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ABSTRAKT

Cilem této prace bylo shrnuti informaci o biodiverzité¢ a genetické variabilité a o

faktorech, které tuto variabilitu ovliviuji.

Podrobnéji jsou potom popsany genetické zdroje hospodaiskych zvitat, genetické

zdroje koni, zejména pak starokladrubského koné, jakozto ¢eské kulturni pamatky.

Toto plemeno je nazorny zivouci ptiklad toho, jak lze vyuzit genetickou informaci

pro Slechténi a pro zachovani druhu.

Kli¢ova slova: diverzita, geneticky marker, geneticky zdroj, narodni program,

starokladrubsky kan

ABSTRACT

A major purpose of this study was to summarize the information on the biodiversity
and genetic variability on the earth and about factors affecting the diversity.
There are more details about genetic origins of farm animals with focus on horse,

namely Old Kladruber horses as a Czech cultural monument.

This breed is illustrative living example how to use genetic information for breeding

and for conservation of the species.

Keywords: diversity, genetic marker, genetic origin, national program, Old
Kladruber horse
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1 UVOD

Zivot na planeté Zemi je fascinujici.

K tomu, abychom byli schopni rozlustit pochody evoluce, nam napomaha znalost

genetiky.

Termin biodiverzita nebo téz biologicka diverzita se vztahuje k rozmanitosti

zivotnich forem, vysledkd evoluce, vyskytujicich se v ptirodé.

Nedilnou soucasti biodiverzity jsou také hospodaiska zvitata, ktera se stale ¢astéji
stavaji pfedmétem ochrany. Divodem k ochrané malopocetnych plemen je napf.
zachovani rezervodru téch genti a alel, které byly u vysoce produktivnich plemen
eliminovany. Pro zajisténi pieziti t€chto plemen je nutné udrzet jejich vysokou

genetickou variabilitu.

Mira polymorfismu téchto plemen, hlavn¢ pokud jsou vystavena inbreedingu, je
dilezitou charakteristikou genetické analyzy nutné pro stanoveni chovatelskych

postuptl a slouzi jako zéklad pro vytvofeni strategii na zachovani variability.

Polymorfni molekuldrni markery jsou téz velmi uzite¢né pro odhad piibuznosti mezi
jednotlivci a pro zjisténi jejich pivodu. DNA markery nasly také Siroké uplatnéni

Vv ovéfovani rodiovstvi, individualni identifikaci a kontrole genetickych poruch.
Geneticky marker, jako gen nebo usek na chromozomu, se pouziva jako orienta¢ni

bod v mapovani novych mutaci.



2 LITERARNI PREHLED

2.1 Biodiverzita a geneticka variabilita

2.1.1 Definice biodiverzity

Umluva o biodiverzité (1992, Rio de Janeiro) definuje biodiverzitu nasledovné:

veer

vcetné suchozemskych, moiskych a jinych vodnich ekosystémil a ekologickych
komplex, jejichz jsou soucdsti; zahrnuje diverzitu v rdmei druhii, mezi druhy i

diverzitu ekosystémul.

Jak uvadi Wilson (1992), termin biodiverzita nebo téz biologicka diverzita se
vztahuje k rozmanitosti zivotnich forem, vysledkt evoluce, vyskytujicich se

Vv piirodé¢.

Pojem vyjadiuje rozmanitost Zivota ve vSech jeho formach, na vSech trovnich, od
genetickych variant pfislusejicich ke stejnému druhu po fady rozdilnych druhd, i
rozmanitost ekosystémil, zahrnujicich ekologicka spolecenstvi v dané lokalité a

podminkach ve kterych Ziji.

Obrazek ¢&. 1 : http://www.wildlife.sk/html/divocina/div005.htm




Odhady poétu druhi jsou impozantni, ale jenom na 10° druhi je popsano, jak

zobrazuje tabulka 1.

Tabulka 1 Rozmanitost zivota podle nového odhadu (Mora, 2011)

Odhad celkového poctu druhi Dosud popsano druhi
Zivotichové 7,77 milionu 953 434
Rostliny 298 tisic 215644
Houby 611 tisic 43271
Prvoci 36 400 8118
Rasy 27 500 13033

Dulezita je zejména geneticka diverzita, nebot je zakladnim materidlem pro evoluci a
umoznuje organismim piizplisobovat se prostiedi a ménit se. Je zaloZzena na

variabilité¢ gent tj. funkénich jednotek dédi¢nosti v organismech (Wilson, 1992).

Podle Tewse a kol. (2004) obecné plati, Ze druhova diverzita skupiny zvitete je
spojena se strukturdlnimi charakteristikami a v ur¢itém méfitku odrazi dlezité
pozadavky na stanovisté, jak unik z predace, potravni potfeby nebo reprodukéni

pozadavky.

Ptitomnost nebo kvalita této specifické struktury pak muze stanovit druhovou

rozmanitost piislusné skupiny.
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2.1.2 Vyvoj a méfeni druhové rozmanitosti

cv w7

Jedna se o druhovou diverzitu v rdmci jednoho spolecenstva ¢i stanoviste.

Kromé prostého poctu druhti ve spolecenstvu miize byt vyjadiena nékterym z indexti

diverzity, napf.:

Simpsoniv index diverzity vychazi z pravdépodobnosti, s jakou budou dva nahodné

nalezeni jedinci ve spolecenstvu naleZet k odlisSnym druhiim.

Shannon - Weavertv index pro hodnoceni ,,uspofadanosti® spoleCenstva se uplatiiuje
z teorie informace vychazejici mira entropie, kterou do ekologie zavedli Mac Artur a
Margalef (http://www.enviwiki.cz/wiki/Diverzita_spole%C4%8Denstev#cite_note-

piv-3).

Beta — diverzita popisuje strukturni komplexitu prostfedi, je mirou rozdilnosti (¢i
naopak podobnosti) druhového slozeni mezi spolecenstvy podél ur¢itého gradientu
prostiedi nebo zemé&pisné Sitky, ¢i mezi spolecenstvem a jeho okolim. Je tim vyssi,

¢im méné spole¢nych druhti spolecenstva obsahuji.

Nejjednoduse;ji ji Ize vyjadtit jako pomér druhové diverzity vSech spoleCenstev

(celkového poctu druhti) k primeéru jednotlivych diverzit.

Jaccardiiv index je nejstarSim indexem vyjadiujicim podobnost druhového slozeni
dvou spolecenstev. JednoduSe porovnava pocet druhti v jednotlivych spolecenstvech

(A,B) s poctem druht spolecnych obéma spolecenstviim.

Nejvyssi trovni je regiondlni, popt. nadregionalni druhova diverzita, neboli gama —
diverzita. Podle Whittakera (1972) je celkovou diverzitou dané oblasti a je
definovéana sou€inem beta - diversity a primérné alfa — diverzity. V jiném pojeti je
obdobou beta — diverzity ve vétsim métitku, porovnavajici rozdily mezi druhovym

slozenim spolecenstev v riznych regionech.
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2.1.3 Faktory ovliviiujici diverzitu

Druhové slozeni a struktura spolecenstva jsou vysledkem ptisobeni riznych
ekologickych faktort a jejich vzdjemnych kombinaci. Na vSech urovnich ma pro
diverzitu spolecenstev velky vyznam heterogenita prostiedi — zdroji, pokryvu,
krajinné matrice na regionalni urovni atd. Diverzita spolecenstev zivoc¢icht koreluje
tésnéji se strukturni diverzitou vegetace nez s jeji diverzitou druhovou (Begon a kol.,

1997).

Zavislost druhového bohatstvi na ploSe ekosystému a jeho izolovanosti popisuje tzv.
teorie ostrovni biogeografie, i terestricky ekosystém Ize chapat jako ostrov v krajinné
matrici. Druhové bohatstvi obvykle klesa s rostouci vzdalenosti ekosystému a naopak

vzrista s jeho rozlohou (Kovar, 1952).

2.1.4 Geneticka variabilita, charakteristika a jeji vyznam

Geneticka diverzita vyjadiuje rozmanitost genti v ramci populaci a druhti. Zahrnuje
odli$né populace v rdmci jednoho druhu a rozdilné jedince v rdmci urcité populace.
Geneticka variabilita predstavuje nezbytny pfedpoklad pro udrzeni evolu¢nich
procesti v ramci druhil tim, ze umoznuje ptizpisobeni druhu ménicim se podminkam

prosttedi (Plesnik, 2005).

Geneticka diverzita je jednim z faktort, ktery pfispiva k charakteru a zdravi
ekosystémi. Vyznam genetické rozmanitosti vici jinym faktorim (napf. demografii,
reprodukeci a pravdépodobnému déni, jako jsou poruchy) se lisi podle taxonu,
umisténi, roéniho obdobi a tak dale. Vzhledem k tomu, ze kazdy druh ma svou

jedine€nou Zivotni historii a jedine¢né ekologické vztahy, jsou i vysledné genetické
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slozeni a vyznam gent zivotaschopnosti a udrzitelnosti jedinecné (Rogers a kol.,

1996).

Geneticka variabilita existuje jak mezi zivo¢iSnymi druhy, tak i uvnitf jednoho

druhu.

