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Odhad koeficientu pribuzenské plemenitby na
chromozomu X u plemene starokladrubsky kuan na
zakladé rodokmenovych udaju

Souhrn

Tato diplomova prace se zabyva genetickou analyzou populace starokladrubskych koni
(STKL) s diirazem na koeficient pfibuzenské plemenitby na chromozomu X. V uvodu
je diskutovana historie chovu STKL a vyvoj pohlavnich chromozomii. Dale je pfedstaven
vyznam genetické variability a koeficientu inbreedingu v genetickém managementu plemen
zvitat. Hlavnim cilem prace je shromazdit informace o genetické struktute populace STKL,
vyhodnotit koeficient piibuzenské plemenitby na chromozomu X (F,X.,) v porovnani
s autozomalnimi chromozomy (F,) a poskytnout zakladni informace pro geneticky management
a zachovani tohoto plemene. Primérny koeficient inbreedingu F, se pro plemeno STKL
mezi lety 1990 az 2017 pohyboval kolem 13 %. Stfedni hodnota F X, byla 0,0519,
coz naznacuje mirn¢ pozitivni sklon. Naopak, primérnd hodnota proménné F, 0,0683 miize
indikovat vys$s$i genetickou variabilitu v autosomalnich chromozomech. P#i porovnani
genetické variability u F, X, mezi bélousi a vraniky byla primérna hodnota F, X pro bélouse
niz8i nez u vranikd. Analyzovanim korelace mezi praméry koeficientl £, X, a F, byla zjisténa
sttedné silnd pozitivni korelace, coZz podporuje hypotézu o vlivu pifibuzenské plemenitby
na genetickou variabilitu. Nicméné, testovani statistické vyznamnosti rozdilu mezi priméry
F,X ., ubélousi a vranikd neprokazalo statisticky signifikantni rozdil. Ziskané idaje poukazuji
na sloZitost vztahli mezi piibuzenskou plemenitbou a genetickou variabilitou a naznacuji
potiebu dal$iho vyzkumu pro hlub8i porozuméni témto mechanismim. Vysledky prace
poskytuji podrobné informace o genetické diverzité STKL a vyvoji koeficientu ptibuzenské
plemenitby na chromozomu X. Diskuze se zaméiuje na interpretaci vysledku a jejich vyznam
pro dalsi geneticky management plemene. Celkové tato prace pfinasi nové poznatky o genetické
struktufe STKL a pfispiva k lepSimu porozumeéni této problematice v kontextu genetického

managementu plemen zvirat.

Klic¢ova slova: genetické diverzita, pohlavni chromozom, kin



Estimation of inbreeding for X-chromozome in Old
Kladruber horse based on pedigreed data

Summary

This thesis focuses on the genetic analysis of the population of Old Kladruber horses
(STKL), with an emphasis on the coefficient of inbreeding on the X chromosome.
The introduction discusses the history of breeding STKL and the development of sex
chromosomes. Furthermore, it introduces the importance of genetic variability and
the coefficient of inbreeding in the genetic management of animal breeds. The main objective
of the thesis is to gather information about the genetic structure of the STKL population,
evaluate the coefficient of inbreeding on the X chromosome (F,X.,) compared to autosomal
chromosomes (E,), and provide basic information for the genetic management and preservation
of this breed. The average coefficient of inbreeding F, for the STKL breed between 1990
and 2017 ranged around 13%. The mean value of F X, was 0.0519, indicating a slightly
positive trend. Conversely, the average value of the variable F, 0.0683 may indicate higher
genetic variability in autosomal chromosomes. When comparing the genetic variability
of E X, between white variant and black variant, the average value of F, X, for white one was
lower than for black one. By analyzing the correlation between the means of the coefficients
E.X., and E., a moderately strong positive correlation was found, supporting the hypothesis
of the influence of inbreeding on genetic variability. However, testing the statistical significance
of the difference between the means of F, X, for white variant and black variant did not show
a statistically significant difference. The obtained data indicate the complexity of the
relationships between inbreeding and genetic variability, suggesting the need for further
research for a deeper understanding of these mechanisms. The results provide detailed
information on the genetic diversity of STKL and the development of the coefficient
of inbreeding on the X chromosome. The discussion focuses on interpreting the results and their
implications for further genetic management of the breed. Overall, this work brings new
insights into the genetic structure of STKL and contributes to a better understanding of this

issue in the context of genetic management of animal breeds.

Keywords: genetic diversity, sex chromozome, horse
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1 Uvod

Starokladrubsti kon¢ (STKL) jsou jednim z nejstarSich chovanych plemen koni na svété,
jejichz historie saha az do druhé poloviny 16. stoleti. Jejich popularita ve stifedni Evropé
vyrazné vzrostla v 18. stoleti, kdy zaCaly byt zakladany hiebéiny Slechtou (NH Kladruby
nad Labem 2013). Plemeno starokladrubského kong se na izemi CR chova jiZ vice neZ 400 let
a béhem této doby se dokonale pfizpisobilo mistnim podminkdm. Stejné jako u vétSiny
eukaryotickych organismt, i u koni je jedno pohlavi heterogametické, coz znamena, Zze ma
par morfologicky odlisnych chromozomi, zatimco druhé pohlavi je homogametické a ma dva
identické Cleny kazdého chromozomalniho paru (Volobuev 2020).

Chromozomy X a Y jsou zapojeny do uréovani pohlavi u savct. Chromozom X si béhem
evoluce udrzuje vétsinu svych piivodnich gent, zatimco chromozom Y prochazi degeneraci
a ztratou funkce gent, pravdépodobné kviili absenci rekombinace (Gianaroli et al. 2013).
Tato degenerace chromozomu Y je spoleénym rysem mnoha taxonll a je pravdépodobné
zpisobena absenci rekombinace a néslednou genetickou degradaci (Bachtrog 2006).

Dulezitym aspektem chovu koni je geneticka diverzita, kterd je zdkladem pro jejich
adaptaci na zmény prostiedi. Geneticka diverzita je zaloZena na rozmanitosti gentl, cozZ zahrnuje
nejen odlisné populace v ramci jednoho druhu, ale také rozdilné jedince v ramci konkrétni
populace (Wilson 1992). Hodnoceni genetické variability je kli¢ové pro spravny management
plemen koni, a proto se vyuzivaji rizné statistické metody, jako je naptiklad analyza PCA
nebo vypocet koeficientl inbreedingu (Wilmot et al. 2023).

Koeficienty inbreedingu jsou dilezitymi ndstroji pro studium genetické variability
a ptibuznosti mezi jedinci. Tyto koeficienty lze vypocitat z rodokment, ale v dneSni dobé¢
se ¢asto odhaduji z dat genetickych markerii, coZ je rychlejsi a efektivnéj$i metoda (Jinliang
2016). Znalost genetické variability a pfibuznosti mezi jedinci umoZiluje lepSi pochopeni
historie plemen a optimalizaci jejich chovu pro ucely zachovani a ochrany (Gémez-Romano
et al. 2013).

Analyza genetické variability a koeficientl inbreedingu je kli€ovd pro spravny
management chovu koni a zachovani genetické diverzity v populacich. Vypoclty
téchto koeficientl pomoci modernich statistickych metod a vyuZziti genetickych markert
umoziuji pfesnéjsi a efektivnéj$i hodnoceni genetické variability a pfibuznosti mezi jedinci
(Bjelland et al. 2013).



2 Védecka hypotéza a cile prace

Na zakladé rodokmenovych udajii bude odhadnut koeficient ptibuzenské plemenitby
pro chromozom X uplemene starokladrubsky kun. Odhadnuty koeficient piibuzenské
plemenitby pro chromozom X bude nésledné porovnan s odhadem koeficientu pro ostatni
autosomalni chromozomy.

Védecka hypotéza: Koeficient pfibuzenské plemenitby pro chromozom X vykazuje
shodné¢ hodnoty a vyvoj jako koeficient ptfibuzenské plemenitby pro ostatni autozomalni
chromozomy.



3 Literarni reSersSe
3.1 Starokladrubsky kiin (STKL)

Starokladrubsky ki je povazovan za ohroZeny geneticky zdroj, a proto je pristup k chovu
velmi opatrny s cilem udrzet vSechny linie a rodiny v tradi¢nim stylu barokniho ko¢arového
kon¢ (Vostra-Vydrova et al. 2016).

3.1.1 Historie chovu

Starokladrubsti kon¢ (STKL) patii mezi nejstarsi plemena koni chovanych na svété.
Jejich chov je datovan az do druhé poloviny 16. stoleti. Hlavnim zamérem bylo chovat koné
pro cisafsky dvir Habsburkil. K tomuto ucelu byli pouZzivéani staroSpané€lsti koné, kteti byli
importovani hlavné z italskych hieb¢inli. Pokles popularity chovu staro§panélského plemene
na konci 18. a zacatkem 19. stoleti vedl k postupnym zméndm v chovatelském programu
v hieb¢in€ Kladruby nad Labem. Starokladrubsti a lipicti koné byli chovani pro cisafsky dvir
ve Vidni s vyuZitim staroitalské a staroSpanélské krve jako "barokni" koné pro rizné ucely:
starokladrubsti koné slouzili jako koc¢arovi kon¢ a lipicani jako jezdec¢ti koné (Vostra-Vydrova
et al. 2016).

Popularita plemene STKL stoupla ve stiedni Evropé v 18. stoleti, kdy byly hieb¢iny
zakladany svétskou i cirkevni Slechtou (NH Kladruby nad Labem 2013). Plemeno
starokladrubského koné je na uzemi CR kontinualné chovéano vice nez 400 let. B&hem této doby
se tak dokonale prizpusobilo mistnim podminkam (Machek & Roubalova 2006).
Michal (1972) a Dusek (1992) uvadéji, ze starokladrubsky kiin ma prevazné Spanélské predky.
Pavodem je navic blizce pfibuzny plemeni lipican. Lipican pochazi z hieb¢ina v oblasti Lipizza,
ktera lezi na tizemi dne$niho Slovinska. Vznik plemene STKL je u nas spojovan s oblasti
polabské niziny, kde se nachazi hieb¢in Kladruby nad Labem (Machek & Roubalova 2006),
ktery byl zalozen jiZ v roce 1579 cisafem Rudolfem II. (Dusek, 1992).

3.1.1.1 Kmeny

Pivod starokladrubského koné lze vysledovat zpét k 8 otcim zakladatelim stejného
poétu kmenl; tyto kmeny byly po svych zakladatelech pojmenovany: Generale,
Generalissimus, Sacramoso, Napoleone, Solo, Favory, Siglavi Pakra, Romke a Rudolfo.

Mezi Cistokrevné klasické kmeny (STKL) jsou fazeny Generale, Generalissimus,
Sacramoso, Napoleone (italskoSpanélské plemeno), Solo a Favory. Do cistokrevnych
neklasickych kment patii Siglavi Pakra (lipické), Romke (friské) a Rudolfo (lusitano). V roce
1922 doslo k zaniku kmene Napoleone, soucasna populace je tedy rozdélena na 5 Cistokrevnych
klasickych kmentl a 3 ¢istokrevné neklasické kmeny.

Zastupci kmene Generale, Favory a Rudolfo jsou vyhradné bélousi, kmeny Solo a Siglavi
Pakra jsou vrané, kmen Romke pfevdzné vrany, kmen Generalissimus a Sacramoso
je rovnomérné zastoupen obéma barevnymi variantami (Sancova 2019).



3.1.1.2 Rodiny

Puvod STKL lze vysledovat i ze strany matek od 8 zakladatelek ¢istokrevnych klasickych
rodin a 7 zakladatelek &istokrevnych neklasickych rodin (Sancova 2019).
Jména a plemenné zastoupeni zakladatelek rodin jsou zobrazeny v nasledujici tabulce:

Tabulka 1: Pichled zakladatelek ¢istokrevnych rodin podle Sancova (2019) — upraveno
Kadlecova (2024).

Cistokrevné klasické rodiny

Africa | Rava Deflorata Almerina | Sardinia | Ragusa Ragusa Madar
VI.

STKL | STKL | danskospanélské | STKL lipick¢ | STKL | teplokrevné | lipické

Cistokrevné neklasické rodiny

15 Narcis | 67 Xandra | 154 Barta Favory Dana (G) 292 Gita (G)
(N 3912 3934 Ritorna 399
STKL | teplokrevné | orlovsky STKL STKL teplokrevné | teplokrevné
klusak

3.1.2 Plemenné znaky

Starokladrubsti koné jsou v soucasné dob¢ chovani ve dvou variantach — vranici a bélousi.
Na rozdil od vranikt, kde jsou do plemenitby povoleni pouze ¢erné zbarveni jedinci, mohou
byt do plemenitby béloust zafazeny i klisny s hnédym ¢i rezavym zbarvenim.

Vranici maji tmavosedé pigmentovanou kizi vyjma odznaki, které jsou riizové barvy.
Vyskyt bilych znakt je nezadouci, ale mensi bilé odznaky jsou akceptovatelné na hlavé
a na spodni casti koncetin v oblasti kopyt. U bélousi se jedna o tzv. vybélujici bélouse
S tmavoSed¢ pigmentovanou kizi. Hfibata se rodi s chlupovym pokryvem téla, ktery vykazuje
zakladni barvy s riznymi odstiny a s odliSnym stupném prokvetlosti. Ptipustné jsou bilé
odznaky spojené s riizovou kiizi (Rad plemenné knihy 2012).

Ackoliv se jedna o stejné plemeno, zdstupci obou zbarveni se od sebe exteriérove lisi,
pfiCemz vétsina rozdili prameni z historicky rozdilného vyuZiti a Slechténi (Sobotkova et al.
2006). Bélousi jsou ve srovnani s vraniky uslechtilejsi, s velmi vyraznym podilem gend
zdédénych po starospanélskych piedcich. Maji celoprofilovy klabonos, ktery je diky tomu méné
vyrazny. V chovu vranikd se naopak projevil vliv okcidentalnich geni norickych koni.
Klabonos je vyraznéjsi, u nékterych jedinci az neobvykle velky. S vétsi hlavou ma vranik
mj. valcovity trup, Casto kratsi, nékdy obraceny krk a stfechovitou zad’ (Dusek 1992).

