom kon¢
byl jiz sekvencovan a také byla objasnéna vétSina mutaci na genech zodpovédnych za
zbarveni srsti. S pomoci metody PCR a nasledné elektroforéze jsme tedy schopni zjistit
genotypy testovanych koni bez nutnosti znalosti barev jejich potomkd.

V této praci byly utfidény a sepsany dostupné informace o jednotlivych lokusech
zpusobujicich rizna zbarveni koni dilezité pro pochopeni problematiky jejich dédi¢nosti u
koni.

Zarazejicim faktem ovSem je, Ze autofi nejsou sjednoceni v zékladnich terminech, jako je
lokus a gen. Lokus je naptiklad extencion, agouti, cream a geny na nich lokalizované MCIR,
ASIP, MATP, ale néktefi autofi tuto skute¢nost uvadi obracené. Nicméné je pojem lokus
pouzivan spiSe abstraktné, jinak by nebylo mozné znat lokus, tedy lokalizaci konkrétniho
genu, ale nikoli gen samotny. K tomuto paradoxu dochazi u lokusu dun ¢i leopard a témto
lokustim jsou i pfifazovany alely, pfestoze alely mohou mit pouze geny.

O dédi¢nosti barvy srsti u koni mame jiz mnoho informaci, ale nékteré se jest¢ musi
v budoucnu objasnit, dédicnost barvy srsti tedy stale zdstava atraktivnim a ne zcela

objasnénym tématem.
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