Zima a kol. (2004) popisuje projev vnitrodruhové proménlivosti bud’ rozdily mezi
jednotlivymi populacemi (polytypie) nebo rozdily mezi jedinci uvniti jediné

populace (polymorfismus).

Existence vnitropopula¢niho polymorfismu ma znaény vyznam jak z hlediska
ekologickych procest, tak z hlediska procesti mikroevolu¢nich a makroevolucnich.
Z hlediska ekologie je dulezité, ze polymorfni populace dokaze vyuzivat
ruznorodé&jsi zdroje a diky tomu efektivnéji vyuziva své prostiedi. Polymorfni druh je
1 mén¢ zranitelny ndhodnymi zménami podminek prostfedi, nebot’ i behem vétsich
zmén muze alesponl ¢ast populace prezit. Polymorfismus zaroveit méni i evoluéni
potencial populace a druhu, tj. schopnost populace a druhu odpovidat na kratkodobé
selekéni tlaky prostiedi. Pfitomnost polymorfismu zvySuje schopnost populace
reagovat na kratkodobé tlaky prostredi, protoZe selekci poskytuje geneticky material,
ze kterého miiZe vybirat vhodné varianty, 1épe odpovidajici zménénym podminkdm
prostiedi. Selekce tak nemusi ¢ekat na vznik novych mutaci a mize vyuzivat jiz

pritomnou variabilitu (Flegr, 2005).

2.1.5 Geneticka diverzita u hospodarskych zvirat

Domestikace zvifat je zakladnim krokem v lidském demografickém a kulturnim
rozvoji. Spole¢né¢ s domestikaci rostlin polozila zaklady zemédélstvi, jakého zname
dnes. Béhem nasledujici historie hospodatskych zvitat vytvofily faktory jako napf.
mutace, $lechténi, pfizptisobeni, izolace a geneticky posun, obrovskou rozmanitost

mistnich populaci. V poslednich stoletich vyvrcholil vznik mnoha dobie
13



definovanych plemen pouzivanych pro riizné ucely s riznymi irovnémi vykonu.
Béhem poslednich desetiletich vyvoj a zvySené zaméfeni na efektivnéjsi vybeérové
programy zrychlil genetické zlepSeni v fad¢ plemen. Umélé oplodnéni a pienos

embryi usnadnily Sifeni genetického materidlu (Groeneveld a kol., 2010).

2.2 Vyuziti molekularni genetiky v hodnoceni genetické variability

2.2.1 Heterozygotnost a geneticky polymorfismus

Heterozygot je jedinec, ktery ma dvé riizné alely pro jednu konkrétni vlastnost na
obou homolognich chromozomech (jednu alelu dominantni A a jednu recesivni a,

nebo rtizné kodominantni alely (Dvotéak, Vrtkova, 2001).

Obrazek ¢. 2: http://www.colway.cz/clanky/transdermalnost-kolagenu.html

Polymorfismus je chapan jako vyskyt vice nez dvou alternativnich alelickych variant
ur¢it¢ho genu v populaci. Pokud v genu neni detekovana ani klasickéd alternativni
podvojna forma genu - dialelismus, jednd se o gen monomorfni. Pokud v genu
alternuji dvé alely, oznacuje se takovy ptipad jako jednoduchy alelismus. Jestlize ma
gen vice forem tvoficich tzv. alelickou sérii, jde o mnohotny alelismus. Mnohotny
(mnohocetny) alelismus je zdkladem genetického polymorfizmu. Polymorfismus
muZeme pozorovat na urovni DNA, proteini a jednoduSeji dédi¢nych znaki

(Hruban, Majzlik, 2000).

Polymorfismus zarovent méni i evolu¢ni potencial populace a druhu, tj. schopnost

populace a druhu odpovidat na kratkodobé¢ selek¢ni tlaky prosttedi. Pfitomnost

14



polymorfismu zvySuje schopnost populace reagovat na kratkodobé tlaky prostiedi,
protoze poskytuje selekci geneticky materidl, ze kterého mtize vybirat vhodné
varianty, 1épe odpovidajici zménénym podminkam prostiedi. Selekce tak nemusi
¢ekat na vznik novych mutaci a miize vyuzivat jiz pfitomnou variabilitu (Flegr,
2005).

2.2.2 Genetické markery, jejich charakteristika a rozdéleni

Geneticky marker je vysoce polymorfni znak, ktery vykazuje mendelistickou
kodominantni dédi¢nost, je snadno a jednoznacné detekovatelny. Molekularné-
genetické markery maji tyto vyhody oproti klasickym: jsou pocetné a relativné
snadno identifikovatelné, jsou vysoce informativni, mohou byt stanoveny z malého
mnozstvi tkan¢ v libovolném veku jedince (vEetné embryi nebo po smrti jedince) a
DNA miize byt dlouhodobé archivovana a Ize se tak k analyze opakované vracet

(Knoll, Vykoukalova, 2002).

Rosypal (2001) charakterizuje geneticky marker jako gen nebo isek na chromozomu,
jehoZ umisténi na chromozomu je zndmé a pouziva se jako orienta¢ni bod
V mapovani novych mutaci. Autofi Knoll a Vykoukalova (2002) uvadéji nasledujici

rozdeleni markert na tfi typy:

. typ - jsou kodujici exprimované geny. Maji nizkou hladinu polymorfismu, jsou
malo pouzivané pro studie diverzity rodin a populaci, vyznamné se pouZzivaji

v komparativnim — srovnavacim mapovani.

I1. typ - jsou vysoce variabilni sekvence DNA, zde se vyuzivaji pfedev§im mikro a
minisatelity. Vlivem vysokého stupné polymorfismu jsou mikrosatelity vysoce
informativni v populacnich studiich a pii ur€ovani rodicovstvi, jsou zakladem pro
vazbové mapovani gent. Tyto markery nemaji pfimo vliv na variabilitu znaku, ale

mohou byt ve vazbé s QTL.
15



[11. typ — jednonukleotidové polymorfizmy (SNP — Single Nucleotide Polymorphism,
bodové mutace), které mohou lezet uvniti kddujicich gent, Castéji vSak

v nekodujicich intronech nebo intergenovych oblastech. Jsou vyuzitelné pro
populacni a rodinné studie. Jejich vyznam stoupd s rozvojem automatickych metod

skriningu (microarrays).

2.2.3 MarKkery a jejich vyuziti v selekci

Rozvoj molekularné biologickych technik vytvotil nové moznosti pro vybér a
genetické Slechténi hospodaiskych zvitat. Objev polymerazové fetézoveé reakce
(PCR) m¢l velky vliv na vyzkum eukaryotickych genomil a ptispé€l k rozvoji a
vyuzivani riznych DNA markert. DNA markery jiz nasly Siroké uplatnéni v ovéteni
rodicovstvi, individudlni identifikaci a kontrole genetickych poruch. Kone¢nym
pouzitim DNA markert by bylo urcit kvantitativni zvlastnost loci (QTL) za ucelem

genotypového vybéru (Van Marle-Koster, 2003).

PCR lze povazovat za zakladni molekularné-genetickou metodu rychlého a snadného
zmnozeni Useku DNA zaloZenou na principu replikace nukleovych kyselin. Slouzi k
ziskani dostatecného mnozstvi specifické DNA pro dalsi analyzy a mize v nékterych
svych modifikacich slouzit 1 ptimo k identifikaci polymorfismii (Knoll,
Vykoukalova, 2002).

Polymorfni molekuldrni markery jsou velmi uZite¢né pro odhad ptibuznosti mezi
jednotlivci a zjisténi jejich pivodu, analyzy jsou nyni Siroce pouzivany ve vétsiné

taxonu (Garant, Kruuk, 2005).

SanCristobal a kol. (2006) uvadi, ze pouziti genetickych markerti k hodnoceni

genetické diverzity je velice dulezité jako soucast managementu genovych zdroju.
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2.2.4 Mikrosatelity, mikrosatelitni analyza v genetickych studiich u koni

Mikrosatelity - STRs (Short Tandem Repeats), SSR ( Simple Sequence Repeats),
VNTRs (Variable Number of Tandem Repeats), genetické markery II. typu - viz
vyse, jsou useky DNA, které jsou slozeny z kratkych opakujicich se jednotek o délce
1 az 10 paru bazi (pb).

Podle délky se mikrosatelity déli na dinukleotidové (CACA) — v genomu 30-60%,
trinukleotidové (ATGATG), nebo tetranukleotidové (CATGCATG) atd.

Mikrosatelity se nachazeji v celém genomu eukaryotickych i prokaryotickych

organismi (To6th a kol., 2000).

Mikrosatelity se vyuzivaji jako vysoce informativni genetiké markery pfi analyzach
populaci, které umoznuji detekci ptipadt poruseni genetické rovnovahy v disledku
selekce, migrace, ndhodného genetického driftu, stejné jako stanoveni stupné
inbreedingu. Variability mikrosatelitli se vyuziva ke stanoveni genetické diverzity t;.
zjisténi heterozygotnosti, genové diverzity, primérného pocetu alel na lokus, ¢i

genetické rozdilnosti (Dovc a kol., 2006).