Sobotkova et al. (2006) provedli hodnoceni exteriéru u riznych linii STKL. Po srovnani
zakladnich télesnych rozméra zjisténych v rdmci méfeni a jejich porovnani s pozadavky fadu
plemenné knihy uvadeéji, Ze soucasna chovné populace béloust i vranikli odpovidéa pozadavkim
Slechténi. Jako jeden z faktort ovliviiujicich sou€asny stav zmifiuji sjednoceni $lechtitelského



cile pro bélouse i1 vraniky (mimo barevné varianty). Jakubec a Volenec (2003) jiz dtive uvedli,
ze sjednoceni Slechtitelského cile a vzijemné piipafovani bilé 1 vrané populace
muze poskytnout vétsi prostor ke slechténi a mensi riziko zvyseného koeficientu ptibuznosti.

3.1.2.1 Posouzeni exteriéru

Kun je ¢lovékem vyuzivan predevsim pro svalovou praci. V porovnani s chovem jinych
hospodaiskych zvifat ma proto posuzovani télesné stavby koni odlisny vyznam vzhledem
K jejich zaméfeni (Jakubec et al. 1996).

Pii hodnoceni exteriéru jsou u starokladrubskych koni méfeny tii zakladni télesné
rozméry: kohoutkova vyska hilkova i1 paskova, obvod hrudniku a obvod holen¢. Dale jsou
zvitata zvazena a nasledné posuzovéana s pomoci linedrniho popisu. K vyhodnoceni kazdého
znaku se pouziva numericka skala v rozpéti 1-9 bodia. Hodnoti se plemenny typ, pohlavni vyraz
a jednotlivé télesné partie kon¢ (Jakubec & Volenec 2003).

Dusek (2007) uvadi, ze znalost funkcnosti télesné stavby ve vztahu k vykonnosti
s prihlédnutim k fyziologickym funkcim umozni vyvodit odpovidajici zavéry pro vSechny faze
Slechténi véetné selekce. Posuzovatel by proto mél byt obeznamen s anatomii koné a mél by
umét posoudit, které znaky jsou dulezité pro typ a vykonnost konkrétniho zvifete. Zaroven
by jeho tisudek nemél byt ovlivnén subjektivnimi nazory (Marsalek 2008).

3.1.3 Plemenna kniha

Plemenné kniha je vedena za tcelem soustavného zdokonalovani genetické urovné
chovaného plemene. Kone¢nym cilem je zachovani genetického zdroje plivodniho plemene
starokladrubskych koni Zijicich na izemi CR. Evidence plemenné knihy STKL je pod spravou
narodniho hiebc¢ina Kladruby nad Labem (Dykova et al. 2010).
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Obrazek 1: Ukazka zapisu v plemenné knize STKL (Favory Florisa XXXI — hiebec)

Rad plemenné knihy (2012) uréuje povinnosti organizaci, ktera je nositelem
plemenné knihy, sama, anebo v souc¢innosti s jinymi organizacemi, tyto povinnosti:
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stanovi chovny cil, standard plemene a zpracuje Slechtitelsky program

usmérnuje a hodnoti vyvoj Slechténi plemene

registruje chovy, plemennd zvitata a jejich potomstvo v PK

registruje a potvrzuje puvod a plemennou hodnotu zvitat

stanovi parametry pro vybér plemennych zvifat vybranych k reprodukci populace
a podili se na jejich vybéru

kazdoro¢né vyhodnocuje realizaci Slechtitelského programu a zvetejnuje jeho vysledky
zvetejiiuje informace o stavu plemenné knihy a vysledcich kontroly uzitkovosti,
vykonnosti a odhadu plemenné hodnoty

navazuje a udrzuje kontakty s tuzemskymi a zahrani¢nimi organizacemi obdobného
poslani, s Ustiedni evidenci a koordinitorem Nérodniho programu pro vyuziti
genetickych zdroju

propaguje pifiméfenou formou a prostfedky plemeno starokladrubského koné
v ndrodnim a mezinarodnim kontextu.

Soucasny stav chovu

PribéZna vyhodnoceni Slechtitelského programu STKL ukazuji, Ze se v poslednich

letech pocet koni relativné ustalil.

Vyvoj pocetnich stavi starokladrubskych koni v letech

1990 - 2023
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1990 | 1995 | 2000 | 2005 | 2010 | 2015 | 2016 | 2017 | 2018 | 2019 | 2020 | 2021 | 2022 | 2023
pocet koni| 610 | 851 | 1072 | 1287 | 1666 | 1774 | 1807 | 1836 | 1857 | 1871 | 1891 | 1922 | 1952 | 2015

Rok

Obrazek 2: Statistika pocetni staviit STKL 1990-2023 (Sancovéa & Teply 2024)

Ke dni 31.12.2023 bylo evidovano celkem 2015 starokladrubskych koni,

coz je mezirocni nartst o 63 jedincl. Pocet plemennych hiebcli a chovnych klisen ziistal
meziro¢n¢ stabilni. Ve stavu bylo 52 plemennych hiebci (26 béloust a 26 vraniki)
a 553 chovnych klisen (277 bélek a 276 vranek). Do genetickych zdroji (GZ)
starokladrubského koné bylo zatazeno 50 hiebci (25 beloust a 25 vranikt)) a 341 klisen
(62 %) — 157 bélek a 184 vranek (Sancova & Teply 2024).

Z vyse uvedenych statistik je evidentni, Ze je do chovu zafazovan mensi pocet hiebcu

nez klisen. Na hiebce, jakozto na piipadného budouciho plemenika, jsou tudiz kladeny piisnéjsi
naroky. Je pravdépodobné, Ze lepsi hodnoceni hiebcii U vykonnostnich zkousek v oblastech
temperamentu, charakteru, pracovni ochoty, ucenlivosti, pfijezdénosti, maratonu,



ovladatelnosti spfezeni a spolehlivosti vtahu, mtze byt ovlivnéno lidskym pfistupem
a ptipravou koni uz béhem jejich odchovu a vycviku. Obecné plati, Ze je pristup ke hiebcim
uvazliveéjsi a opatrnéjsi. U klisen se vétSinou predpoklada nekonfliktni chovani, mize se s nimi
zachazet s mensi obezietnosti neZ s hiebei, napt. pii zapiahu do paru nebo praci ve skupiné
(Siskova & Jiskrova 2008).

3.2 Pohlavni chromozomy

Ve vétsiné eukaryotickych organismii byva jedno pohlavi heterogametické - ma par
morfologicky odlisSnych chromozomt, zatimco druhé pohlavi je homogametické a ma
dva identické c¢leny kazdého chromozomalniho péaru. Morfologicky a geneticky odlisné
chromozomy X a Y (nebo chromozomy Z a W u ptakt) zapojené do urCovani pohlavi
se u zvitat 1 rostlin pravdépodobné vyvijely nezdvisle na sobé.

Napadnym spole¢nym rysem mnoha taxond je témé&f uplna redukce genti na pohlavnim
chromozomu Y (Bachtrog 2006). Na rozdil od chromozomu X, které se aktivné rekombinuji
a obsahuji stovky az tisice funkénich genti, jsou nerekombinujici, pohlavné specifické
chromozomy Y typicky geneticky degenerované (Charlesworth 2008).

Chromozom X je jednim ze dvou pohlavnich chromozomti, které se u savct podileji
na urcovani pohlavi. Samice savcl maji dva chromozomy X, zatimco samci maji
jeden chromozom X a jeden chromozom Y (Carrel & Willard 2005). Je tieba vit v Givahu,
ze X chromozomy jsou pravdépodobné ovlivnény genetickym driftu vice nez autozomy.
Nicméné mensi efektivni velikost populace a zvySeny geneticky drift genli vazanych na X jsou
vykompenzovény jejich nizSim genetickym rozptylem ve srovndni s autozomalnimi geny.
Rozdil mezi geny vazanymi na X je tedy ekvivalentni rozptylu autozomalnich genti. U gend,
které ovliviiuji pouze jedno pohlavi, je pravdépodobnéjsi, ze projdou zménami v genetické
frekvenci nez u gend ovlivilujicich obé pohlavi, coz je zpiisobeno vysSimi genetickymi
frekvencemi u téchto gend. Pohlavni specifi¢nost miize znamenat, ze geny ovliviiujici plodnost
budou pravdépodobnéji prochdzet zménami v genetické frekvenci nez geny ovliviujici
Zivotaschopnost. Zavérem je, Zze hypotéza o specializaci prostfednictvim zmén v genetické
frekvenci vyzaduje specifické genetické podminky pfed a po udalosti zaloZeni populace a zavisi
na povaze genetické rozmanitosti pro reprodukéni izolaci (Whitlock & Wade 1995). V dnesni
dobé existuji diikazy o dédicnosti nékterych hospodarsky vyznamnych znakl vézanych
na X-chromozom (Fernando & Grossman 1990).

3.2.1 Evoluéni vyvoj pohlavnich chromozomu

Studium pohlavnich chromozomt a jejich evoluce je v posledni dobé velmi dynamickym
oborem. Zagatky tohoto vyzkumu sahaji azZ do konce 19. stoleti a pocatku 20. stoleti, kdy byly
tyto specifické chromozomy objeveny (Abbot et al. 2017). U savct je nyni jasné, ze pohlavni
chromozomy vychdazeji z autozomi. Chromozom X si béhem evoluce udrzuje vétSinu svych
puvodnich gend, zatimco jeho partner Y prochazi degeneraci a ztratou funkce genil,
pravdépodobné kviili absenci rekombinace. V soucasnosti pifijimané vysvétleni diferenciace
puvodné morfologicky homogennich chromozomi X a Y vyvoldva postupné procesy,
ve kterych byly zahrnuty stiidavé kroky mutace a omezeni rekombinace. V evolu¢ni genetice



je proces, kdy pfti absenci rekombinace dochazi k akumulaci nevratnych $kodlivych mutaci
oznacovan jako Muller’s ratchet (Gusmao et al. 2008).

Male
determining

— gene

Non
Recombining

region

>~

Initially homologous Occurrence of mutations Restriction of Degeneration of
X and Y chromosomes near sex-determining region recombination the Y chromosome
300 million years ago of the Y-chromosome

Muller’s ratchet ‘

Obrazek 3: Diferenciace pivodné morfologicky homogennich X a Y chromozomi
(Gusmao et al. 2008)

Je znamo, ze chromozom Y byl kdysi ekvivalentni s chromozomem X, ale jejich ptislusné
geny ziskaly odlisné evolucni rychlosti brzy poté, co doslo k potlaceni rekombinace mezi
obéma pohlavnimi chromozomy, pficemz geny spojené s chromozomem Y se vyvijely rychleji
a geny spojené s chromozomem X si udrzovaly niz§i evolu¢ni rychlosti plivodnich
autosomalnich gent (Gianaroli et al. 2013).

Progrese v evoluci pohlavnich chromozomi souvisi s vyznamnymi zménami v obsahu
genu. V zavislosti na genetickém mechanismu ur¢ovani pohlavi mohou pohlavni chromozomy
obsahovat riizny pocet gent urcujicich pohlavi. V pritbéhu €asu se na chromozomu Y objevuji
geny prospésné pouze samcum, nikoli samicim (Gusmao et al. 2008). Tyto geny mohou byt
jednotlivé dominantni lokusy, jako je naptiklad SRY u savcl, nebo mohou piedstavovat
kvantitativni lokusy, které ovliviiuji ur€ovani pohlavi v zavislosti na jejich davce, naptiklad
signalni elementy vazané na chromozom X (Schenkel & Beukeboom 2016). Pokud jsou
zminéné geny spojeny se sexualné urcujici oblasti chromozomu Y, budou se v populaci
preferencné $ifit u samct a dojde k selektivnimu potlaceni u samic. Tato genetickd rozmanitost
mezi chromozomy X a Y se udrZuje omezenim rekombinace v genech ur€ujicich pohlavi
a lokusech kontrolujicich vedlejsi pohlavni charakteristiky. Nedostatek rekombinace mezi
chromozomy X a Y vede k hromadéni Skodlivych recesivnich mutaci, protoze nejsou
eliminovany selekci. Bez rekombinace jsou nckteré mutace Castéji ztraceny z populace
a piiznivé mutace vazané na Y chromozom se mohou rychle §itit v populaci, coz mtize zptisobit
fixaci Skodlivych alel na jinych genech. Akumulace recesivnich Skodlivych alel
na chromozomu Y zvyhodiuje selekci pro zvySeni aktivity homolognich lokust
na chromozomu X. Soucasné s redukei genetické aktivity chromozomu Y se oslabuje selekce
proti vkladani novych genetickych usekit do chromozomu Y. V nepfitomnosti rekombinace
a selekéniho tlaku se ocekava akumulace transponovatelnych elementli a tandemovych
opakovacich sekvenci, coz postupné snizuje aktivitu chromozomu Y (Gusmao et al. 2008).

I pfes moznost ziskavani genti translokaci mohou pohlavni chromozomy také ztratit geny,
pfedevsim ty, které jsou umistény na hlavnim pohlavnim chromozomu, ale jsou prospésné



nebo funkéni pouze v heterogametickém pohlavi (Wu & Xu 2003). Bylo prokazéano, ze geny
exprimované specificky v gonddach heterogametického pohlavi nebo geny zapojené
do produkce jejich gamet se u nékolika druhti vzdaluji od hlavniho pohlavniho chromozomu.

Pfestoze byla vétSina vyzkumu provadéna na vyrazné odliSnych pohlavnich
organismy, od savcl s chromozomovym typem XY a ptakli s chromozomovym typem ZW,
az po mén¢ prozkoumané haploidni pohlavni chromozomy UV (nachazejici se napiiklad
u mechorostll). Je zndmo, Ze existuji vyznamné rozdily v urovni degenerace u vyrazné
odlisnych pohlavnich chromozomi, rtizné mechanismy kompenzace davkovani a vysoka
frekvence inverzi pohlavnich chromozomi v nékterych skupinach, avSak ne ve vSech.
Tato skute¢nost naznacuje, ze obecné vzorce v evoluci pohlavnich chromozomt jsou daleko
od jednotného modelu. Tento poznatek je relativné novy a vychazi z pokroku v technologiich
sekvenovani DNA, coZ naznacuje, ze teorie o evoluci pohlavnich chromozoml byly
pravdépodobné ovlivnény smérem k systémim XY savcil a jsou z velké ¢asti zalozeny
na studiich modelovych organismil (Abbot et al. 2017).

Je dilezité zminit moZnost kompletni ztraty pohlavniho chromozomu Y, ktery béhem
poslednich 200 miliond let ztratil vétSinu svych zhruba 2000 genti. Degradace stale pokracuje
a je tedy mozné, Ze chromozom Y tpln¢ zmizi (Gianaroli et al. 2013). Prvni teorie o degeneraci
chromozomu Y byla uvedena Mullerem v roce 1914, nicméné byla pln€ rozpracovana
az v 30. letech 20. stoleti. Haldane (1922) navrhl, Ze rostliny by nemély projevovat degeneraci
chromozomu Y v takové mife jako zvitata, pficemz to pfisoudil selekci pylu v haploidni fazi.
Fisher (1931) kritizoval myslenku, Ze degenerace chromozomu Y by méla probihat
skrze akumulaci recesivnich letalnich mutaci a chybné ptedpovédél, Ze chromozomy X a Y
by mély obsahovat stejny pocet letalnich mutaci. V roce 1959 byl identifikovan muzsky urcujici
faktor na chromozomu Y lidskych jedinci. Tento objev byl vyznamny, nebot diive
se predpokladalo, Ze pohlavi savctl je uréeno po¢tem chromozomi X, pficemz chromozom Y
byl pouze povaZzovan za nefunkéni fragment, coz odpovidalo studiim provedenym
u Drosophily.

Predpoklada se, Ze sexudlné antagonisticka selekce a sexudlni selekce vedou k potlaceni
rekombinace mezi pohlavnimi chromozomy, zplsobuji rychlejsi evoluéni rychlost pohlavné
vazanych genll, ovliviluji obsah genii a také zplsobuji obraty pohlavnich chromozomi.
Navzdory tomuto Siroce pfijimanému nazoru existuji omezené empirické diikazy, jako je diikaz
sexualn¢ antagonistickych genti, které tidi potlaceni a expanzi rekombinace pohlavnich
chromozomt (Ma & Rovastos 2022). Meisel (2022) tvrdi, ze pohlavné specificka selekce
v ruznych biotopech zplisobend pohlavné specifickou zranitelnosti viaci riznym
environmentalnim faktorim nebo patogeniim by mohla vést k rozdéleni niky nebo odliSnym
dietnim strategiim mezi pohlavimi, coz by mohlo ovlivnit dynamiku evoluce pohlavnich
chromozomti. Autor dale naznacuje, ze evoluci urCovani pohlavi mohou byt ovlivnény
ekologickymi faktory, zejména u druht, kde je drdha urcovani pohlavi citlivd na teplotu,
jako jsou néktefi plazi. Kromeé toho autor poskytl dtikaz, ze alely vazané na Y by mohly ovlivnit
pigmentaci ekologicky relevantnimi zplsoby u poecilidnich ryb nebo ovlivnit velikost téla
interakcei s faktory prostiedi, jako je teplota.



3.3 Genom a karyotyp u koni

Az donedavna byly studie inbreedingu a efektivni velikosti pro X-vazané geny a geny
u haplodiploidnich druht pomérné piehlizenou oblasti. V porovnani s autozomalnimi lokusy je
kopii genu vazaného na pohlavi, tudiz se u obou pohlavi vyskytuje pouze jedna kopie dan¢ho
genu. Koeficient pfibuzenské plemenitby pro X-vazané lokusy se proto vztahuje pouze
na homogamniho pohlavi (Wang 1996).

Genetickd rozmanitost je mezi koiimi velmi vysoka i pies dlouhou historii selekce. Ackoli
zakladatel§ti hiebci méli velky vliv na nékterd plemena, chovatelé koni pouzivali pareni
ve velké mife aZz do moderni doby. Geneticka rozmanitost byla zachovana i z toho divodu,
ze populace koni byla i v minulosti velka a pii zakladani vétSiny plemen bylo mozné zapojit
do plemenitby velké mnozstvi klisen.

Organizace genomu koné je strukturovana podobné jako u jinych savch. Pristupy
pouzivané ve studiich genomu zahrnovaly vyvoj genetickych testd pro biochemické markery,
krevni skupiny, lymfocytarni alloantigeny a DNA markery (Bailey & Binns 1998). Prvni studie
zabyvajici se koniskymi chromozomy pochazeji z pocatku 20. stoleti. Tehdy bylo za pomoci
spermatogonialnich a meiotickych preparatii navrzen diploidni pocet chromozomt je piiblizné
20-37 se systémem pohlavnich chromozomit XO (Wodsedalek 1914). S postupnym vylepsenim
chromozomové analyzy byl pfedchozi ndvrh znaéné revidovan. Nové poznatky ukazaly, ze pro
kon¢ domaciho (Equus caballus) plati 2n = 64. (Makino et al. 1963).
Na tyto vysledky navazali dalsi autofi (napt. Myka et al. 2003), ktefi popisuji zna¢né rozdilny
pocet diploidnich chromozomii u jednotlivych druhtt Equus, a to od 2n = 32 (Equus zebra
hartmannae) do 2n = 66 (Equus przewalskii). Kin Prevalského ma navic jiny pocet
chromozomti nez domaci koné vlivem ptisobeni Robertsonovy translokace, coz ma za nasledek
rozdéleni jednoho paru metacentrickych chromozomi ECAS5 na dva pary akrocentrickych
chromozomt EPR23 a EPR24 (Huang et al. 2014).

Aby bylo mozné charakterizovat chromozomové abnormality na mezindrodni urovni,
byly vyvinuty standardni karyotypy a nomenklatury chromozomu. Byly navrzeny tii standardni
karyotypy. Rozdil mezi prvnim (1980) a druhym (1990) karyotypem spocival v uspofadanim
chromozomtl a jejich ¢islovanim. Oba dva obsahovaly podrobny popis karyotypu koné a vzory
pruhovani chromozomii. Tteti a soucasny standardni karyotyp z roku 1997 si zachoval
druhé uspofadani, ale zahrnoval vyjmenovanou nomenklaturu chromozomovych past
(Bugno-Poniewierska & Raudsepp 2021).
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Obrazek 4: Soucasny standardni karyotyp Equus caballus definovany Mezinarodni
organizaci pro karyotypizaci koni ISCNH (Bowling et al. 1997)

Informace z celogenomovych sekvenci predstavuji dobrou pfilezitost pro empirické
posouzeni riznych odhadl pfibuzenské plemenitby. To je zpisobeno tim, Ze heterozygotnost
celého genomu lze méfit s velkou piesnosti. Diky datliim z resekvencnich analyz jsou genotypy
k dispozici pro téméf vSechny varianty, véetné téch, které prispivaji k inbredni depresi.
Navic v téchto datech nalezneme genotypy pro markery se segregaci pfi riiznych frekvencich
a pro alely z riznych funk¢nich kategorii, véetné Skodlivych variant nebo variant s vyvazenym
vybérem. To nam poskytuje dalSi empirickou strategii pro posouzeni vlastnosti a presnosti
riznych opatieni inbreedingu pro aplikace, jako je napiiklad studium inbredni deprese
nebo zhodnoceni programtl ochrany a vybéru (Alemu et al. 2021).
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3.4 Geneticka variabilita

Geneticka variabilita (diverzita) piedstavuje zaklad evoluce, jelikoz umoziuje
organismim adaptovat se na zmény prostiedi. Je zalozena na variabilit¢ gent tj. funk¢nich
jednotek dédi¢nosti v organismech (Wilson 1992).

Geneticka variabilita, neboli diverzita, vyjadiuje rozmanitost genl. Zahrnuje nejen
odlisné populace v rdmci jednoho druhu, ale i rozdilné jedince v rdmci konkrétni populace
(Plesnik 2005; Vackar 2005).

Variabilita jedinct v rdmci jednoho druhu je vysledkem nékolika soucasné pusobicich
faktordi, mezi které patii odliSnost dédi¢né informace, plsobeni riiznych vlivli prostredi
a interakce mezi témito faktory (Svecova et al. 2007). Z dlouhodobého hlediska geneticka
variabilita umoznuje pfizpiisobeni druhu ménicim se podminkdm prostiedi. Predstavuje
tak nezbytny pfedpoklad pro udrzeni evolu¢nich procest (Plesnik 2005).

Bylo navrzeno nékolik metod k monitorovani genetické diverzity v populaci.
Mezi dulezité koncepce patii:

a) Efektivni pocet zakladateli — vyjadiuje celkovou reprezentaci zakladateld
v populaci s piihlédnutim k nerovnomérnému ptispéni zakladatelt.

b) Ekvivalenty genomu zakladatell — charakterizuji genetickou rozmanitost v realné
populaci za predpokladu, ze by zakladatelé¢ byli rovnomérné reprezentovani,
a to s ohledem na vSechny faktory ztraty genetické rozmanitosti.

Ptinos jednotlivych zakladatelti Ize vyrovnat tim, Ze by se pro chov vybirali jedinci
s nejvyssim efektivnim poctem zakladateld. Pokud je vSak informace o rodokmenu daného
zvifete nevyvazend, zvifata v ranych generacich by byla odmitnuta jako budouci rodice kvili
malému efektivnimu poctu zakladatell v jejich rodokmenu. Proto muze byt preferovano
uptednostnéni potomkul rodici s niz§im stupném genetické reprezentace v populaci za icelem
udrZeni ptivodni genetické variability (Gyoache et al. 2003).

Diky znalosti genetické variability jak v ramci plemen, tak mezi nimi, mizeme 1épe
nahlédnout do jejich historie a na zakladé toho zlepsit jejich management pro Ucely ochrany
(Goémez-Romano et al. 2013). Mezi b&zné analyzy vyuzivané pro hodnoceni genetické
variability pati: PCA, hodnoty fixa¢niho indexu, fylogenetické stromy, anebo nekontrolované
shlukovéani k odhadu meziplemenné diverzity, k postaveni studovanych plemen proti sobé
a k detekci moznych piimési (Wilmot et al. 2023).

Studie, kterou provedli Vostra-Vydrova et al. (2016), zkoumala genetickou diverzitu
a strukturu populace u starokladrubskych koni na zakladé¢ rodokmenovych informaci. Témito
informacemi se snazili identifikovat faktory ovliviiujici genetickou variabilitu tohoto plemene.
V rodokmenech zaznamenanych od roku 1729 do roku 2013 bylo zahrnuto 7971 koni. Vysledky
studie naznacuji, Ze Uplnost rodokmenovych informaci u starokladrubského plemene
je srovnatelnd s jinymi staroSpanélskymi plemeny. Vyzkum dale ukézal, Ze vysoké hodnoty
koeficientu pfibuznosti u starokladrubskych koni jsou zpisobeny nizkymi efektivnimi pocty
zakladatelli a ptedkl, coz znamend, Ze v reprodukci byli vyuzivani pouze néktefi samci.
Tento nerovnomérny piispévek predkl k tzv. genetickému poolu vedl k vysoké ztraté genetické
diverzity. Celkové lze fici, ze vyzkum naznacuje potiebu zaméfit se na zvySeni poétu jedinci
zapojenych do reprodukce, aby se sniZila pfibuzenskd plemenitba a zachovala geneticka
diverzita u starokladrubskych koni.



3.4.1 Polymorfismus

Geneticka variabilita populace je dana jednak poétem genu, které maji vice nez jednu
alelu v daném lokusu (jsou polymorfni), a jednak po¢tem alel kazdého polymorfniho genu.

.....

konkrétniho genu (Richard & Thorpe 2001).

Obecné genom vykazuje dynamické variace jak mezi jednotlivci tak i napfi¢ riznymi
populacemi. Tyto genetické variace byvaji obecné popsany z hlediska mutaci a genetického
polymorfismu. Mutace je definovana jako nevratné sekven¢ni variace v DNA, kterd v podstaté
zahrnuje vSechny typy variaci vyskytujicich se v genomu. Geneticky polymorfismus, ktery je
jako pfitomnost dvou nebo vice alternativnich forem alely v genomu jakéhokoli jedince,
coz vede k odliSnym fenotyptlim ve stejné populaci. Jeho zdkladem je mnohocetny alelismus.
Pokud pro dany gen nelze detekovat dialelismus (podvojné zaloZeni genu), jedna se o gen
monomorfni.

Geneticky polymorfismus predstavuje vétSinu variaci pfitomnych v lidském genomu
a zahrnuje Ctyfi rizné anotované typy, viz. jednonukleotidové polymorfismy (SNP), varianty
poctu kopii (CNV), inzerce nebo delece (indely) a strukturalni varianty (Sameer et al. 2021).

Lze tvrdit, Ze polymorfismus muzZe ovlivnit evoluéni potencial populace a druhu.
Jeho ptitomnost zlepSuje schopnost populace reagovat na kratkodobé tlaky prostiedi, protoze
zvySuje mnozstvi genetického materialu, ze kterého jsou selektovany vhodné varianty, které se
1épe ptizplsobuji zménénym podminkam prostiedi. Selekce tak nemusi ¢ekat na vznik novych
mutaci, jelikoz mize vyuzivat jiz pfitomnou variabilitu (Flegr 2005).

Genetické polymorfismy je mozné sledovat v riznych formach (napft. ve formé alozymt,
RFLP, mini- a mikrosatelitnich variaci nebo sekvenci DNA). Studium jednotlivych
polymorfisml ma uplatnéni v riznych oblastech vyzkumu, jako je populaéni genetika , evolucni
genetika, systematika a molekularni fylogenetika, lidsk4 genetika a forenzni véda. Genetické
polymorfismy poskytuji mechanismus pro oznaceni genu nebo konkrétni casti DNA.
Diky tomu je moZna napftiklad identifikace genotypl v otcovskych a forenznich studiich,
sledovani pohybu jedincl v terénnich studiich, sledovani postupu selekénich experimenti
v laboratornich populacich, mapovani kvantitativnich lokust ovliviiujicich ekonomické
vlastnosti rostlin a zvifat, mapovani geni onemocnéni u lidi a evolucni srovnani sekvenci DNA
a organizace chromozomu mezi ptibuznymi druhy (Singh & Kulathinal 2013).