2.2.5. Mitochondrie, mitochondrialni analyza v genetickych studii u koni

Mitochondrie jsou organely, jeZ se nachazeji mimo jadro v cytoplazmé burnky.
Mitochondrialni DNA (mtDNA, chondriom) je oznaceni pro cirkularni DNA, ktera
se nachéazi v mitochondriich a tvofi tak souc¢ast mimojaderné genetické informace.

Mitochondridlni DNA je zajimava pro svou velkou variabilitu a malou miru mutace.

Polymorfismus mtDNA umoziuje ovéiovat ptislusnost zvifat k danym rodinam,
stanovovat genetické distance a odhadovat variabilitu mtDNA zakladatelek rodin

(Dovc a kol., 2006).
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Mitochondrialni analyza je také vyuzivana k objasnéni otazky domestikace koni.

Ve studii Cieslaka a kol. (2010) bylo analyzovano 1961 mitochondrialnich sekvenci,
z toho bylo 1754 sekvenci modernich koni a zbyvajicich 207 sekvenci

z archeologickych nalezii. Vzorky pokryvaly Siroké rozmezi od Aljasky a
severovychodni Sibife po Pyrenejsky poloostrov a od pozdniho pleistocénu po
moderni dobu. Bylo nalezeno 87 starovékych haplotypt (od pleistocénu do
sttedoveéku). 56 z téchto haplotypt bylo pozorovano i u doméciho koné¢, i kdyz zatim
jen u 39 haplotypt byla potvrzena jejich pfitomnost v modernich plemenech.
Ackoliv vSechny euroasijské oblasti ptispély ke genetickému zédkladu modernich
plemen, vétsina haplotypt méla své kofeny ve vychodni Evropé a na Sibifi — graf €.
1.

Cieslak a kol. (2010) v zavéru své prace diskutuje variabilitu mtDNA: velka
rozmanitost mitochondrialnich haplotypii neni produktem Slechténi zvirat, ale ve

skute¢nosti piedstavuje variabilitu predk.
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Graf ¢. 1 Puivod mitochondrialnich linii modernich plemen koni (Cieslak a kol.,
2010)
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Uvedeny jsou pouze mitochondrialni linie, které byly/jsou pfitomny u doméacich koni.
Haplotypy (v kurzivé/podtrzené) byly dosud zjistény jen v poziistatcich ¢asné
domestikovanych koni.

Pruhovana zéna oznacuje predpokladané obdobi domestikace kon¢
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2.3 Genetické zdroje hospodarskych zvirat

Jak popisuje Plesnik (2004), pod pojmem genetické zdroje chapeme geneticky
material skutecné nebo potencidlni hodnoty, a to véetné produkti soudobych

biotechnologickych metod.
Genetické zdroje jsou soucasti biologickych zdrojt.

Dale pise, ze genetickou diverzitu hospodarskych zvitat ovliviiuje pomér mezi
nabidkou a poptavkou, pfirodni podminky a moznost ziskat na chov n¢kterych

plemen dotace ze statniho rozpoctu.

2.4 Genetické zdroje koni

2.4.1 Geneticka variabilita a domestikace koni

Podle Groenevelda a kol. (2010) bylo celkem vice nez 100 odlisnych equinnich
mtDNA haplotypt popsano v n¢kolika studiich se zaméfenim na domestikaci koni
obecné, nebo na pivod specifickych plemen. V souboru dat, jenz zahrnuje soucasna
plemena koni, stejné jako divoké koné zijici pted 12000 - 28000 lety, byla zjisténa
necekané vysoka genetickd odliSnost. Analyzy DNA koni z ¢inskych hrobek z 3.
stoleti pf. n. 1. a z doby bronzové ukazaly, ze vysoka mtDNA diverzita je prastarého
puvodu. Je ziejmé, ze divergence koni mitochondridlni DNA ptedchézela

domestikaci v Siroké oblasti euroasijské stepi.

To znamena, ze vyuzivani volné€ Zijicich klisen se konalo samostatné na vice mistech

v Sirokém casovém rozpéti.
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Autofi dale zpochybnuji nazor, Ze proces domestikace v oblastech s hor$im
pfistupem byl omezeny. Scénéi domestikace koné byl nedavno objasnén slozitou
analyzou matrilinii populaci z Lusitanie a Sorie, coz stavi Pyrenejsky poloostrov do
role glacialniho refugia a piipadné€ druhého centra domestikace koné¢. Je zajimavé, ze
analyza fosilnich pozustatkt ukazala, ze domestikace kon¢ z r. 5000 pi. n. 1. byla

nasledovana Sifenim mutaci, coz se projevilo v Siroké skale barev srsti.

ANOVA analyza 72 populaci z Evropy, jihozapadni Asie, vychodni Asie a Afriky
odhalila nendhodné rozdéleni rozmanitosti mezi populacemi a jasné zemépisné
rozd¢leni variability mtDNA. V nékolika ptipadech mtDNA ptedlozila dikazy pro
ptuvod konkrétnich plemen koni (Groeneveld a kol., 2010).

Celkem bylo v archeologickych nalezech (od pleistocénu do stiedovéku) objeveno
87 haplotypti. 32% (tj. 9 z 28 haplotypil) z pra linii (pleistocén az doba médéna)

piezilo v genofondu domécich koni do ted’.

Hlavni vysledek této studie je, Ze obrovska rozmanitost mtDNA koni neni diisledkem

Slechténi zvitat, ale byla jiz pfitomna v populaci divokych koni.

Jak pise Groeneveld (2010) né€kolik studii srovnava plemena koni, nebo posuzuje
genetickou strukturu jednotlivych plemen na zdkladé mikrosatelitti. VétSina z téchto
studii je zaméfena na mistni plemena a pouzivaji své vlastni usekové markery, coz
znamena, ze data z riznych studii nelze pfimo srovnavat. Tedy pro mnoho plemen

jsou udaje o genetické rozmanitosti stale neuplné.

Naptiklad se nasly dikazy pro mongolsky ptivod u japonskych plemen. Ditkazy pro
vztah mezi mongolskymi a norskymi plemeny se zaklady 26 mikrosatelitl, byly opét
pouze neuplné, ale byly v souladu s morfologickym vzhledem severskych plemen

(Groeneveld a kol., 2010).
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K spolu se psem se od ostatnich domestikovanych zvitat 1i§i zdsadnim vyznamem,

a to tim, ze hlavni diivod jeho chovu neni zdroj jidla.

Domestikace koné v Zadném piipadé nevedla k ptislusSnym zméndm v télesné
velikosti, jak tomu bylo v ptipad¢ zbyvajicich ochocenych zvitat. Toto byl diivod, ze
analytici fauny pied nékolika lety uvitali zavedeni molekularnich analyz. Vzhledem
k vysokému poctu kopii mtDNA v burikach, jejich pomérné rychlé molekuldrni
evoluce a jejich prisné mateiské dédi¢nosti, se v prubéhu poslednich dvou desetileti
mtDNA stala cennym néstrojem pro fylogenetické a fylogeografické studie

S pouzitim analyz DNA (Cieslak a kol., 2010).

Cieslak a kol. (2010) dale uvadi, Ze vzhledem k udajiim z doby bronzové se zd4, Ze
se domaci koné zacali §ifit brzy po své prvni domestikaci. Podle téchto udaji byla
jizda na koni pravdépodobné katalyzatorem pro takové rychlé sifeni, pocinaje
bezprecedentnim procesem toku gend pred 5500 lety. Po 5500 letech chovu koni je
svét naplnén 58 miliony domécich koni. Udaje poskytuji diikazy pro druhou vinu
domestikace béhem doby Zelezné, 22 haplotypy byly objeveny v genofondu

domacich koni v tomto obdobi.

Piesny pocet plemen neni mozné urcit, ale pohybuje se v rozmezi od 600 do 1000
plemen. Nékterd z nich jsou primitivni plemena znama jiz od starovéku (napt. Achal-
Teke, Arab, Barb), jina byla zalozena ptfed n¢kolika desitkami let (napt. Lewitzer,
Nederlands Mini Paarden, Pony of the Americas, Rocky Mountain Horse). Nicménég,
mnoho z tzv. "modernich plemen" ma své kotfeny v dob¢ na konci osmnactého stoleti
nebo pozdéji. Ackoli inbreeding je nékdy pouzivan v chovu zvitat pro zlepSeni
chovu, tvorba plemene je Casto otevieny proces. Bylo zjisténo kiizeni mezi riznymi
plemeny a introgrese divokych koni. Pro tyto diivody se rozmanitost
mitochondrialnich linii v pribéhu ¢asu ménila. Dlsledek toho je, Ze plemeno nemusi
nutné mit pfimou historii a jen ziidka je geneticky izolovano od zbytku zbyvajici

populace (Cieslak a kol., 2010).
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2.4.2 Plemena koni v Ceské republice

V Ceské republice je v soucasné dobé kolem 80.000 koni. Seznam plemen s jejich

pocetnimi stavy ukazuje tabulka ¢. 2 (Frelich a kol., 2011).

Tabulka ¢. 2 Plemena koni v CR a jejich poéetni stavy

pocet koni
plemeno (k 30.6.2010) / ks

Cesky teplokrevnik 20.177
koné bez plemenné ptislusnosti 18.884
anglicky plnokrevnik 7.736
¢eskomoravsky belgicky kin 2.304
norik 2.145
slovensky teplokrevnik 1.733
klusak 1.667
starokladrubsky ktn 1.592
hafling 1.469
vel$ska plemena pony a kob 1.401
hucul 1.325
Quater Horse 1.182
slezsky norik 1.081
Cesky sportovni pony 720

Paint Horse 634

Shagya-arab 629

shetlandsky pony 590




2.4.3 Geneticka struktura riznych plemen koni v Ceska republice

Putnova a kol. (2006) hodnoti genetickou variabilitu v ramci nékterych plemen koni

v Ceské republice.

V populacich osmi plemen koni pouzila 17 lokusit MS (AHT4, AHT5, ASB2, HMS3,
HMS6, HMS7, HTG4, HTG10, VHL20, HTG6, HMS2, HTG7, ASB17, ASB23,
CA425, HMSL1, LEX3).

Hodnocena byla plemena: ¢esky teplokrevnik (n = 100), slovensky teplokrevnik (n =
100), Quarter Horse (n = 69), Paint Horse (n = 67), shetlandsky pony (n = 39),
hafling (n = 50), starokladrubsky kun (n = 93), arabsky plnokrevnik (n = 46).

Geneticka vzdalenost mezi plemeny byla analyzovana na zakladé souboru dat

pomoci tfi metod. Vysledky zobrazuje tabulka ¢. 3 a graf ¢. 2.

Putnova zjistila, ze u part Shetland pony-starokladrubsky kun, shetlandsky pony-

haflinger je nejvétsi rozdil mezi v§emi ostatnimi kombinacemi plemen.

Tabulka ¢. 3 Geneticka variabilita (Putnové a kol., 2006)

lokus hlavni alela | genotyp | velikost | podet | diverzita | Hetero-
frekvence . vzorku alel genu zygotnost | PIC

AHT4 0,2819 37 564 9 0,7874 0,7748 0,7561
AHTS 0,2837 23 564 7 0,7942 0,7394 0,7631
HMS1 0,5035 22 564 8 0,6375 0,6525 0,5801
HMS2 0,2899 36 564 9 0,7908 0,7429 0,7610
HMS3 0, 2793 30 564 8 0,8137 0,8511 0,7884
HMS6 0,4291 20 564 7 0,7268 0,6667 0,6889
HMS7 0,2704 29 564 8 0,8113 0,7713 0,7847
HTG4 0,4619 21 564 7 0,6934 0,6436 0,6500
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HTG6 0,4220 26 564 8 0,7111 0,6223 0,6652
HTG7 0,5567 13 564 5 0,6121 0,5603 0,5608
HTG10 | 0,3067 49 564 11 0,8294 0,7979 0,8104
VHL20 | 0,2270 44 564 9 0,8472 0,8369 0,8292
ASB2 0,2589 50 564 13 0,8341 0,8280 0,8137
ASB17 | 0,2961 67 564 16 0,8322 0,8050 0,8144
ASB23 | 0,2456 32 564 12 0,8241 0,7624 0,7999
CA425 | 0,4424 33 564 10 0,7240 0,6969 0,6890
LEX3 0,2562 44 564 10 0,8358 0,8358 0,8159
prameér 0,3418 33,8824 | 564 9,235 | 0,7709 0,7201 0,7395
Graf &. 2 Geneticka diverzita mezi nékterymi plemeny koni v Ceské republice
(Putnova a kol., 2006)
Arab
Paint Horse
Quarter Horse
Cesky teplokrevnik

Slovensky teplokrevnik

Starokladrubsky kun
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2.4.4 Narodni program ochrany, konzervace a vyuZzivani genetickych zdroji

(NP G2)

V zati 2003 byl ptijat Narodni program ochrany, konzervace a vyuzivani
genetickych zdroju rostlin, zvifat a mikroorganismti vyznamnych pro vyzivu,

zemede€lstvi a lesni hospodarstvi.

Nérodni program kromé urcitych plemen skotu, ovci, prasat a kralikti zahrnuje 1
nasledujici plemena koni: starokladrubsky kin, huculsky kun, slezsky norik,

ceskomoravsky belgicky k.

2.4.5 Geneticka variabilita plemen koni NP GZ

Jednim z poZzadavki pro zatazeni hiebcil a klisen plemene starokladrubského koné
(STKL), éeskomoravského belgického koné (CMB), slezského norika (SN) a hucula
do genetickych zdrojt je stanoveni podili tzv. pivodnich gend v rodokmenech
aktualnich zvifat. Pivodnimi geny se rozumi geny samcich a samicich jedincii,
piislusnikd vySe uvedenych populaci, které 1ze, vzhledem k jejich postaveni v
rodokmenech aktualnich - Zijicich jedincii, povazovat za zakladatele plemene a ktefi

zcela zdsadné a vyznamné ovlivnili vyvoj celého plemene, linii a rodin (Volenec

2004).

Studie Kourkové a kol. (2009) ukazuje rozsah genetické rozmanitosti ve vybranych
ohrozenych populaci koni v Ceské Republice. Genetické variabilita byla porovnana
u ¢tyf plemen koni - dvou teplokrevnych (starokladrubsky kiin, hucul) a dvou

chladnokrevnych (slezsky norik, ¢eskomoravsky belgicky k).
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Analyzovany byly vzorky 583 koni nasledujicich populaci - starokladrubsky kan (n
= 82), hucul (n = 330), slezsky norik (n = 105) a ¢eskomoravsky belgicky kiin (n =
66).

U téchto 583 zvirat byly zjistény genotypy mikrosatelitd se 17 markery (AHT4,
AHTS5, HMS1, HMS2, HMS3, HMS6, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10, VHLZ20,
ASB2, ASB17, ASB23, CA425 a LEX3) doporucenych Mezindrodni spolecnosti

genetiky zvirat.

Na kazdém lokusu byl zjistén pocet alel v rozmezi od 4 (HTG7, HTG6, HMS1) do 12
(ASB17, LEX3) s primérem 7,26 alel (tabulka ¢. 4).

U starokladrubskych koni bylo objeveno celkem 94 alel, u slezského norika 127 alel,
u hucula bylo zjisténo celkem 153 alel a u ceskomoravského belgického koné 117

alel.

Nékter¢ alely jsou typické jen pro jedno plemeno privatni alely. Nejvétsi pocet téchto
typickych alel byl pozorovan u hucula - 21 alel, které nebyly prokazany u ostatnich
plemen. Zatimco 4 alely, které se nevyskytovaly u starokladrubského kon¢, hucula a
¢eskomoravského belgického koné, ale jsou specifické pro slezského norika. Alely

HTG10-T a ASB17-H jsou pfitomny pouze u starokladrubskych koni (tabulka ¢. 5).

Frekvence alel a smérodatna odchylka byly vypocteny pro kazdy lokus zvIast. Alely
s nejvetsi frekvenci u vSech testovanych plemen: HMS3 — alela P, HTG4 — alela M,
HTGG6 - alela O a LEX3 - alela L.

Nejvyssi heterozygotnost byla pozorovana u VHL20 - vice nez 0,80 ve vSech ¢tyfech
plemen. Podobné vysoka heterozygotnost, nad primérem, byla zjiSténa pro lokus
AHT4, AHT5, HMS2, HTG10, ASB2, ASB17, ASB23 a CA425. Nejnizsi hodnota byla
pozorovana pro lokus HTG7 (0.20) u starokladrubského koné¢, pro lokus HTG6 u
hucula (0.58), u slezského norika (0.50), u starokladrubského koné (0.47) au

eskomoravského belgického koné (0,29), a pro lokus HMS1 (0.46) u CMB.
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Tabulka &. 4 Konkrétni alely identifikované u étyfech plemen koni — GZ CR

(Kourkova a kol., 2009)

STKL slezsky norik hucul CMB
lokus NA tH NA tH NA tH NA tH
AHT4 8 0,72 7 0,80 11 0,85 8 0,80
AHTS 6 0,70 8 0,75 7 0,81 7 0,76
HMS1 6 0,55 7 0,66 7 0,66 4 0,46
HMS2 6 0,67 9 0,73 8 0,80 8 0,72
HMS3 7 0,66 7 0,77 8 0,83 7 0,78
HMS6 6 0,68 6 0,69 6 0,70 5 0,67
HMS7 6 0,77 6 0,81 7 0,63 5 0,73
HTG4 5 0,78 6 0,67 6 0,75 5 0,74
HTG6 6 0,61 4 0,50 7 0,55 4 0,29
HTG7 4 0,24 4 0,71 5 0,63 4 0,70
HTG10 9 0,70 10 0,72 10 0,80 10 0,83
VHL20 7 0,79 9 0,80 10 0,87 8 0,83
ASB2 7 0,79 8 0,77 10 0,78 9 0,66
ASB17 10 0,70 12 0,89 12 0,85 11 0,89
ASB23 6 0,78 6 0,83 10 0,86 7 0,80
CA425 6 0,60 6 0,75 11 0,83 8 0,74
LEX3 5 0,59 12 0,87 9 0,83 9 0,86