3.4.2 Molekularni markery

Khlestkina (2014) ve své praci rozlisuje 3 typi markert na zaklad¢ jejich vlastnosti:
1. Proteinovy marker

Odpovida genu, jehoz alely maji rozdily na urovni proteinového produktu. Jinymi slovy
maji riznou molekulovou hmotnost.
2. Molekularni marker

Odpovida genu nebo nekoddujicim oblastem genomu, jejichz rizné varianty (alely) se lisi
na trovni DNA. Tyto rozdily, neboli polymorfismy DNA lze detekovat ndsledujicimi zptisoby:
hybridizaci se znamymi sekvencemi nukleovych kyselin, sekvenovanim sekvence nukleotidi,
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porovnanim délky fragmentl vytvofenych polymerdzové fetézové reakce (PCR)
nebo osetfenim DNA restrik¢nimi endonukleazami (Khlestkina 2014).
3. Geneticky marker

Odpovida genu, jehoz alely se vyrazné liSi na urovni fenotypu. Tento gen, nebo usek
chromozomu, jehoz umisténi na chromozomu je zndmé a pouziva se jako orientacni bod
v mapovani novych mutaci. Jedna se o vysoce polymorfni znak, ktery vykazuje mendelistickou
kodominantni dédicnost. Molekularné-genetické markery maji tu vyhodu, Ze jsou pocetné
a relativné snadno identifikovatelné. Mohou byt stanoveny z malého mnozstvi tkané
v libovolném véku jedince (Avise 2012).

Gupta et al. (1999) jiz diive navrhli klasifikaci DNA markert do tfi tiid:
a) DNA markery zalozené na hybridizaci (RFLP),
b) DNA markery zalozené na PCR (napi. CAPS, STS, RAPD, SCAR, AFLP, SSAP, SSR, ...),
c) DNA markery zalozené na ¢ipech DNA a sekvenovani (SNP).

3.4.2.1 SNP

Jednonukleotidovy polymorfismus SNP (Simple Nucleotide Polymorphism) je obecné
definovan jako nukleotidové misto, u kterého byla prokdzana vysokd mira substituce
mezi jednotlivymi vzorky v ramci populace. Brookes (1999) definuje SNP jako “pozice
jednoho péru bazi v genomové DNA, na kterych se u normalnich jedincti v urcité populaci
(populacich) vyskytuji riizné sekvenéni alternativy (alely), pficemz nejméné Casta alela zde
ma Cetnost 1 % nebo vice".

SNP markery nezahrnuji jednonukleotidové inzerce a delece i pies skutecnost, Ze nékteti
autofi kombinuji tyto dva typy polymorfismu s jednonukleotidovymi substitucemi a pouzivaji
pro n¢ stejné oznaceni, jako pro SNP markery (Cho et al. 1999).

Podle pozice v genu se SNP d¢€li na: exonové (synonymni a nesynonymni), intronové
a promotorové. Dalsi klasifikace je moZznd podle pfitazeni SNP ke strukturnimu prvku
genomové DNA, anebo podle jejich funkéniho ucinku. Oligonukleotidové zadmény,
které zahrnuji regulacni oblasti, jez fidi genovou expresi, se oznauji jako regula¢ni SNP
se zkratkou rSNP. Ty mohou zahrnovat promotorové SNP a néckteré¢ intronové SNP
(viz rozdéleni podle pozice v genu). V zavislosti na ptitomnosti daji o funkénim ucinku
jednonukleotidovych zamén se SNP rozlisuji na: anonymni SNP (funkéni u¢inek neni znam),
kandidatské SNP (pravdépodobné maji funkcéni Ucinek), proteinové SNP (zména funkce
nebo exprese proteinu).

Existuji minimalné tfi hlavni divody, pro¢ v posledni dobé roste zajem o pouzivani SNP
jako markert pro genetickou analyzu. Za prvé, vyskytuji se ve vysoké mite po celém genomu
a poskytuji tak vice potencidlnich markeri v blizkosti lokusu zajmu nez jiné typy
polymorfismu. (Landegren et al. 1998). Za druhé, SNP se nachazeji mj. 1 v kodujicich oblastech,
¢imz ovlivituji funkci konkrétnich proteind a jsou tak pifimo zodpovédné za nckteré rozdily
mezi jedinci v dilezitych znacich. Za treti, SNP jsou pomérné stabiln¢ dédicné, jsou tedy
vhodné jako dlouhodobé selekéni markery (Beuzen et al. 2000).

S pomoci genetickych markerii 1ze mj. odhadnout hodnoty genomického inbreedingu.
Nektefi autofi (napt. Keller et al. 2011; Wang 2016) upfednostiuji genomickd meéfeni
pted odhady zalozenymi na rodokmenu, a to hlavné proto, ze poskytuji odhady realizovaného



ptibuzenského pareni, jsou odolné viici chybam v rodokmenu a nevyZzaduji genealogii. Pocetny
vyskyt lokusit SNP v genomu je mozné vyuzit jako zédklad molekularné genetickych map
potiebnych pro izolaci a studium gent rezistence vii€i riznym chorobam. Vysoka frekvence
SNP zahrnuje také kodujici a regulacni oblasti genomové DNA (cSNP a rSNP),
coz by v budoucnu mohlo byt vyuzito pro efektivni vyvoj diagnostickych markera SNP
(Khlestina & Salina 2006).

V chovu zvitat existuji situace, ve kterych je tieba testovat vztahy mezi dvéma nebo vice
jedinci, jako jsou rodi¢-potomek, plni sourozenci, polosourozenci nebo nesouvisejici jedinci.
Vignal et al. (2002) ve své publikaci upozoriiuji na to, ze velikost vzorku bude mit vliv na silu
jakékoliv statistické analyzy, naptiklad pii pfifazovani skute¢ného otce. Je dulezité zvolit
pro pozorovani odpovidajici pocCet lokusii, zejména pokud nécktefi jedinci chybi (matka
nebo potencidlni otcové). Autofi jako modelovou situaci uvadéji chov ovei, kde bylo sledovéano
20 potenciondlnich otcli s pouzitim Sesti mikrosatelitovych znacek. Pfedpokladana chybovost
genotypizace bylo 1%. Vysledky simulace ukézaly, ze 10% chyba pfifazeni nastava se Sesti
mikrosatelity, pokud je matka typovana. S rovnomérné rozlozenymi alelickymi frekvencemi
je potieba 30 biallelickych znacek k dosazeni stejnych chybovych sazeb. To ukazuje vyssi
potiebu biallelickych znacek (ve srovnani s multi-allelismem), kdyz matka neni genotypovana,
nez kdyz je.

Genomické projekty u n¢kolika domacich druhi umoznily objeveni velkého poctu SNP
jako vedlejsiho produktu sekvenovani nebo nasledného opétovného sekvenovani. Existuji
komeréni ,,SNP Cipy* pro skot (750 000 SNP), kon¢ (55 000 SNP) a dalsi hospodatska zvifata
(Blasco & Toro 2014). 1 kdyz je tedy pomérné snadné urcit vztahy mezi rodi¢i a potomky
pfi genotypovani. Pokud jsou zndma pateni, 95% spravnych pfifazeni prarodicovstvi obvykle
vyzaduje minimalné¢ dvojndsobny pocet alel na lokus ve srovnani se 95% spravnymi
prifazenimi rodi¢ovstvi. Co se ty¢e poctu lokust, takoveé rozpoznani mize byt s vyuZzitim pouze
SNP problematické (Vignal et al. 2002). Proto se dnes SNP vyuzivaji pro vysoce vykonnou
genetickou analyzu pomoci technologie DNA microarray (Beuzen et al. 2000).

3.4.3 Mikrosatelity

Mikrosatelity, pro které se pouzivaji zkratky SSR (Single Sequence Repeats) nebo STRs
(Short tandem repeats), jsou repetitivni useky DNA o délce 1 az 10 nukleotidd. Jedna se
0 podkategorie tzv. tandemovych repetic, které spolu s prevladajicimi rozptylenymi repeticemi
(nebo zbytky transponovatelnych prvki) tvofi genomové repetitivni oblasti. Tyto repetice jsou
Siroce distribuovany v oblasti celého genomu, existuje ale fada diukazl, Ze jejich rozmisténi
neni ndhodné.

Rizni jedinci vykazuji variace jako rozdily v poc¢tu opakovani, které jsou zplisobeny
pfidanim nebo odstranénim celych opakujicich se jednotek nebo motivl. Jinymi slovy,
polymorfismy pozorované u SSR jsou vysledkem rozdili v poctu opakovani motivu
zpisobenych naptiklad chybami rekombinace. Rekombinacni udélosti, jako je nestejné pareni
a genova konverze, mohou navic vést ke kontrakcim a expanzim sekvence SSR. Podle n€kolika
autorti plati, Zze ¢im delsi a ¢istSi repetice, tim vyssi frekvence mutaci, zatimco kratsi repetice
s niz§i ¢istotou maji frekvenci mutaci nizsi. Mutace, které nepodlehly korekci systémem opravy
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chybného parovani DNA, tvoii nové alely v lokusech mikrosatelitii. Z tohoto diivodu mohou
na daném lokusu SSR existovat riizné alely. SSR jsou proto informativnéj$i, nez jiné
molekularni markery véetné SNP (Vieira et al. 2016).

Rozli§ujeme 4 razné typy mikrosatelitt. Uplné mikrosatelity obsahuji pouze jeden
opakujici se motiv, ktery neni pferuSen, napi. CACACACACA... Dal$im typem jsou neuplné
mikrosatelity, ve kterych je repetice piferusena jinou bazi na jednom konkrétnim misté,
napi. CTCTCTGTCTCT... SloZzené mikrosatelity jsou sestavené ze dvou a vice
na sebe pfiléhajicich mikrosateliti s odlisnym typem repetice, napi. CACACATGTGTG...
Poslednim typem jsou mikrosatelity pferuSované, ve kterych se nachézi inzerce malého poctu
bazi, které nejsou shodné se strukturou puvodni repetice,
napi. CACACATTCACACATTCACACA... (Goldstein & Schldtterer 1999).

Je pomérné snadné SSR naklonovat s vyuzitim metody PCR. Vykazuji znacny
polymorfismus diky variabilité¢ v poctu opakujicich se jednotek. Tato variabilita z nich ¢ini
¢asto vyuzivané molekularni markery pfevdzné v genetické typizaci jedincii, pro ptibuzenské
studie nebo pro studie vétSich populaci. Vyuzivaji se také jako zdklad pro konstrukci
genetickych map s vysokym rozliSenim k identifikaci lokusti nachylnosti k béznym genetickym
onemocnénim (Barker 2002).

Existuje mnoho studii zabyvajicich se rozmisténim mikrosatelitnli v rdmci genomu,
pii¢emz vétsina téchto studii byla provedena s vyuzitim genomu rostlin nebo hmyzu. Temnykh
(2001) pii studiu ryzového genomu zaznamenal, Ze mikrosatelity s SSR krat$imi nez 12 bp
(part bazi) maji mutacni potencial velmi podobny muta¢nimu potencidlu vétSiny jedine¢nych
sekvenci. Kromé toho autor ve své publikaci piSe, Ze cca 80 % trinukleotidlii bohatych na baze
GC se vyskytovalo v exonech, zatimco trinukleotidy bohaté na baze AT byly rozmistény
rovnomeérné ve vSech genomovych slozkach, mj. v kodujicich sekvencich a netranslatovanych
oblastech. Tetranukleotidové SSR byly pfevazné umistény v nekodujicich, hlavné
intergenovych, oblastech. Na druhou stranu Kejnovsky et al. (2009) uvadéji, Ze pii porovnani
distribuce mikrosateliti v chromozomech Rumex acetosa a Silene latifolia jsou nékteré motivy
(napt. CAA nebo TAA) silné akumulovany v nerekombinacnich oblastech pohlavniho
chromozomu Y u obou rostlinnych druhi. Tento vysledek podporuje i studie Poltronieri et al.
(2014), ktefi zaznamenali podobné velkou akumulaci sestavajici prevazné z mikrosatelitt
na heterochromatickém chromozomu W u skupiny druhti ryb (Leporinus spp.), které sdileji
pohlavni syst¢ém ZW. Vysledky jejich studie ukazuji na mozné propojeni mezi
heterochromatinizaci a akumulaci repetitivnich sekvenci, coz potvrzuje teorii o zakladu evoluce
pohlavnich chromozomii. Detekce mikrosatelith v transkriptech a regulacnich oblastech
genomu navic podnitila védecky zajem 0 jejich mozné biologické funkce. V poslednich letech
ptibyva studii zamétenych na zapojeni mikrosatelitti v procesech, jako je regulace transkripce
a translace, organizace chromatinu, velikost genomu a bunécny cyklus (Viera et al. 2016).



3.4.4 Mitochondrialni DNA (mtDNA)

Mitochondrialni DNA, neboli mtDNA, byla pivodné objevena v Sedesatych letech
dvacatého stoleti pomoci mikroskopu, ktery v mitochondriich zobrazoval vlakna podobna DNA
(Dovc et al. 2006). Teorie pro cytoplazmaticky a uniparentalni zptisob pfenosu mtDNA byla
poprvé vyslovena v 50. letech 20. stoleti , kdy byla na kvasinkach pozorovana dédivost
nékterych mitochondrialni znakti cytoplazmatickym zptusobem. Myslenka, ze jsou
mitochondridlni geny u vétSiny zvifat dédény uniparentalné prostfednictvim matetské
zarodecné linie byla zpocCatku zalozena na analogii s dédi¢nosti chloroplasti u rostlin
a mitochondrii u rostlin a hub. Prvni pfimy dikaz pro uniparentdlni a matefskou dédi¢nost
mtDNA u zvitat byl dostupny az v roce 1972 (White at al. 2008).

Ackoliv je nejrozsifenéjsi metoda studie DNA analyza kratkého tandemového opakovani
(STR), v pripadé forenzni analyzy se Casto pracuje se vzorky mrtvych bungk, ve kterych
jsou biologické molekuly do znaéné miry degradovany a nachazi se v nich pouze malé mnozstvi
neporusenych molekul DNA. Nuklearni STR lokusy proto nemohou byt spolehlivé typizovany.
Vzhledem k tomu, ze v somatickych bunkach je asi 100—1000 mitochondrii, z nichz kazda
obsahuje 2—-10 kopii mitochondrialni DNA (mtDNA). Somatické bunky béZzné obsahuji vice
nez 1000 kopii mtDNA pro srovnani s jedinou kopii jaderné DNA. Nevyhodou vsak je,
ze vylucovaci kapacita je u mtDNA niZ8i nez u jaderné DNA, molekula mtDNA je relativné
mala, napt. u obratlovcu je tvofena v pruméru 17 000 bp (Angleby & Savolainen 2005).

V dnesni dobé je mitochondrialni DNA zkoumana pro svou velkou variabilitu, malou
miru mutace, materidlni dédi¢nost a nepfitomnost rekombinaci (Hagelberk et al. 1999).
Polymorfismus mtDNA umoziuje overeni piislusnosti konkrétnich zvitat k danym rodinam,
stanoveni genetické distance a odhadnuti variability mtDNA zakladatelek téchto rodin
(Dovc et al. 2006).

3.5 Inbreeding

Inbreeding, neboli piibuzenska plemenitba, se jako metoda v ramci $lechténi vyuziva
jiz fadu let. V poslednich letech byl narust inbreedingu sledovan diky nejnovéjsim poznatkim
z oblasti molekularni genetiky (Jakubec & Bezdicek 2010).

Ptibuzenské pateni v rodokmenu bézné zohlednuje ti'i generace. Pti ptibuzenském pafeni
se berou v uvahu nejvzdalenéjsi pribuzni. Existuji ale populace, kde je princip panmiktického
pafeni v podstaté¢ porusen. Ve vétsSing takovych piipadi se jedna o geograficky ¢i socialné
relativné izolované malé populace. V nich mize byt Siroce rozsifeno piibuzenské pareni
ve vztazich: rodi¢ - dité, sourozenci, bratranci, stryc - netef atd. (Volobuev 2020).

Crow a Kimura (1970) ve své praci uvadéji 4 hlavni dusledky inbreedingu: zménu
genotypovych cCetnosti, snizeni genetické variance fenotypového znaku, inbredni depresi
a vznik vazbové nerovnovahy. Charlesworth a Charlesworth (1999) zminuji pozitivni pisobeni
kratkodobého a intenzivniho inbreedingu, které se muze na populaci pouzitivné projevit
jako tzv. efekt hrdla lahve neboli ,bottleneck® . To, Zze kontrolovany inbreeding mizZe byt
ptinosny prokazali Kalashnikov et al. (2020) u plemene Thoroughbred horses. Jedna se o
plemeno plnokrevnych koni, které vzniklo v Anglii v 17.-18. stoleti, a které bylo systematicky
zdokonalovano Cistokrevnym chovem pifes mnoho generaci. Toto plemeno vzniklo spojenim
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mistnich klisen s hfebci vychodniho ptiivodu a bylo zaznamenano ve VSeobecné plemenné knize
od roku 1793. Jedinci plemene prokézali vynikajici dostihové schopnosti a byli proto chovani
v ruznych evropskych zemich. Dlouhodoby intenzivni vybér téchto koni pro dostihové zavody
a pouzivani nejlepsSich hiebcti ve chovu vedlo k koncentraci znamych jmen v jejich
rodokmenech.

Zmeéna genotypovych Cetnosti se projevuje celkovym zvySenim homozygotnosti v ramci
populace. Jinymi slovy dochazi ke zvySovani Cetnosti parovani podobnych gend. Zaroven
se snizuje pocet heterozygoti, tedy parovani riznych gent (Vogt et al. 1993). Nartst
inbreedingu tak mize vést ke zvyseni frekvence recesivnich homozygotd pro mutantni alely
(Volobuev 2020). Dopady vysoké urovné ptibuzenské plemenitby mohou vyrazné ovlivnit
morfologické vlastnosti (Gomez et al. 2009) a maji tak nepiimy vliv na miru reprodukce
(DeRose & Roff 1999).

3.5.1 Kaoeficient inbreedingu

Pro genetickou diverzitu v ramci plemene je dilezity odhad koeficientli inbreedingu.
(Wilmot et al. 2023). Individualni koeficient inbreedingu F, a parova piibuznost r jsou zakladni
parametry v populacni genetice (Jinliang 2016.). Wright (1922) tyto parametry definuje jako
korelaci mezi dvéma homolognimi geny v lokusu v diploidnim jedinci, nebo jako korelaci mezi
dvéma homolognimi geny ndhodné odebranymi od kazdého ze dvou jedinct. Korelace je
zpusobena spole¢nym ptivodem nebo sdilenou genealogii dvou rodici pro F, nebo dvéma pary
rodic¢d pro r, a ma tedy stejnou ocekavanou hodnotu pro jakykoli lokus v genomu (Jinliang
2016).

Definice podle Malécota (1948) ftika, ze koeficient inbreedingu ukazuje, s jakou
pravdépodobnosti jsou dva geny v jakémkoli lokusu u jedince identické plvodem
ze spole¢ného piedka dvou rodici. Jinymi slovy, do jaké miry pravdépodobnosti jsou dvé alely
U nahodné vybraného jedince homozygotni (AA nebo aa) neZ heterozygotni (Aa),
protoze rodice jsou piibuzni.

Klasicky byl koeficient ptibuzenské plemenitby jedince urc¢en na zéklad€ jeho plivodu.
Koeficient ptibuzenské plemenitby zalozeny na rodokmenu vSak poskytuje pouze ocekavané
proporce genomu, které jsou identické podle ptivodu (Villanueva et al. 2021).

E, je oznacovana jako relativni mira, protoze vychazime z ptedpokladu, Ze i v zakladni
populaci bude existovat urCitd Groven homozygotnosti a F, pouze odhaduje nariist z této
pocate¢ni trovné¢ v dasledku nedavného piibuzenského pafeni (Lancaste 2015).
MiuZe nabyvat hodnot 0 (ndhodné pafeni, zadny inbreeding) az 1 (populace plné inbredni).
Nejrychlejsi nartist hodnoty F, mizeme pozorovat pii samooplozeni a opakovaném zpétném
pateni s inbredni linii, kdy limitni hodnoty dosdhne béhem nékolika generaci. V ptipadé pateni
jedinct pouze ve vztahu bratr-sestra bude dosazeno limitni hodnoty po dvou desitkach generaci
(Crow & Kimura 1970).

Ackoliv existuje pomérné velké mnozstvi studii zabyvajicich se hodnocenim koeficientu
inbreedingu, nebyla vénovana pfili§ velka pozornost rozdilu pfimo v ramci chromozomt,
které jedinec zdédi po svych predcich. V eukaryotickych buiikdch rozliSujeme 2 typy
chromozomt. Autozomy jsou chromozomy netcastnici se uréovani pohlavi organismu. Mohou
byt oznafovany jako somatické chromozomy, protoZe urcuji somatické charaktery jedince.



Genom je tvofen pfevazné pravé autozomy, které existuji jako homologni pary. To znamen4,
ze chromozomy obsahuji stejné geny, které jsou usporadany ve stejném potadi. Nicméné¢, pary
autosomalnich chromozomi se 1i$i od ostatnich part autozoma v ramci stejného genomu.
Pohlavni chromozomy jsou oznacovany jako allozomy a urcuji pohlavi jedince. VéEtSina savet
ma ve svém genomu pouze 2 pohlavni chromozomy oznacované jako X chromozom
a Y chromozom. Samice (XX) ma stejné dvé kopie genu uréujicich pohlavi, uspofadané
ve stejném potadi v obou X chromozomech (homomorfni), pohlavni chromozomy jsou tedy
homologické. U samcti (XY) obsahuji dva pohlavni chromozomy odli§né geny. Béhem meidzy
Jsou samici gamety tvofeny jednim X chromozomem a autosomalnimi chromozomy, zatimco
samc¢i gamety jsou tvofeny bud’ X nebo Y chromozomem a autosomdalnimi chromozomy.
Spojenim dvou gamet obsahujicich oba X chromozomy vznikd samic¢i potomek. Naopak,
spojenim dvou gamet obsahujicich bud’ X nebo Y chromozom vznikd sam¢i potomek. Splynuti
dvou gamet obsahujicich haploidni sadu chromozomi vede ke vzniku zygoty, jejiz genom
je diploidni (Panawala 2017).

Genetické disledky struktury rodokmentl jsou dulezité, protoze rodokmenovy koeficient
pro X-vazané geny (F.X.,) pro Zenského potomka biologicky piibuzného paru se pohybuje
v zavislosti na distribuci pohlavi meziptedkt. Piibuzensky rodokmen je urcen pohlavim
a po¢tem meziptedkii na dvou liniich. Kazdy stupen piibuzenstvi tedy mize generovat rizné
podtypy rodokmenu. Cim vétsi je vzdalenost mezi parem a jejich spoleénymi piedky,
tim se pocet podtypt mize zvySovat (Calderon et al. 2009).

3.5.2 Koeficient pribuznosti

Koeficient pfibuznosti vyjadiuje pravdépodobnost, ze dv¢ alely pochazejici od dvou
nahodné vybranych jedincii z populace jsou identické dle svého ptivodu (Blouin 2003).
Podobné jako koeficient inbreedingu, lze 1 tento koeficient vypocitat z rodokmenu
nebo z molekuldrnich markert, bud’ pro jednotlivce, nebo jako priimér pro celou populaci
(Taylor 2015). Odhady z rodokmenu maji pfi vypoctu obou koeficientli svd omezeni. Dokonce
i pti pfesném a kompletnim rodokmenu mize byt vypocet zkreslen moznou chybou v generaci
zakladatelli, kteti jsou predpokladani jako nepiibuzni a s outbrednim pivodem (Stddele
& Vigilant 2016). Podobné¢ mohou byt odhady zaloZzené na genetickych markerech velmi
zkreslené pii pouziti nevhodného vypocetniho postupu, zejména u nemodelovych druhd,
kde muZe byt dostupny pouze omezeny pocet markeri s nizkou mirou informativity
(Taylor 2015).

Mezi koeficientem inbreedingu F, a koeficientem piibuznosti Ryy je ten rozdil,
ze koeficient pfibuznosti nefesi, zda byli dva jedinci spafeni ¢i nikoli. Jde pouze o zhodnoceni
rodokmenti jedincli, monitorovani jejich spole¢nych piedkii a nasledné vyhodnoceni stupné
inbreedingu (Bezdicek et al. 2010).
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Tabulka 2: Vzajemny vztah koeficientu piibuznosti Ryy a koeficientu inbreedingu E,
(Wright 1922; upraveno — Kadlecova 2024)

Piibuzensky vztah Ryy (rodice) Fx (potomci) — v %

Sourozenci

prvni pokoleni 0,5 25

druhé pokoleni 0,6 37,5

treti pokoleni 0,73 50
Rodice a déti

prvni pokoleni 0,5 25

druhé pokoleni 0,67 37,5

Polosourozenci
prarodice s vnoucaty
bratranci a sestienice 0,25 12,5

(4 spolec¢ni dédi)
stryc/teta s netefi/synovcem
polostryc/poloteta

S 0,125 6,25
neteri/synovcem
polobratranec
S
polosestienici 0,0625 3,13

(1 spole¢ny déd)

3.5.3 Vyznam rodokmenu

Rodokmen piedstavuje diagram rodinnych vztahli a Casto se pouziva k uréeni typu
dédi¢nosti (dominantni, recesivni atd.) genetickych onemocnéni. S rychle rostouci znalosti
genetiky a nahromadénim genealogickych informaci se data z rodokmenl stavaji stale
jednotlivci a jsou obvykle vyjadieny jako orientované acyklické grafy (DAG). V rodokmenech
je mnozina cest k jednotlivci od jeho pfedkii dilezitd pro vypocet kvantitativnich méteni
genetického vztahu mezi jednotlivci, jako jsou koeficienty inbreedingu, ptibuzenské
koeficienty a koeficienty identity. V piipad¢é velkych rodokmeni zavisi efektivni vypocet
genealogickych méteni, jako je koeficient inbreedingu a piibuzenské koeficienty jednotlivet,
na efektivni identifikaci a zpracovani cest (Yang et al. 2012).

Prispévek kazdého spole¢ného piedka ke koeficientu inbreedingu je [1/2]n - 1, kde n je
celkovy pocet Cislic na obou strandch rovnice pro daného spolecného piedka. F je poté souctem
individudlnich ptispévkil kazdé rovnice. Jelikoz pravdépodobnost, Ze samec pienese
X chromozom na své syny, je nula, nemtize byt X-vazany gen identicky podle ptivodu, pokud
v cesté v rdmci rodokmenu figuruji dva po sobé€ jdouci samci. Pravdépodobnost, Ze samec
prenese X chromozom na své dcery, je 1. Proto se posloupnost samce-samice ve stezce vlastné
"zkracuje" o jeden krok v piipadé X-vazanych lokust (Schaap & Cohen 1977).



I ptesto, Ze je inbreeding zdsadnim faktorem v ekologické a evoluéni teorii, jeho mira
je obtiznd k vypoctu v rozsahlych pfirodnich populacich kvilli slozitostem spojenym
s rekonstrukei rodokmenti jednotlivych jedinct. Identifikace ptipadii inbreedingu ve volné
prirod¢ je sice mozna, avsak zjisténi skutecného rozsahu inbreedingu je problematické, nebot’
informace o ptfibuzenstvi mize chybét nebo byt neznama u mnoha jedincti v dané populaci.