Pocet alel (NA), teoreticka heterozygotnost (tH)
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Tabulka ¢. 5 Alely identifikované u starokladrubského koné, hucula, slezského

norika a ¢eskomoravského belgického koné (Kourkova a kol., 2009)

starokladrubsky ¢eskomoravsky
lokus slezsky norik hucul
kan belgicky ki
Flﬂl I’J1 K! LI M1 HY I’J1 K! LI M1Q1
AHT4 |H,J K MN,OP | HIJKLNO
N,O,P,R P
l,J, K, L, M N,O,
AHTS | J, K L,M,N,O b HJKLMNO [LJLKLMNO
HMS1 | ILJ,L,M,N,Q LIKLMNQ |LIKLMNQ [JKLM
HLJIKLMP, [HLJLKLMP, |HILJKLOR,
HMS2 | H LK LM
R,S R S
ILM,N,O,P,QR,
HMS3 | I,M,0,P,G, QR | ILMN,O,P,Q,R S ILM,N,O,P,QR
HMS6 | K,L,M,N,O,P K,L,M,N,O,P K,L,M,N,O, P L, M,N,O, P
HMS7 | J, K, L, M,N, O JKLMNO JKLMNOQ |JLMN,O
HTG4 | K,L,M,N,O K.LLM,O,P,Q K.L,M,N, O, P K,L,M,O,P
HTG6 |G, I,J,M,0O,R G1J0O GLIMNOP |G1JO0
HTG7 | K, M,N, O K,M,N, O ILK,M,N, O K,M,N, O
LK LMOPR | LKLMNOP | LKLMNOP, |LKLMNO,P,
HTG10
ST QRS QRS QRS
I’J1 L’M’ NI O1 PY IY\]’ KI L! M’ NI OY I"]i MIN’ O’ P’ Q!
VHL20 | I,L,M,N,P,O,R
QR P,QR R
B.,K,M,N,O,P, |B LJKMN,QO, |BIKMNO,P,
ASB2 ILK,M,N,O,P,Q
Q P,QR QR
ASBl? Fl G! H! I! Kl Ml Nl Il\Jl Kl Ll Ml Nl Ol Gl IY\]l KY M1 NlQl FY GY Il KY MlNl Ol
O,Q,B P1Q1 R,S,T Pin RiSiW Ple RlS
Hl Iy \]1 Kl L1 Q1 Rl
ASB23 | 1,J,K,L, S, U LJ, K LSU LK L S U
S, T,U
FGHILJLKL |GILIJKLM,N,
CA425 |J,L,M,N, O JK,L,MN,O
M,N, O, P @)
EFRGHILIK |FHLKLMN, |FHILKLMN,
LEX3 H, L, M,N,P
L,M,N,O,P o,P o,P

Tuéné zvyraznéné — primarni alely pro dané plemeno

podtrzené - alely s nejvyssim vyskytem

Vysoka geneticka variabilita byla zjisténa u Hucula
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2.4.6 Metodicky pristup stanovovani a vypoctu pavodnich genii v populacich

koni zatazenych do genetickych zdroji hospodaiskych zvirat

Princip stanoveni a vypoctu tzv. piivodnich genil a to ptivodnich belgickych genti
(dale jen PBG) a ptivodnich slezskych genii (dale jen PSG) objasituje Volenec (2004)
na populacich koni CMB a SN nasledovng.

Podstatou stanoveni a vypoctu tzv. pavodnich gentd byly ptivodové genové analyzy u
populaci plemen CMB a SN v ¢asovém obdobi let 1890 - 1950 s dopadem na
aktudlni - zijici populaci plemennych hiebct a chovnych klisen a mladych koni
plemen CMB a SN v r. 2000. Cilem analyz bylo definovani tzv. nositel&i pivodnich
belgickych gent a slezskych genti - saméich jedinctl - hiebeii plemene CMB a SN.
Bylo definovano 160 hiebct - zakladatelti plemene CMB a 82 hiebcii - zakladateltt

plemene SN, narozenych v obdobi let 1890 - 1950 vcetné.

Volenec (2004) dale vysvétluje, Ze tito hiebci, ktefi se zasadni mirou podileli na
tvorbé plemene CMB a SN byli oznaceni jako 100 % ni nositelé piivodnich
belgickych gend - PBG a ptivodnich slezskych genti - PSG. 100% ni podily genti
vySe uvedenych hiebctl, nositeltit PBG a PSG jsou od r. 2000 programové
prepocitavany k jednotlivym aktudlnim - Zijicim hfebctim, klisndm a mladym konim
populace CMB a SN a to v celém generaéné dostupném rozsahu jejich rodokment.
Timto exaktnim metodickym postupem byly, poCinaje r. 2000, stanovovany podily

PBG a PSG u vSech aktualnich - zijicich jedinct /plemennych hiebctl, chovnych
klisen a mladych koni populace CMB a SN.

Nasledné byly u populaci CMB a SN realizovany projekty, jejich cilem bylo
stanovit a oznacit jako 100 % ni nositelky pivodnich belgickych genti - PBG a
puvodnich slezskych genti - PSG rovnéz klisny - zakladatelky rodin ve vyse

uvedenych populacich chladnokrevnych plemen.

vy

postup stanoveni a vypoctu podilti ptivodnich starokladrubskych genti jako u

populace CMB a SN.
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2.5 Starokladrubsky kiii (STKL) J

VRS -
-

e

Obrazek ¢. 3: http://www.fler.cz/zbozi/starokladrubsky-belous-3592935

2.5.1 Starokladrubsky kui — charakteristika plemene

Czernekova a kol.(2012) uvadi, ze starokladrubsky kun je jediné ¢eské autochtonni
plemeno koni, chované vice jak 400 let na naSem Gzemi. Je rovnéZ zatazen do
Nérodniho programu konzervace a vyuzivani genetickych zdrojii zvifat vyznamnych
pro vyzivu a zemédélstvi. V roce 1995 ziskalo toto plemeno statut narodni kulturni
pamatky. Starokladrubsky kiin je teplokrevné plemeno vzniklé na podkladé
staroSpanélské a staroitalské krve. Vznik tohoto plemene se vaze na zaloZeni
hiebcina v Kladrubech nad Labem r. 1579, po némz bylo plemeno pojmenovéno.
Pavodné byli starokladrubsti kon€ chovani v riznych barevnych variantach, od
konce 18. stoleti v barvé bilé a erné. Po padu habsburské monarchie zacal tento ki
ztracet na oblibé a jeho chov témé&f zanikl. V letech 1938 — 1973 probihala

regenerace vrané¢ho stdda pod vedenim prof. Bilka.

V soucasnosti se jednd o teplokrevné plemeno velkého rdmce galakarosiérového
typu. Dnesni populace je rozdélena na 5 Cistokrevnych klasickych linii a 3

Cistokrevné neklasické linie, z nichZ jsou Generale, Favory a Rudolfo bélousi, Solo a
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Siglavi Pakra vranici a Generalissimus, Sacramoso a Romke se vyskytuji v obou

barevnych variantach (tabulka €. 6).

Hofin a kol. (1998) pouzil analyzu 12 mikrosatelitii ke studiu polymorfismu,
hetrozygotnosti i genetickych distanci u starokladrubskych koni. Jednalo se o lokusy:

ATH4, ATH5, ASB5, HMS2, HMS3, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10 a VHL20.

Zjistil, ze vranici a bélousi vykazuji blizkou genetickou piibuznost, avSak primérna

genetickd distance mezi nimi je na irovni dvou riznych plemen.

2.5.2 Stanovovani a vypocet piivodnich genii v populacich STKL zarazenych do

GZHZ

Pro realizaci navrhu metodického postupu stanoveni a vypoctu podilti piivodnich
starokladrubskych genli - PSTG u genetického zdroje plemene starokladrubského
koné byly u aktudlni - Zijici populace 43 plemennych hiebcli a 400 chovnych klisen,
evidovanych v plemenné knize, vygenerovany rozrody linii a rodin a v rdmci nich
byly stanoveny - uréeny zakladatelé linii a zakladatelky rodin (tabulky 6, 8a a 8b).
Tito byli oznaceni jako nositelé a nositelky 100 % podilt pivodnich

starokladrubskych genti - PSTG.
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Tabulka ¢. 6 Ptehled zakladatelt ¢istokrevnych linii starokladrubskych koni

(http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf )

Linie Zakladatel Barva Barva Nar.
o Plemeno pavod
¢. Nazev linie zakl. linie zakl.
L1 Generale Bélous | Belous | 1787 STKL Kopcéany
Gss XXI1lII
L11 Bélous | Bélous | 1938 STKL Kladruby n/L
Generale-Gss
o Vr./ Syn hiebce Generale
L13 Generalissimus Vranik 1797 STKL
bel. Kmen zanikl r. 1929
L3 Sacramoso Vranik | Vranik | 1800 STKL Krométiz
Italsko- Rim
L12 Napoleone Vranik | Vranik | 1845 .
Spanélské Kmen zanikl r. 1922
L31 Solo Vranik Vranik | 1927 STKL Syn Sacramosa XXIX
1779 STKL Kladruby n/L»Lipica
L2 Favory Plavak Bélous
1938 Lipican Babolna»KI. n/L.
Gss XXIX
L21 Bélous | Bélous | 1965 STKL Kladruby n/L
Favory-Gss
L4 Siglavi Pakra Vranik | Vranik | 1946 Lipican Chorvatsko
L5 Romke Vranik | Vranik | 1966 | Frisky kan Holandsko
L6 Rudolfo Bélous | Bélous | 1968 Lusitano Portugalsko

Linie Napoleone zanikla v r. 1922. Ptivodni linie Generalissimus (Gss) zalozna

hiebcem Generalissimem I. nar. r. 1797, zanikla v r. 1929 tthynem hiebce

Generalissima XXII. Znovu byla obnovena podle jména v r. 1941 jako linie

Generale-Generalissimus XXIII. nar. r. 1938 po otci Generale XXI1I z matky 407
Gss XXII). V 1. 1970 vznikla podobné¢ linie Favory IV z matky 817 Gss XXIII (Nar.
hieb¢in IV-2010).