Mira inbreedingu muze byt ziskdna z dat slozenych z netplnych rodokment, pokud je
brana v  Gavahu pravdépodobnost detekce rtznych  konfiguraci rodokmeni.
Byly vyvinuty analytické vyrazy k ilustraci vlastnosti datovych sad rodokmenii obsahujici
neuplné informace o rodiCovstvi. Protoze rizné rodokmeny vyzaduji k odhadu koeficientu
inbreedingu rtzny pocet predki, pravdépodobnost se bude u konkrétniho rodokmenu ménit
v zavislosti na podilu znamych rodi¢t a poctu predkl potifebnych k dokonceni rodokmenu.
Toto pochopeni zduraznuje praktické problémy, které je tfeba zohlednit pii odhadovani miry
inbreedingu v empirickych studiich.

K vyfeseni této vyzvy navrhli Miller et al. (2017) odhadovaci metodu, ktera bere v ivahu
pravdépodobnost riznych konfiguraci rodokmenii vzhledem k nedostate¢nym informacim
o puvodu, které casto charakterizuji empirickd data. Tento novy pfistup koriguje zkresleni
piistupu, ktery predstavili Marshall et al. (2002), kdy se vypocitavala mira inbreedingu
pro kazdy ze tfi typa inbreedingu spojenych s koeficientem F, = 0,25, a pro jedenact typt
inbreedingu spojenych s F, = 0,125. Koeficient F, reflektuje pravdépodobnost, Ze jedinec zdédi
alely na ur¢itém lokusu, které jsou identické podle svého ptivodu, a kvantifikuje zdvaznost
inbreedingu z hlediska rodokmenu (tzv. "rodokmenovy inbreeding").

Grafické znazornéni rodokment pustika obecného (viz obrazek 5), které jsou inbredni
(s koeficientem inbreedingu E, = 0,25 pro rodokmeny 1-3) nebo neinbredni (s F, = 0,125
pro rodokmeny 4-6), obsahuje 6 typu part. Kruhy reprezentuji samice, Ctverce samce
a kosoctverce jedince, u nichz se hodnoti mira pfibuzenské plemenitby. Identifikacni Cisla
na rodokmenech oznacuji jednotlivé jedince. Pismeno ,,X* nad jedincem signalizuje, Ze jeho
identita neni klicovd pro posouzeni dané situace pifibuzenské plemenitby, ale je zahrnuto
pro lepsi prezentaci vysledkd.
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1. Father/daughter 2. Mother/son 3. Full siblings

Inbred pedigree  Non-inbred pedigree Inbred pedigree Non-inbred pedigree Inbred pedigree Non-inbred pedigree
2 ® & ®| G & © | @ @ [HO O
4, Paternal half siblings 5. Maternal half siblings 6. Paternal grandmother/grandson
Inbred pedigree Non-inbred pedigree Inbred pedigree Non-inbred pedigree Inbred pedigree Non-inbred pedigree

Obrazek 5: Porovnani 6 typt inbrednich a neinbrednich rodokment
(Miller et al. 2018 — upraveno Kadlecova 2024)

Detekce inbredni deprese zavisi na presnych odhadech inbreedingu, netiplné informace o
puvodu tyto odhady snizuji. Informace o fenotypech zvitat s ¢aste¢nymi rodokmeny jsou pro
presné genetické hodnoceni dulezité, problém ale je, ze uziteCnost takovych fenotypt je
omezena nezndmymi vztahy k jinym zvifatim v populaci. Caste¢na rodokmenova data
ovliviiuji  zejména  zvifeci  modely,  které  souCasn¢  zohlediiuji  aditivni
i neaditivni genetické variace (Cassell et al. 2003). Na tento problém upozornil jiz VanRaden
(1992), kdy ptedstavil novou metodu odhadu inbreedingu pro zvifata s velmi omezenymi
informacemi o ptivodu. Jeji aplikace zajistila nahrazeni primérnych genetickych vztahti u zvitat
narozenych v riznych letech namisto pfedpokladaného nulového vztahu mezi zndmymi
a neznamymi zvitaty, ktery se pouzival v klasickych postupech. Wiggans at al. (1995) vyvinul
metodu pro aplikaci VanRadenova postupu a uvedl, Ze zahrnuti koeficientd inbreedingu
do inverzni matice vztahti vedlo k pfesné&jsi reprezentaci vztahli mezi zvitaty nez ignorovani
chybgjicich informaci.

Lutaaya et al. (2001) ve své publikaci porovnali vysledky pii pouziti béznych
a VanRandenovych algoritmii pro vypocet piibuzenstvi ve dvou datasetech s riznym podilem
netplnych rodokment. Prvni sada obsahovala 2255 jedinct plemene Holstyn narozenych mezi
lety 1920 a 1996 s méné nez 1% neuplnych rodokmenii. Druha sada obsahovala
2 151 040 plemen Polled Hereford, kde bylo 6,5 % matek neznamych. Primérné ptibuzenstvi
pro zvifata narozena v roce 1996 bylo 2,7 % pomoci bézného algoritmu a 3,1 % pomoci
VanRandenova algoritmu. Prokazali tak, Ze netGplné rodokmeny mohou vést k vazné
podhodnoceni urovné ptibuzenstvi u bézného algoritmu.



3.5.4 Inbredni deprese (ID)

Deprese piibuzenské plemenitby je bézna u druhti hospodarskych zvitat (Leroy 2014).
Cetné studie podporuji hypotézu, ze kondi¢ni rysy, mezi které patii i plodnost, jsou nachylngjsi
k inbredni depresi (DeRose & Roff 1999). ID byva obecné spojovana s poklesem pramérné
vykonnosti jedince v dusledku ptibuzenského pafeni. Genetickym zakladem inbredni deprese
je zvySena homozygotnost, pii kKteré dochazi ke zvyseni frekvence nepfiznivych genotypi
(Doekes et al. 2019). Udaje z populaci ptakd a savcd naznaduji, Ze 1D ovliviiuje porodni
hmotnost, pteziti, reprodukci a odolnost viici chorobam, predaci a environmentalnimu stresu.
Rozsahly vliv ID lze z¢asti vysvétlit tim, ze kondi¢ni rysy jsou v priméru ovlivnény vétSim
poctem lokust (Waller 2002). V dusledku toho muZzeme o¢ekavat, Ze znaky spojené s gonadami
a gametami budou vykazovat vyraznou inbredni depresi pfibuzenského pafeni (Fang & Li
2023). U koni byva inbredni deprese spojovana se zvySenou umrtnosti mlad’at. Jedinci, ktefi
pteziji do dospélosti, vykazuji snizenou rychlost ristu, neschopnost se pafit a s tim spojenou
snizenou plodnost (Collins et al. 2012).

Koeficient piibuzenské plemenitby (F) je jednim z nastroji pro studium ID. Poskytuje
mj. informace o ptibuznosti mezi rodiéi, systémech pafeni, struktufe populace a nedavnych
demografickych udalostech (Caballero et al. 2020). Diive byla ID hodnocena pomoci regresi
fenotyptl na koeficientech inbreedingu zaloZenych na rodokmenu.

V dnesni dobé mohou byt koeficienty inbreedingu zalozené na rodokmenu nahrazeny
koeficienty genomického inbreedingu (Bjelland et al. 2013). Ptibuznost Ize vypocitat z matice
genomickych vztaht (G) nebo z podilu genomu pokrytého oblastmi homozygotnosti (ROH).
Lze ocekavat, ze koeficienty genomického inbreedingu budou piesnéjsi, protoze zohlednuji
mendelovské variace vzorkovani a nezavisi na Gplnosti a kvalité rodokmenu (VanRaden 2008).

Doekes et al. (2019) zkoumali G¢inky ID u holandského holstynsko-friského mlééného
skotu. Po vyhodnoceni vysledkti byla pozorovana ID silngjsi u uzitkovych znaki, nez u fertility
a znaki zdravi vemene. Hodnoceni genomického inbreedingu zachytilo vice ID, nez inbreeding
na zédkladé rodokmenu na Urovni populace. Ve studii byl zaroven porovnan rozdil
Vv piibuzenském pareni s ohledem na vzdalenost generace, ve které k nému doslo. U uZitkovych
znakt bylo na zakladé informaci o ptvodu zjisténo, ze piibuzenské pafeni v nedavnych
generacich ma na konkrétni znaky skodlivejsi vliv, nez piibuzenské pafeni u vzdalenych
generacich.

Todd et al. (2018) provedli studii na skupiné 135 572 jedinct, do které zatadili v§echny
plnokrevné kong, kteti zavodili v Australii v letech 2000 az 2011. Udaje ziskali z genealogie
populace sahajici az k jejim zakladatelim (n = 257 249). I pies nelplnost nékterych casti
rodokmenu byly zndmé informace o ptivodu vSech jedincii v datové sad€¢ zavodnich vykond,
coZ umoznilo pfesnéjsi odhad miry inbreedingu. Autofi ve studii mj. sledovali ptibuzenstvi
a koeficienty pfedkd u vSech jedincti se snahou identifikovat ty ptedky, ktefi maji nejvétsi
geneticky pfinos s cilem lepsiho pochopeni rozloZeni nevyhodnych genti (tzv. genetické zatéze)
v populaci. Dospéli k zavéru, ze selekce v chovu pravdépodobné zpiisobily nerovnomérné
geneticke piispévky predkil a vedl tak k zaniku méné uspésnych rodovych linii. Ukézalo se, ze
maly pocet piedkti v prvnich letech vyvoje plemene mél vyznamny podil na koeficientu
ptibuzenské plemenitby soucasné populace australskych plnokrevniki. Témér 20 % genetické
zatéze v této populaci bylo pfipisovano jedinému jedinci. Studie déle naznacuje, Ze inbredni
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deprese (zdédéna od zakladateli plemene) ovlivnila zavodni vykonnost v populaci australskych
plnokrevnikl. Z analyzy dat autofi vyvozuji, Ze rozmanitost v genetické zatézi mezi riznymi
predky naznacuje, ze ID je ovlivnéna malym pocltem genli s vyznamnym dopadem na
vykonnost. Genealogické analyzy ptibuzenské plemenitby jsou povazovany za dualezité pro
velké populace s komplexnimi rodokmeny, protoze tyto idaje ndm umoznuji vyvodit zavéry i
pro jedince, jejichz genotypizace neni mozna. Lze tak sledovat vliv konkrétnich jedinct na
zdatnost jejich potomku v pritbéhu casu.

S navazujici studii ptisli Hill et al. (2022), ve které zkoumali inbreeding u 6128 koni
narozenych v Evrop¢ a Australii. PouZili genetické informace z 297 tisic SNP. Zjistili, ze 10%
nariist inbreedingu znamend 7% niz8i pravdépodobnost Ucasti v zavodech. Dokazali tak, ze
inbreeding mé velky vliv na schopnost koni ucastnit se zavodi. S aktualni strukturou
rodokmentl je obtizné vyhnout se chovu piibuznych jedinct, coz zvysuje Groven inbreedingu
v populaci. Né&ktefi chovatelé¢ véfi, Ze opakovani vlivnych ptfedkll v rodokmenu muze byt
uzitecné, a existuje mnoho uspés$nych piikladt blizkého piibuzenského pareni u dostihovych
koni. Autofi v praci upozoriuji na skutecnost, ze inbreeding ve vzdaleném rodokmenu nemusi
byt pro chov nevyhodny. Chov, ktery vyuziva genomické informace k omezeni negativnich
dopadi inbreedingu a zabranéni spojeni s poSkozujicimi geny, mize vyrazné zlepsit zdravi
a pohodu dostihovych koni.

Navzdory rozvinutému chapani vyznamu inbredni deprese zustala identifikace
konkrétnich alel, které jsou zdkladem snizeni zdatnosti, narocnd. Béhem inbreedingu
maji Skodlivé alely tfi potencidlni trajektorie. Mohou byt: 1) vyciStény po vystaveni silnéjsi
selekcei, 2) fixovany, kdyz se velké oblasti genomu stanou homozygotnimi, nebo 3) udrzovany
jako heterozygotni mista v genomu. Cisténi $kodlivych alel je Casto kliem k pieziti
v populacich inbreedingu, zatimco fixace téchto alel posouva populaci od jejiho aktudlniho
fitness optima a vede ke genetické zatézi. Nékteré druhy si vSak udrzuji vyssi aroven genetické
diverzity 1 po rozsahlém ptibuzenském pafeni. Pokud fixace oblasti v obou smérech zplsobi
vazné snizeni zdatnosti, pak muze oblast zlstat heterozygotni. Oblast mize byt skute¢né
prevladajici (heter6za) nebo ,pseudopievladajici, kde jsou sSkodlivé alely spojeny
v odpuzovani. Tyto oblasti zlstanou heterozygotni, dokud se Skodlivé alely nepodaii rozbit
rekombinaci. Pseudooverdominance byla spojena s neschopnosti ocistit Skodlivé mutace
vedouci ke <zhorSeni inbredni deprese. Inbredni deprese ve VétSiné populaci
je pravdépodobné zplisobena akumulaci segregacnich mutaci po dlouhou dobu a potencialné
na velkém poctu lokust. I kdyZ jsou tedy Uc€inky podobné tém, které byly pozorovany
ve studiich akumulace mutaci, hlavnim zdrojem ID v pfirozenych populacich nemusi odrazet
dlouhodobé segregacni Ucinky mutaci, které byly filtrovany procesy na tUrovni populace.
piirozeného vybéru, genetického driftu a genomické vazby (Adams et al. 2022).

3.6 Odhad koeficientu inbreedingu

Drive byly parametry koeficient inbreedingu F, a parova ptibuznost r vypocitavany
z rodokment, v dne$ni dobé se spiSe odhaduji z dat molekularnich markerti (Jinliang 2016).
Vypocet s pouzitim markerd je rychlejsi a levnéjsi, protoze nevyzaduje intenzivni sbér zaznami
o chovu vSech jedinci v populaci po né€kolik generaci, ale byt provedeno s pomoci
neinvazivniho odbéru vzorka bez dlouhodobého pozorovani zvitat (Lucchini et al. 2002).



Znalost hodnoty F, ma v ramci popula¢ni i kvantitativni genetiky dvé uplatnéni:
e Piedpovéd ucinkl inbredni deprese
e Schopnost posouzeni rizika dédiénych genetickych vad (Lancaster 2015).

3.6.1 Vypocet podle Wrighta (1922)

Jednou z metod je vypocet koeficientu E, podle Wrighta (1922), ktery je vyuZzivan v ramci
zpracovani rodokmend v chovatelské praxi. Vypocet vychazi z mendelistickych principa
a postupuje od informace u nejmladsich jedincti v rodokmenu smérem ke star§im (spoleénym)
pfedkim. V pfipad¢ inbreedingu jsou spole¢ni ptedci zastoupeni jak na stran¢ otce,
tak i na stran¢ matky. Pti vypoctu koeficientu inbreedingu Fy pro jedince pouzivame podle této
metody vzorec:

. FX _ Z(%)nl+nz+1
kde:

n, je pocet generaci (usekl) ke spole¢nému ptedku ze strany otce,

(1+Fy)

n, je pocet generaci (usekti) ke spoleénému predku ze strany matky,
F, je koeficient inbreedingu spolecného predka A,
Y je sumace piibuznosti ke v§em spole¢nym piedktim.

V pozd¢jsich letech byly vypocty dale rozpracovany dle Malécota (1948) a Crudenové
(1949), ktefi zavadi vypocet pomoci puvodového koeficientu f. Jejich metoda se pouziva v
predku, kteti jsou také vysledkem piibuzenské plemenitby. Plivodovy koeficient rodi¢ti X a Y
je soucasné identicky s koeficientem inbreedingu potomka Z. Jinymi slovy
fxy = F; (Jakubec & Bezdicek, 2010).

3.6.2 Vypocet podle Hartla a Clarka (1989)

Pro vypocet koeficientti ptibuzenské plemenitby pro autozomalni geny (f) a X-vazané
geny (fy) pouzili Hartl a Clark (1989) vzorce:

e r=3m () @t

n!

o £=38(5) A+fw

kde:

m je pocet vSech moznych cest pies vSechny spolecné predky,

n je m minus vSechny cesty se 2 nebo vice po sobé jdoucimi samci,

k je pocet jedincti na kazdé ceste,

| je pocet samic v kazdé cesté,

fca je koeficient ptibuzenské plemenitby spole¢ného predka v kazdé cesté
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3.6.3 Vypocet podle Ballou (1997)

Miru piibuzenské plemenitby mezi pfedky jedince 1ze métit mj. s pomoci koeficientu
ptibuzenské plemenitby predkd f,, kde je hodnota f, definovana jako kumulativni podil
genomu jedince, ktery byl diive vystaven inbreedingu u jeho ptedkl. Pro vypocet se vyuziva
VZOrec:

i fa = [fa(s) + (1 _fa(s)) *fs +fa(d) + (1 - fa(d)) * fd]/z

kde:

fa Je koeficient inbreedingu ptedki pro jedince,

f je koeficient inbreedingu,

indexy s a d piedstavuji tyto hodnoty pro otce (sire) a matku (dame) daného jedince.

Hodnota f, jedince je pak podil genomu jeho rodice, ktery byl dfive vystaven

ptibuzenské plemenitbé (f, rodice), plus vliv koeficientu piibuzenské plemenitby rodice
na podil, ktery diive vystaven nebyl, zprimérovany u obou rodi¢t. Pohybuje se v intervalu

(0; 1).
f=0 f=0
f,=0 f,=0
=0

f=0 f= 0,375
f,=0,125 f,=0,125
LL=0 LL=0,145

Obrazek 6: Vypocet koeficientl piibuzenské plemenitby f, £, a letalni recesivni
homozygotnosti LL pro jednoduchy rodokmen (Ballou 1997 — upraveno Kadlecova 2024).

V piipadé, Ze jsou koeficienty pribuzenské plemenitby v ramci daného plemene vysoké,
l1ze se rozhodnout pro zapojeni ptibuzného plemene do pafeni za ticelem snizeni primeérné
urovné ptibuznosti mezi jedinci (Wilmot et al. 2023).



3.6.4 Matice pribuznosti

Odhady ptibuzenskych vztahi mezi jedinci jsou pro genetické hodnoceni zésadni.
Donedéavna tento Gcel plnila matice piibuznosti A. V kombinaci s genetickym rozptylem c2
by rozptyl plemennych hodnot u definovan jako Var(u) = Ac%. Matice A je zaloZena
na myslence identity podle puvodu a je vytvofena sledovanim toku genti v ramci rodokmenu.
Prvky A jsou dvojnasobkem koeficientu piibuznosti, coz jsou pravdépodobnosti, které omezuji
rozsah prvka v A na [0,2]. U zakladateli, neboli nejvzdalenéjsi mnoziny predkd s neznamym
rodokmenem, se pfedpoklada, ze jsou nahodné vybranymi jedinci z populace nachazejici se
v Hardyho-Weinbergové rovnovaze (Tier et al. 2015).

Gyoache et al. (2003) ve své studii vyuzivaji primérny koeficient piibuznosti (AR)
kazdého jedince. Jedna se o pramér koeficientli v fadku odpovidajicim danému jedinci v matrici
pribuznosti (A). U zakladatelskych jedincti 1ze AR vypocitat tak, ze kazdému jedinci pfifadime
hodnotu 1 za pfislusnost k populaci, 1/2 za kazdého syna zvifete v této populaci, 1/4 za kazdé¢ho
vnuka a tak déle, a vazime podle velikosti populace. AR tak indikuje geneticky pfinos
zakladatelli do populace a lze ho pouzit jako index pro zachovani pocatecniho genetického
fondu stejné jako pro porovnani piibuzenstvi mezi subpopulacemi. Autofi poukazuji na to,
ze samotny inbreeding neni nejlepS§im ukazatelem rizika ztraty genetické rozmanitosti
v populaci. Kdyz je populace oteviena pro imigraci novych jedinct s neznamym ptivodem, neni
mozn¢ adekvatné posoudit skute¢nou uroven piibuzenstvi (a tedy i efektivni velikost) na urovni
populace. V takové situaci mize nezaznamenany geneticky drift vést ke ztratam genetické
rozmanitosti. Navic je obtizné fesit problémy vyplyvajici z vysokych koeficientl pfibuzenstvi,
kdy populace nevykazuje genetickou strukturu. Parametry jako AR lze pouzit jako alternativu
nebo doplnék ke koeficientu inbreedingu k predikci dlouhodobého piibuzenstvi populace
a navrhovat zmény v managementu k zachovani genetického slozeni populace.

3.6.4.1 Znazornéni matice A

Zohlednénim genotypil v rdmci odhadll genetické variability je mozné sestavit matici A
realizovanych vztahi mezi jedinci. Tato matice je zaloZena na ¢astech genomu, které jsou
shodné ptivodem mezi dvéma jedinci. Nahrazenim matice vztahd realizovanymi vztahy lze
docilit zvySeni pfesnosti odhadli plemennych hodnot, a to zejména u jedinci s chybéjicimi
fenotypovymi udaji (Hayes et al. 2009b).

Kovarian¢ni matice plemennych hodnot (zahrnujici genomické informace) je definovana
jako Var(u) = Ao podle polygenniho nekoneéného modelu dédi¢nosti, kde A piedstavuje
matici ptibuzenskych vztahli zaloZenou na rodokmenu.

3.6.4.2 Metoda podle Fernando a Grossman (1990)

Pted prohloubenim informaci o DNA bylo genetické hodnoceni zvifat a rostlin provadéno
pomoci modelu BLUP (Best Linear Unbiased Prediction), ktery byl tvofen s vyuzitim matice
ptibuznosti mezi aditivnimi genotypovymi hodnotami jedinct. Tato matice (A) byla imérna
matici vztaht Citatele odvozené zrodokmenu (Gianola et al. 2018). Studie Fernanda a
Grossmana (1990) se zamétuje na pouziti metody BLUP pro genetické hodnoceni v ptitomnosti
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autosomalni a X-chromozomadlni aditivni dédicnosti. Predpokladem prace byla rovnost
aditivnich efektt pro stejné alely u samcti i samic.

Pro vlastnost stanovenou mnoha lokusy je aditivni geneticka variabilita pro neinbredni
samice (6?) dvojnasobna oproti aditivni genetické variabilité pro samce (g7). Variabilita pro
inbredni samice je (67)1 + f, kde f je koeficient piibuznosti pro X-chromozomalni lokusy.
Sourozenecky vztah mezi samcem a samici pak vyjadiuje pravdépodobnost, Ze alela X u samce
M je dédiéné identicka s nahodné vybranou alelou od samice F. Pro vlastnost uréenou mnoha

, . . .. , . , . . .1 - - -
takovymi lokusy je aditivni geneticka kovariance mezi samci > (a#), mezi samicemi 2(07) s,
a mezi samcem a samici (62)7yF.
19" 29

\ Individual Parents
3d" 49 13 unknown
29 unknown
g 1 and unknown
42 1 and 2
50" 69 53 3 and 4
62 1 and 4
3 5 and 6
82 5and 6
70" 8¢ _— —

Obrazek 7 (vlevo): Inbredni rodokmen, kde jsou jedinci rozliseni podle pohlavi
Obrazek 8 (vpravo): Piepsani jedinci a jejich rodic¢e z obrazku 7

Studie vychazela z piedpokladaného rodokmenu (Obrazek 7). Pro sestaveni matice S
(Obrazek 9) jsou nastaveny nasledujici pravidla:

1. Cislovani jednotlivcii tak, aby potomci nasledovali rodie.

2. Pro samice nastavte diagonalni prvky na 1.

3. Pro samce nastavte diagonalni prvky na % .

4. Pro samici i s matkou m a otcem p je prvek j v fadku i (s;;) v matici S spocitan jako:
Sij = %smj +spj.proj=1,...,i-1

4.1 Prvky ve sloupci i jsou ziskany symetricky podle fadku i.

5. Pro samce i s matkou m je prvek s;; spocitan jako:

1 - -
Sij = ZSmj Proj=1,..,1-1.

Diagonalni prvky na % pro samce 1, 3, 5 a 7. Pro samice 2, 4, 6 a 8 se budou diagonalni

prvky rovnat 1. Prvky mimo diagonalu pro horni levou 2x2 submatici jsou nulové, protoze
jednotlivci z vychozi populace 1 a 2 jsou povazovani za neptibuzné. Hodnoty fadku pro samce
3 jsou nulové, protoze jeho matka je neznama. Kazda hodnota radku pro samici 4 je ziskana
jako polovina odpovidajici hodnoty v fadku 2 plus odpovidajici hodnoté v fadku 1. Kazda
hodnota fadku pro samce 5 je ziskana jako polovina odpovidajici hodnoty v fadku 4. Kazdy
prvek fadku pro samici 6 je ziskan obdobnym zpusobem jako fadek 4, s tim rozdilem, ze jsou

pouzity fadky 4 a 1. Rodi¢e samice 6 jsou piibuzni, proto bude hodnota S, =% pridana k



diagonalnimu prvku pro samici 6. Prvky v fadcich a sloupcich 7 a 8 jsou ziskdny obdobnym
zpusobem.

18 22 33 42 354 2 73 8%
13 12 0 0 12 14 34 38 5/8
2% 0 1 0 12 14 1/4 18 3/8
33 0 0 12 0 0 0 0 0
49 12 12 0 1 12 1 12 1
53 14 1/4 0 12 12 12 1/4  3/4
62 34 1/4 0 1 12 1+1/2 3/4 54
73 38 18 0 12 1/4 34 12 58
80 58 38 0 1 34 5/4 518 1412

Obrazek 9: S matice vytvoiena na zakladé udaji z rodokmenu (obrazek 8)

Autofi na zaklad¢é matice S pro X-chromozomalni lokusy vyvinuli algoritmus pro vypocet
inverze matice S, coz umoznilo zohlednit dédi¢nost X-chromozomti pii genetickém hodnoceni
tim, ze do vypocti byly zahrnuty kromé aditivnich efekti autozomt i X-chromozomalni
aditivni efekty. Tento postup vede ke zvySeni poctu rovnic smiseného modelu o pocet jedinci
v rodokmenu. Pro jediny autosomalni lokus dosahne ktizena populace genotypové rovnovahy
po jedné nebo dvou generacich nahodného pafeni, zatimco pro jediny X-chromozomalni lokus
doséhne populace rovnovahy za nekone¢né dlouhou dobu.

3.6.4.3 Genomicka matice

Bylo navrzeno mnoho genomickych odhadl koeficientu piibuzenské plemenitby
a neexistuje shoda na tom, ktery je nejvhodnéj$i (Goudet et al. 2018). Miry piibuzenskeé
plemenitby Ize odhadnout i s vyuzitim z diagonalnich prvk matice genomickych vztah.

Ptibuzenské vztahy, zohlednéné v rodokmenové matici A, predstavuji ocekavanou
podobnost genomu dvou jedinct. Realizované relace se od tohoto ocekédvani mohou lisit,
protoze velikost genomu je konecnd a lokusy jsou propojené (VanRaden 2008). ZjiSténé
odchylky jsou jednim z divodi pro zvySeni piesnosti genomickych plemennych hodnot.
Cim mensi je piibuznost mezi jedinci, tim vy$§i je variaéni koeficient pro jejich skute¢nou
ptibuznost. Matice genomické ptibuznosti G (n€¢kdy uvadéna jako GMR) je tedy odhadem
spravného podilu genomu sdileného mezi dvéma jedinci. G je tedy kovarian¢ni matice
nezéavisla na rodokmenu a odhaduje se na zdkladé SNP jedinct (Klimova et al. 2020),
jinymi slovy z poc¢tu minoritnich alel. Je dilezitou slozkou ve smiSenych modelech
a zobecnénych smiSenych modelech pro analyzy a predpovédi v genetice (Schlather 2020).