Linie Favory byla zalozena plavym hiebcem Favory nar. r. 1779 v Kladrubech n/L a

......
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V kladrubském chovu se neuplatnil. V r. 1951 byl vSak za Gi¢elem rozsiteni krevni
zakladny do kladrubského chovu zarazen jeho potomek lipicky hiebec 92 Favory

nar. r. 1938 v hieb¢in¢ Babolna, ktery tak zalozil kmen Favory starokladrubskych
béloust (Nar. hieb¢in IV-2010).

V tabulce €. 7 jsou uvedeny popisné statistiky mikrosateliti napfi¢ liniemi, tj. poCet

jedincti primérny pocet alel, pozorovana heterozygotnost a geneticka diverzita.

Pozorovana heterozygotnost a geneticka diverzita vykazovaly pro vSechny linie
podobné hodnoty. Hodnoty pozorované heterozygotnosti a genetické diverzity jsou

ovlivnény poctem alel (Kracikova, 2010).

Jak dale Kracikova (2010) uvadi, z tabulky €. 7 je zfejmé, zZe kromé linii Generale a
Sacramoso dosahovala pozorovana heterozygotnost vy$si hodnoty nez geneticka

diverzita. To naznacuje pokles variability u zminénych linii.

Geneticka variabilita u STKL se udrzuje pomoci ptipafovacich pland, kdy se

rodi¢ovské pary sestavuji z co mozna nejméné piibuznych jedincti.

Tabulka ¢. 7 Charakteristiky pro mikrosatelitni lokusy analyzované u otcovskych

linii starokladrubského koné (Kracikova, 2010)

o Primér poctu Pozorovana Geneticka
linie pocet ] )
alel hetrozygotnost diverzita
Generale 40 4,38 0,569 0,575
Generale-
o 60 5,50 0,623 0,600
Generalissimus
Favory 80 6,06 0,680 0,677
Favory-
T 68 5,69 0,656 0,622
Generalissimus
Sacramoso 198 6,75 0,637 0,660
Solo 120 5,44 0,624 0,618
Siglavi Pakra 28 4,25 0,647 0,604
Romke 32 4,63 0,630 0,605
Rudolfo 22 3,94 0,659 0,547

34



Po matetské linii je ptivod starokladrubského koné mozno vysledovat zpét k 8

zakladatelkam cistokrevnych klasickych rodin a 7 zakladatelkdm Cistokrevnych

neklasickych rodin, jejichZ piehled (dle nového Radu plemenné knihy
starokladrubského kon¢ schvaleného 2005) je uveden v tabulkach 8a a 8b (Nar.

hieb¢in IV-2010).

Tabulka ¢. 8a Piehled zakladatelek Cistokrevnych klasickych rodin

starokladrubskych koni
(http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf)

Rok
Nazev Barva Plemeno Pivod
nar.
Africa 1740 bélka STKL Hiebcin Kladruby n/L.
Rava 1755 bélka STKL Hiebcin Kladruby n/L.
Deflorata 1767 bélka dansko$panélské | Frederiksborg (Dansko)
Almerina 1769 vranka STKL Hieb¢in Kladruby n/L.
Sardinia 1770 bélka lipické Hrebcin Lipica (Slovinsko)
Ragusa 1888 vranka STKL Hrieb¢in Kladruby n/L.
Cariera 1894 hnédka teplokrevné Hieb¢in Kladruby n/L.
Hiebcin Mezohegyes
Madar VI 1782 bélka lipické
(Mad’arsko)

Tabulka ¢. 8b Ptehled zakladatelek Cistokrevnych neklasickych rodin

starokladrubskych koni
(http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf)

Rok
Nazev Barva Plemeno Pivod
nar.
15 Narcis (1) 1939 | vranka STKL Chrést u Chrudimi
67 Xandra 1938 bélka teplokrevné Neznamy pivod
154 Barta 1953 | vranka Orlovsky Hiebcin Chrenovojsky (Rusko)
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klusak
Favora C3912 1963 bélka STKL privatni-volny chov
Dana (G) 3934 1969 bélka STKL privatni-volny chov
292 Ritorna 1974 | vranka teplokrevné Hrieb¢in Slatinany
Gita (G) €399 1974 bélka teplokrevné privatni-volny chov

Za 100 % ni nositelky PSTG byly rovnéZz ozna¢eny matky plemenikii - syni
origindlnich importovanych hiebct "mladych" starokladrubskych linii a to linii

Favory, Siglavi Pakra, Romke a Rudolfo.

100% - ni podily genil vySe uvedenych hiebct a klisen, nositelll a nositelek PSTG,
byly programové prepocitavany k jednotlivym aktualnim - Zijicim hfebctim, klisndm
a mladym konim populace starokladrubskych koni a to v celém generacné

dostupném rozsahu jejich rodokmenti.

Timto exaktnim metodickym postupem byly, poCinaje r. 2004, stanoveny podily

cey

PSTG u vSech aktualnich - Zijicich jedinct starokladrubské populace.

Pro starokladrubské kon¢ bylo radou plemenné knihy schvaleno, ze do genetickych
zdrojii budou, pocinaje rokem 2004, zatazovani hiebci a klisny s 50 ti % nim a
vys$8im podilem PSTG. Plvodni /v roce 2003 platny/ limit starokladrubskych genti
pro zatazeni hitebcti a klisen do genetickych zdroju byl na urovni 35 % (Volenec,

2004).

Do GZ byla v roce 2007 zatazena pouze zvifata spliujici podminku 87,5%
zastoupeni daného plemene v rodokmenu (tj. ptimés cizi zuslecht'ujici krve mliZze byt
max. 12,5%). Je vypracovan pocitacovy program, ktery jiz u rodicl pfi sestavovani
pifipafovacich plana tuto podminku respektuje a nevhodné spojeni (z hlediska
rodokmenu) vylou¢i. Alternativni ptipafeni rodi¢ovskych parit pomoci pocitace
zohlediuje i pravidelné zastoupeni kmenti a linii v rodokmenu a koeficient
piibuzenské plemenitby Fx, ktery by nemél pfesahnout hodnotu 6,25 (Dykova a
Sancova, 2012).
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2.5.3 Rozsah chovu a struktura populace starokladrubského koné

Podle Dykové a Sancové (2013) ma soucasna populace STKL v CR vice nez 1700

jedinct (tj. plemennych hiebcd, klisen matek, dorostu a pracovnich koni), pocetni

stavy jsou uvedeny v tabulkach 9a a 9b, jejich vyvoj v letech 2003-2012 zobrazuje
graf ¢. 3. Narodni hieb¢in (NH) Kladruby n. Labem chova v hieb¢iné Kladruby n.

Labem variantu béloust (B) a v hieb¢iné Slatinany variantu vranika (V). V

soukromych chovech se nyni chova témét dvojnasobek poctu zvifat zafazenych do

GZ nez v NH v Kladrubech nad Labem, pocet privatnich chovatelti v roce 2012

dosahoval poctu 164.

Tabulka ¢. 9a Vyvoj poéetniho stavu populace GZ - privatni chov (Dykova a
Sancova, 2012)

rok plemenni hi‘ebci plemenné klisny v | plemenné klisny | pocet
vGZ (B +V) GZ (B +V) celkem (B +V) chovateld

2003 18 (9+9) 160 (77+83) 237 (121+116) 103
2004 16 (7+9) 186 (92+94) 260 (138+122) 119
2005 17 (8+9) 187 (89+98) 272 (144+128) 120
2006 18 (7+11) 192 (92+100) 275 (136+139) 134
2007 20 (10+10) 201 (92+109) 287 (138+149) 142
2008 17 (8+9) 204 (96+108) 305 (1+154) 150
2009 21 (10+11) 217 (101+116) 330 (161+169) 157
2010 23 (10+13) 221 (100+121) 333 (143+179) 158
2011 23 (9+14) 218 (100+118) 356 (168+188) 169
2012 22 (8+14) 221 (99+122) 347(165+182) 164
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Tabulka ¢. 9b Vyvoj pocetniho stavu populace GZ — Narodni hieb¢in Kladruby n. L.
(Dykova a Sancova, 2012)

fok plemenni hi‘ebci v GZ | plemenné klisny v GZ | plemenné klisny
(B+V) (B+V) celkem (B + V)

2003 25 (14+11) 140 (73+67) 155 (83+72)
2004 27 (15+12) 143 (76+67) 157 (85+72)
2005 32 (19+13) 139 (74+65) 153 (83+70)
2006 34 (21+13) 147 (76+710) 162 (87+75)
2007 38 (21+17) 143 (73+70) 159 (85+74)
2008 37 (19+18) 136 (65+71) 152 (77+72)
2009 34 (17+17) 127 (59+68) 138 (67+71)
2010 33 (17+16) 137 (63+74) 152 (74+78)
2011 34 (20+14) 135 (63+72) 149 (74+75)
2012 33 (18+15) 129 (60+69) 144 (172+172)

Pozn.: stavy jsou poéitany vzdy k 31.12.uvedeného roku, v r.2012 je stav uveden k 5.11.

Graf 3 Vyvoj pocetniho stavu starokladrubského kon& (Dykova a Sancova, 2012)
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2.5.4 Starokladrubsky ki - Narodni kulturni pamatka

Od r. 2002 je starokladrubské plemenna kniha uzaviena ptilivu krve jinych plemen,
nebot’ kromé chovu NH Kladruby n. L. je i v privatnich chovech dosti kvalitnich
plemennych jedinct a chov tedy neni geneticky ohrozen.

V roce 2001 byl uznan Hiebc¢in v Kladrubech nad Labem, jakoz i kmenové chovné
stado starokladrubského koné v poctu 65 klisen a 4 hiebcli v barvé bil¢, Narodni
kulturni pamatkou. (132/2001 Sb. NARIZENI VLADY ze dne 28. biezna 2001 o
prohlaseni n¢kterych kulturnich pamatek za narodni kulturni pamatky).

Profesor Bilek (1957) tvrdil, ze starokladrubsti koné jsou jedinou vyslovené ¢eskou
rasou koné, z nejmohutnéjSich mezi teplokrevniky, Ze jsou od staleti na nasi pidé

vyrostli a k ni tedy mnohem 1épe ptizptisobeni, nezli plemenici jinych ras.

Podle feditele hiebcina Ing. Jehlicky patii hiebéin mezi pét nejvétsich pamatek, které
U nas mame. Starokladrubsky kun je umélecké dilo, pfitom je to zivé zvite, které

s ¢lovékem spolupracuje, a pritom je to relikt z doby baroka.

Jehlicka se nevzdava myslenky, zZe by se jednou mohl dostat na prestizni seznam
kulturniho dédictvi UNESCO (http://pardubicky.denik.cz/zpravy_region/kladrubsky-
kun-v-unesco-20130215.html).
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3 ZAVER

Hlavnim cilem zachovani biodiverzity je uchovani rozmanitosti jednotlivych
biologickych druhti i riiznorodosti prostiedi, ve kterych se tyto druhy nachazeji.
Promény ve slozeni, zastoupeni druhti se odehravaji i pfirozenou cestou, v soucasné
dobé jsou v8ak vyrazné&jsi ty, které ptisobi lidska ¢innost jako napt. zem&délstvi.
Hospodaiska zvirata jsou nedilnou soucasti biodoverzity a stale Castéji se, zejména
malopocetna plemena, stavaji predmétem ochrany. Diivodem k jejich ochrané je
zejména zachovani rezervoaru téch gent a alel, které byly u vysoce produktivnich
plemen eliminovany. Ma-li byt témto plemenlim zajisténo pieziti, je nutné udrzet
jejich genetickou variabilitu na co mozna nejvyssi trovni.

Starokladrubsky kan je jednim z nejdulezitéjsich a nejvzacnéjsich genetickych zdroji
v Ceské Republice. V jeho populaci se chovatelé a §lechtitelé snaZi o udrzeni
dostate¢né genetické variability, k ¢emuz jim vyznamné pomaha geneticka analyza
rodokmenil a genetické informace viibec. Cilem je zachovani jediného pivodniho
¢eského plemene koni v typu galakarosiera, s vyuzitim k ceremonialni a
reprezentativni sluzb¢, soutéznim spiezeni, drezufe, baroknimu a rekreacnimu
jezdéni.

Po celou dobu existence plemene se vzhledem k jeho omezené Cetnosti uplatiiuje
pribuzenskd plemenitba, coz na jedné stran€ vedlo k zachovani jeho piivodniho
charakteru, na stran¢ druhé¢ to vSak s sebou nese zvysené riziko inbredni deprese se
vSemi jejimi negativnimi dopady zejména na konstituci, Zivotaschopnost a
reproduk¢éni schopnosti.

Bylo proto vypracovano nékolik genetickych analyz (Jakubec a kol., 2004; Hofin a
kol., 1998), ze kterych vyplynulo, ze geneticky polymorfismus starokladrubskych
koni nevykazuje redukci a je srovnatelny s genetickym polymorfismem jinych
plemen koni.

Pokrok ve schopnosti identifikace a analyzy genetickych markert slouzi tedy nejen
K urCeni vzajemné piibuznosti nejriznéjsich druhti a populaci, at’ stale jesté zijicich
¢1jiz vyhynulych, ale také k moZnosti zachovat a udrZet zejména ohroZené druhy pro

dal$i generace.

40



5 SEZNAM POUZITE LITERATURY

Begon M., Harper jl a Townsend cr. 1997. Ekologie. Jedinci, populace a
spoleCenstva. Vydavatelstvi Univerzity Palackého, Olomouc. 949 s. ISBN 80-7067-
695-7 : 791.00

Bilek, F. 1957, Kui lipicansky — lipican. Kun starokladrubsky. IN: Specialni
zootechnika II. Chov koni. 74-104. Statni zeméd€lské nakladatelstni Praha.

Cieslak, M., Pruvost, M., Benecke, N., Hofreiter, M., Morales, A., Reissmann, M.,
Ludwig, A. 2010. Origin and History of Mitochondrial DNA Lineages in Domestic
Horses. PLoS ONE 5 (12) p. 13 http://dx.plos.org/10.1371/journal.pone.0015311

Czernekova, V. 2012. Vyuziti molekularnich markert pfi hodnoceni genové
variability vybranych plemen koni genovych rezerv Ceské republiky. Ceska

zemédelska univerzita v Praze. Katedra obecné zootechniky a etologie.

Dovc, P., Kavar,T., S6lmner, H., Achmann, R. 2006. Developemnent of the Lipizzan

Horse Breed. Reproduction in Domestic Animals 41, 280-285

Dvoték, J., Vrtkova, 1. 2001. Mala genetika prasat II. Brno: MZLU v Brng, 91 s.
ISBN 80-7157-521-6.

Dykova, Z., Sancova, Z., 2013. Vyroéni zprava Narodniho programu konzervace a
vyuzivani genetickych zdroji hospodaiskych zvitat a dalSich Zivo¢ichl vyuZivanych

pro vyzivu,zeméedélstvi a lesni hospodaftstvi za rok 2012
Flegr, J. 2005. Evolu¢ni biologie. Praha: Academia. 559 s. ISBN 80-200-1270-2.

Frelich, J., Volfova, K., Tonka, T., Marsalek, M., Zednikova, J., Bunatova, Z.,
Stranska, H., Kleinova, A., Stérba, J., Vejcik, A. 2011. Chov hospodatskych zvirat I.
JihoCeska univerzita v C. Budg&jovicich. ISBN 978-80-7394-298-4

Garant, D., Kruuk, L. E. B. 2005. How to use molecular marker data to measure
evolutionary parameters in wild populations. Molecular Ecology. ISBN 14:1843-
1859

41


http://www.mendeley.com/library/
http://www.mendeley.com/library/
http://dx.plos.org/10.1371/journal.pone.0015311

Groeneveld, L. F., Lenstra, J. A., Eding, H., Toro, M. A., Scherf, B., Pilling, D.,
Negrini, R., Finlay, E. K., Jianlin, H., Groeneveld, E., Weigend S. 2010.
International Society for Animal Genetics, Animal Genetics, 41 (Suppl. 1), 6-31

Hruban, V., Majzlik, I. 2000. Obecna genetika. 1. Vyd. Ceska zemé&délska univerzita.
Praha. 316 s. ISBN: 80-231-0600-9

Hofin, P., Cothran, e. g., Trtkova, K., Marti, E., Glasnak, P., Henney, P., Vyslocil,
M. 1998. Polymorfizm of Old Kladruber horses, survivig but endangered baroque

breed. European Journal of Immunogenetics 25 No. 5, 357-63

Jakubec, V, Volenec, J., Majzlik, 1., Schlote, W. 2004. Analysis of inbreeding in the
genetic recourse of the ,,01d Kladrub horse* in the period from 1993 to 2003.
Conservation genetics of endangered horse breeds. EAAP publication No. 116, 85-90

Knoll, A., Vykoukalova, Z. 2002. Molekularni genetika zvitat (Metody detekce
polymorfizmi DNA genil). Brno: MZLU v Brné. 168 s. ISBN 80-7157-616-6

Kovat, P. 1952. Ekosystémova a krajinna ekologie. Praha, Karolinum. 166 s. ISBN
978-80-246-2044-2

Kracikova, O. 2010. Vyuziti variabilty DNA ve studiu pfibuzenskych vztaht linii a
rodin plemene koné rezervy. Ceska zemé&délska univerzita v Praze. Fakulta
agrobiologie, potravinovych a ptirodnich zdrojh. Katedra obecné zootechniky a

etologie.

Kourkova, L., Vrtkova, L., Srubatova, P. 2009. Microsatellite DNA analysis of
genetic diversity in selected horse population Journal of Agrobiology, 26 (1): 57-60

Moldan, B., editor. 1993. Konference OSN o zivotnim prostiedi a rozvoji; Rio de
Janeiro. Praha, Management Press. 260 s. ISBN 80-85603-43-8 (broz.) : 50.00

Mora, C., Tittensorl, D. P., Adl, S., Simpson, A. G. B., Worm, B. 2011. How Many
Species Are There on Earth and in the Ocean? PLoS Biology. August. Volume 9.
Issue 8. €1001127

Plesnik, J. 2004. Biologicka rozmanitost na Zemi: stav perspektivy. Praha, Scientia.
261 s. ISBN 80-7183-331-2 : 1096.00

42


http://minas.jcu.cz/F/QF71S34QG6AQ5ALV19IYF6KCM6YDAHG48X6AD4LTAARJDAASKQ-43187?func=full-set-set&set_number=028283&set_entry=000003&format=999

Plesnik, J. 2005. In Ukazatele zmén biodiverzity (editor David Vackar). Praha:
Academia. 298 s. ISBN 80-200-1386-5.

Putnova, L., Vrtkova, L., Riha, J., Burocziova, M., Dvoiak, J. 2006. The genetic
structure of di_erent horse breeds in the Czech Republic inferred from microsatellite
markers Supported by Ministry of Agriculture of the Czech Republic (1G58073) and
Czech Science Foundation (523/03/H076). 30th International Conference on Animal
Genetics PORTO SEGURO, BRAZIL AUGUST 20-25

Rogers D. L., Millar C. I., Westfall R. D. 1996. Genetic Diversity within Species.
Sierra Nevada Ecosystem Project: Final report to Congress, vol. 11, Assessments and
scientific basis for management options. Davis: University of California, Centers for

Water and Wildland Resources

Rosypal, S., Doskat, J., Panticek, R. a kol. 2001.Terminologie molekuldrni biologie.
Brno: Grafex. 281 s. ISBN 80-902562-3-6.

SanCristobal, M., Chevalet, C., Peleman, J., Heuven, H., Brugmans, B., Van Schirek,
M. 2006. Genetic diversity in European pigs utilizing amplified fragment length
polymorphism markers. Animal Genetics, 37, s. 232-238

Tews J., Brose, U., Grimm, V., Tielborger, K., Wichmann, M. C., Schwager, M.,
Jeltsch, F. 2004. Animal species diversity driven by habitat heterogeneity/diversity:

the importance of keystone structures. Journal of Biogeografie 31 (1) s. 79 - 92

Toth, G., Gaspari, Z., Jurka, J. 2000. Microsatellites an different eukaryotic
genomes: Survey and analysis. Genome Research. 10. 967-981.1SSN:1088-9051

Van Marle-Koster, E., Nel, L. H. 2003. Genetic markers and their application in
livestock breeding in South Africa: A review. South African Journal of Animal
Science, Vol 33 pp 1-10

Volenec, J. 2004 Metodicky pfistup stanovovani a vypoctu podilt ptivodnich genti

u genetického zdroje plemene starokladrubsky kin, Chrudim

http://www.nhkladruby.cz/archiv-dokumentu

43



Whittaker, R. H. 1972. Evolution and measurement of species diversity. Volume
21,issue 2/3 pages 213-251

Wilson, O., 1992. The Diverisity of Life, Harvard University Press, Cambridge, MA.
464 pages. ISBN: 0-674-21298-3

Zima, J. 2004. Cytogenetika In Genetické metody v zoologii. Univerzita Karlova v
Praze: Nakladatelstvi Karolinum. s.165 — 188. ISBN 80-246-0795-6.

Narodni hiteb¢in Kladruby nad Labem. http://www.nhkladruby.cz/plemenna-kniha

http://pardubicky.denik.cz/zpravy_region/kladrubsky-kun-v-unesco-20130215.html

132/2001 Sb. NARIZENI VLADY ze dne 28. biezna 2001 o prohlaseni n&kterych

kulturnich pamatek za narodni kulturni pamatky

Rad PK starokladrubského koné, 2012. http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf

http://www.enviwiki.cz/wiki/Diverzita spole%C4%8Denstev#cite note-piv-3

http://genbank.vurv.cz/genetic/nar_prog/Dokumenty/NPGZ_12_ 16.pdf

44


http://www.nhkladruby.cz/plemenna-kniha
http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf
http://www.enviwiki.cz/wiki/Diverzita_spole%C4%8Denstev#cite_note-piv-3

SEZNAM TABULEK, GRAFU A OBRAZKU

Tab. 1 ROzZmanitost ZIVOa. .........coeviiuiieiiiiieiiiieiieeeiie e e eeeeeneeineeneeeeeneennnd0
Mora, C., Derek P. Tittensor, D. P., Adl, S., Simpson, A.G. B., Worm, B. 2011. How
Many Species Are There on Earth and in the Ocean? PLoS Biology. August. Volume
9. Issue 8. 1001127

Tab. 2 Plemena koni v CR a jejich podetni Stavy.............cccevniviiiniriininininnennnnn 23
Frelich, J., Volfova, K., Tonka, T., Marsalek, M., Zednikova, J., Bunatova, Z.,
Stranska, H., Kleinova, A., Stérba, J., Vejcik, A. 2011. Chov hospodatskych zvitat.
Jiho&eska univerzita v C. Bud&jovicich. ISBN 978-80-7394-298-4

Tab. 3 Genetickd variabilita...........cceiviiiiiiiie i 24
Putnova, L., Vrtkova, 1., Riha, J., Burocziové, M., Dvoték, J. 2006.

Mendel University of Agriculture and Forestry in Brno, Laboratory of Applied
Molecular Genetics(LAMGen)

Tab. 4 Konkrétni alely identifikované u ¢tyfech plemen koni—genovych zdroju.....28
Kourkova, L., Vrtkova, 1., Dvotak, J., Van Bon, B. J. 2009. Journal of Agrobiology,
26(1):5760

Tab. 5 Dalsi parametry alel ve vSech studovanych lokusech.............ccccovvireiinnnne, 29
Kourkova, L., Vrtkova, 1., Dvotak, J., Van Bon, B. J. 2009. Journal of Agrobiology,
26(1):5760

Tab. 6 Piehled zakladatela ¢istokrevnych linii starokladrubskych koni..................... 33
http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf

Tab. 7 Charakteristiky pro mikrosatelitni lokusy analyzované u otcovskych linii
starokladrubského koné.................o s34
Kracikova, O. 2010. Vyuziti variabilty DNA ve studiu pfibuzenskych vztaht linii a

rodin plemene kon¢ rezervy

Tab. 8a Prehled zakladatelek ¢istokrevnych klasickych rodin starokladrubskych
KON . e e 0 3D
http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf

45



Tab. 8b Piehled zakladatelek Cistokrevnych neklasickych rodin starokladrubskych

http://www.nhkladruby.cz/prilohy/radpk.pdf

Tab. 9a Vyvoj pocetniho stavu populace GZ - privatni chov.................cccceeeeeen. 37
Vyroc¢ni zprava Narodniho programu konzervace a vyuzivani genetickych zdroja
hospodatskych zvitat a dalSich zivo¢ichli vyuzivanych pro vyzivu, zemédélstvi a

lesni hospodafstvi (Narodni program zvifat) za rok 2012

Tab. 9b Vyvoj pocetniho stavu populace GZ - NH Kladrubyn. L........................38
Vyro¢ni zprava Néarodniho programu konzervace a vyuzivani genetickych zdroji
hospodaiskych zvitat a dalSich Zivocichii vyuzivanych pro vyzivu, zemédélstvi a

lesni hospodarstvi (Narodni program zvifat) za rok 2012

Graf 1 Pivod mitochondrialnich linii modernich plemen koni..........c.cccceveiviiieenen. 19
Cieslak, M., Pruvost, M., Benecke, N., Hofreiter, M., Morales, A., Reissmann, M.,
Ludwig, A. 2010.

zdroj:10.1371/journal.pone.0015311.9002

Graf 2 Geneticka diverzita mezi nékterymi plemeny koni v Ceské republice........... 25
Putnova, L., Vrtkova, 1., Riha, J., Burocziova, M., Dvoiak, J. 2006.

Mendel University of Agriculture and Forestry in Brno, Laboratory of Applied
Molecular Genetics (LAMGen)

Graf 3 Vyvoj pocetniho stavu STKL............cooviiiiiiieisiereere e e 2220 38
Vyro¢ni zprava Narodniho programu konzervace a vyuzZivani genetickych zdroja
hospodarskych zvitat a dalSich zivocichli vyuZivanych pro vyzivu, zemé&délstvi a

lesni hospodarstvi (Narodni program zvifat) za rok 2012

Obr. 1 http://www.wildlife.sk/html/divocina/divO05.htm...........ccccoevveiiiiiicieeee, 9
Obr. 2 http://www.colway.cz/clanky/transdermalnost-kolagenu.html...................... 14
Obr. 3 http://www.fler.cz/zbozi/starokladrubsky-belous-3592935...........c.cccevveeneee. 31


http://www.fler.cz/zbozi/starokladrubsky-belous-3592935............................31