Bauer et al. (2016) provedli studii, kterd analyzovala 48 starokladrubskych koni
genotypizovanych pomoci Cipu Illumina Equine SNP70 BeadChip z hlediska uzite¢nosti
genomickych dat pfi urovani planu pafeni. Pro moznost porovnani genomickych
a bézn¢ hodnocenych ptibuzenskych vztahti autoti zkonstruovali matici ptibuzenskych vztaht
zalozenou na udajich zrodokmenu. Nasledné byla vytvofena genomicka matice ocCiSténa
od rodokmenovych daji. VSechny matice byly dikladné zkontrolovany a bylo vybrano
nejvhodnéjs$i nastaveni parametrii. Po vyhodnoceni ziskanych udaja bylo autory potvrzeno,
ze genotypovani pomoci bioCipti a vypocet genomické matice lze GspéSné¢ implementovat
do nastrojl pro zpiesnéni ptipafovaciho planu starokladrubskych koni.
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3.6.4.3.1 GBLUP

Jednim z konkrétnich vyuziti genomické matice ptibuznosti je zpifesnéni modelu BLUP.
S ptichodem studii o DNA byl zaveden model GBLUP. Rozdil mezi BLUP a GBLUP spociva
v tom, ze matice A je vmodelu GBLUP nahrazena matici (G) zaloZzenou na markerech
genomickych parovych podobnosti zndmou jako ,,matice vztahi genomu*. Dalsi rozdil spoc¢iva
Vv nahrazeni aditivni genetické variance o3 v BLUP za genomickou varianci o% v GBLUP
(Gianola et al. 2018).

Nahrazeni ptivodni metody BLUP metodou GBLUP ma teoreticky 2 vyhody. Oc¢ekdvané
podobnosti v BLUP, vypocitané na zakladé teoretického evolu¢niho procesu (ve kterém
existuje napt. ndhodné pareni), jsou nahrazeny realizovanymi podobnostmi v GBLUP. Navic,
na rozdil od rodinné specifické¢ v BLUP, v GBLUP mohou byt realizované podobnosti parové
specifické (Gianola et al. 2018).



4 Metodika

Na zakladé rodokmenovych udaji byly odhadnuty koeficienty pfibuzenské plemenitby
pro autosomalni chromozomy (F,) a chromozom X (E.X.,). Odhad koeficientu piibuzenské
plemenitby pro chromozom X a autozomalni chromozomy je odli$ny, a zavisi na poméru samci
a samic v rodokmenu. Pro odhad hodnot jednotlivych koeficient ptibuzenské plemenitby byly
vyvinuty R scripty. Provedena statisticka analyza zahrnovala:

e Vypocet hodnot E X, pro kazdého jedince a uréeni samic podle této hodnoty.

e Vypocet celkovych koeficientl inbreedingu F, pro autosomalni chromozomy.

e Porovnani primérnych hodnot F, X, a F,.

e Porovnani koeficientii inbreedingu mezi bélousi a vraniky.

e Vypocet korelace mezi F X, a F,.

e T-test pro porovnani béloust a vranikii vzhledem k hodnotam F X ,.

Pro analyzu byl vyuzit poé¢itacovy program Rstudio verze 4.3.2. V tomto programu byly
provedeny vSechny statistické analyzy vcetné vytvoieni grafii. Kalkulace inbreedingu
na chromozomu X (F,X.,) byla v Rstudiu provedena pomoci funkce zalozené na metodach
Meuwisen and Luo (1992). K vypoctu autosomalniho koeficientu ptibuzenské plemenitby (F;)
byl pouzit program CFC (Contribution, Inbreeding, Coancestry) 1.0 (Sargolzaei et al. 2006).

4.1 Charakteristika analyzovanych dat

Data byla ziskana z rodokmenu starokladrubskych koni. Soubor byl uloZen v excelové
podobé Celek_stkl.csv, doslo tedy ke slou¢eni hodnot pro kazdy fadek v jedné burice a sloupce
od sebe odd¢luje carka.

Dataset obsahuje 9173 pozorovani (fadki) a 8 proménnych (sloupcit). Pivodni soubor
mél 9021 tadki, ale 9173 pozorovani. Bylo tedy tfeba provést upravu dat tak, aby se pocty
shodovaly. Moznym divodem tohoto problému byly chybéjici hodnoty. Bylo tedy nutné
provéfit ptitomnost chybéjicich hodnot v jednotlivych sloupcich a rozhodnout se, jak s nimi
nalozit (napftiklad jejich doplnéni nebo odstranéni). Mezi dalsi upravy dat mizeme zafadit
napiiklad transformaci proménnych nebo integraci dat z jinych zdroju.

V rdmci rodokmenu byly zahrnuty nésledujici udaje:

e Identifikator zvitat (kod): Kvalitativni, jedine¢ny identifikator kazdého koné¢.

e ICO majitele (ico): Kvalitativni, identifikator majitele kazdého kong.

e Otec (0): Kvalitativni, informace o rodi¢ich koné.

e Matka (m): Kvalitativni, informace o rodi¢ich kong¢.

e Generace (gen): Kvantitativni, ¢islo generace, ke které kin patii. V datasetu mame

udaje za 55 generaci oznacenych ¢isly 1-55.

e Rok narozeni (rok): Kvantitativni, rok, ve kterém se ktn narodil.

e Plemeno (plem): Kvalitativni, informace o plemeni kon¢. Kazdé plemeno
je charakterizovano konkrétnim cislem, pficemz STKL jsou oznaceny cislem 2
(b&lousi) a 3 (vranici). Pro hodnotu 2 jsme méli 2615 pozorovanych jedinci a pro
hodnotu 3 to bylo 2324 pozorovanych jedinct.



e Pohlavi (poh): Kvalitativni, informace o pohlavi kon¢ Jednotliva pohlavi jsou uréena
Ciselné, bud’ 1 (samec), anebo 2 (samice). U samct nerozliSujeme, zda se jedna
o hfebce nebo valacha.

4.2 Popis statistickych metod

Pro vypocet koeficientt inbreedingu E. X, jsme pouzili funkci meuw_luo_inb, jejiz
algoritmy vychazeji ze studie Meuwisen a Luo (1992). Funkce mew_luo_inb pracuje
v programovacim jazyku R Studio. Klasické koeficienty inbreedingu F, pak byly vypocteny
s pomoci programu CFC 1.0.

Vysledné hodnoty koeficientt E X, | F, porovnavany v R Studiu pomoci zakladnich
statistickych metod. Pti porovnani byly sledovany aritmetické praméry jednak za generace a

jednak za roky, nejvyssi a nejniz§i hodnoty, minima a maxima. Pro vypocet prumérnych hodnot
obou koeficientt inbreedingu pak byla pouzita funkce aggregate a mean().

4.2.1 Korelacni analyza

Korelace je statisticky termin pouzivany k popisu vztahu nebo spojitosti mezi dvéma nebo
vice proménnymi v datasetu. Korela¢ni koeficient je ¢iselna mira, ktera kvantifikuje tento vztah
mezi proménnymi. Zakladnim cilem korela¢ni analyzy je zjistit, zda existuje né¢jaka zavislost
mezi proménnymi a jaky je charakter této zavislosti.

Existuji rizné typy korelacnich koeficienti, které se lisi v zavislosti na typu dat a povaze
vztahu mezi proménnymi. Nejbéznéjsim typem je Pearsoniv korelacni koeficient, ktery méti
linedrni vztah mezi dvéma spojitymi proménnymi. Pearsoniv korela¢ni koeficient nabyva
hodnot od -1 do 1, kde:

e Hodnota blize k 1 naznaCuje silnou pozitivni korelaci, coZ znamend, Ze pokud
se hodnota jedné proménné zvysuje, zvySuje se také hodnota druhé proménné.

e Hodnota blize k -1 naznacuje silnou negativni korelaci, paklize se hodnota jedné
proménné zvysuje, sniZuje se hodnota druhé proménné.

e Hodnota blize k 0 naznacuje slabou nebo Zadnou korelaci mezi proménnymi.

Dalsimi typy korelacnich koeficientl jsou napiiklad Spearmaniv a Kendalltiv korela¢ni
koeficient, které se pouzivaji pro nejednotkova data nebo v ptipad¢, kdy linearni vztah neni
vhodny. Celkové je korelacni koeficient uZiteCnym nastrojem pro pochopeni vztahi mezi
proménnymi v datasetu a miiZze poskytnout dulezité informace pro analyzu a modelovani dat.

Korela¢ni analyza pro primérné hodnoty F, X, a E, u plemene STKL v letech 1744 az
2017 byla provedena v R-studiu. Pouzitim funkce cor() pfimo na nami zvoleny dataset
1ze vytvoftit korela¢ni matici mezi vS§emi numerickymi proménnymi v datasetu. Matice korelaci
je tabulka, ktera obsahuje korela¢ni koeficienty mezi vSemi pary promeénnych v datasetu. Kazda
hodnota v matici reprezentuje korela¢ni koeficient mezi danymi dvéma proménnymi. Matice
je symetrickd podél hlavni diagondly a obsahuje korelace mezi vSemi kombinacemi
proménnych.



4.2.2 T-test

T-test je statistickda metoda pouzivana k porovnani primeérit mezi dvéma skupinami.
Tento test je zaloZen na normalnim rozdéleni dat a testuje nulovou hypotézu, ze neexistuje
zadny rozdil mezi primeéry obou skupin. V piipadé, Ze je nalezen signifikantni rozdil
mezi primeéry, t-test naznacuje, ze tento rozdil neni pravdépodobné zpiisoben pouhou ndhodou.

V R-studiu provedeme nezavisly dvouvybérovy t-test pro porovnani primérd hodnot
FE,X . u béloustu a vraniki v pribéhu let. Pii provedeni tohoto t-testu formulujeme nulovou
hypotézu (H,), ze neexistuje statisticky vyznamny rozdil mezi priméry koeficienti F. X, U
béloust a vraniki, a alternativni hypotézu (Hy), Ze existuje statisticky vyznamny rozdil mezi
priméry téchto dvou skupin. Zjednodusené:

e Nulova hypotéza (Hy): Primér F, X, u béloust = Primér F, X, u vraniki
e Alternativni hypotéza (Hy): Primér F, X, u béloust # Primér F, X, u vranikl

T-test nam poskytne hodnotu t-statistiky a p-hodnotu. Pokud je p-hodnota nizsi
nez ur¢end hladina vyznamnosti (Casto 0,05), zamitneme nulovou hypotézu a interpretujeme
to jako dikaz pro existenci rozdilu mezi priméry bélousi a vraniki. Naopak, pokud
je p-hodnota vys$si nez hladina vyznamnosti, nemame dostate¢né diikazy k zamitnuti nulové
hypotézy a neinterpretujeme to jako diikaz pro existenci rozdilu mezi primeéry obou skupin.

4.3 Priprava dat

Data byla ziskdna ze dvou CSV souboril, Celek stkl.csv a rod cor.csv, které obsahuji
informace o rodicich, pohlavi, plemeni, roku narozeni a generaci zvifat. Pivodni soubor
Celek_stkl.csv mél 9021 pozorovani s tim, ze chybély tidaje o jedincich 1316-1467. Bylo tedy
tteba jej upravit pomoci souboru rod cor, ktery chybéjici tdaje doplnil o pseudozakladatele,
tzn. k chybé¢jicim jedinciim doplnil informace o rodicich a pohlavi. Touto Gpravou jsme ziskali
opraveny soubor rod.csv obsahujici 9173 pozorovani, se kterym bylo nasledné pracovano
jak v R Studiu tak v programu CFC 1.0.

4.4 Vypocet hodnot FxXch a uréeni samic

Vypocet hodnot F, X, byl proveden v R Studiu. Funkce meuw luo_inb() vypocitava
koeficienty inbreedingu F,X., pro kazdého jedince na zakladé jejich rodokmenovych tdaju.
Inicializuje proménné a vektor F pro ukladani koeficientl inbreedingu. Poté prochazi kazdého
jedince v zadaném seznamu jedinci. Pokud je jedinec samec (sex[i] == 1), vypocitava
koeficient inbreedingu na zakladé jeho otce. Pokud je jedinec samice, vypocitava koeficient
inbreedingu na zéklad¢ obou rodicti. V ptipadé, ze je jedinec neinbredni, koeficient inbreedingu
je nastaven na 0. Naopak v piipad€ inbredniho jedince se postupné vypocitavaji koeficienty
inbreedingu pomoci algoritmu prochdzeni rodokmenu.

Vypoctené hodnoty E.X., byly pfidany jako nova proménna Kk datasetu s opravenym
poc¢tem fadkd. Ten byl dale upraven tak, ze jsme v ném ponechali pouze dvé pro nas dilezité
proménné, animal a F, X . Rod byl sloucen ptes funkci merge() s pivodnim souborem rod.vse.
Pro selekci jedincu s konkrétnimi hodnotami jsme nainstalovali balicek dplyr, ktery poskytuje
uzitecné funkce pro manipulaci s daty pomoci piikazu install.packages("dplyr"). Balicek jsme
nahrali do Rstudia ptes funkci library(dplyr). V piikazu jsme upiesnili podminku, Ze hodnota



inbreedingu (F,X.,) musi byt vétsi nez -0.5, coz odpovida samicim, protoze samci maji
vypoctenou hodnotu FE.X., -0,5. Hodnota -0,5 pro samce vypocitana pomoci funkce
meuw _luo inb() je obvykle pouzivana jako implicitni neboli referenéni hodnota pro samce v
rodokmenu, ktefi nejsou inbredni. Koeficient inbreedingu (F,X.,) méfi miru genetického
piibuzenstvi mezi jedinci. U samcu, ktefi nejsou inbredni, nema smysl pocitat hodnotu
inbreedingu, protoze nemaji dva chromozomy X. Proto je jim pfifazena tato standardni hodnota
-0,5. Tato hodnota mize byt povazovana za neutralni, nebot’ samec nemuze byt inbredni
protoze nema XX, ale XY. Tim, Ze samci maji hodnotu F, X, nastavenou na -0,5, je zajisténo,
ze vysledny vypocet inbreedingu bude korektni pro samice a zohledni jejich potomky a
ptipadné ptibuzenské vztahy v rodokmenu.

Pro kontrolu vybranych fadkt muze byt pouzita funkce print(). Zminénym postupem jsou
vybrany pouze samice z datasetu rod, které maji hodnotu inbreedingu véEtsi
nez -0.5. Ziskané vysledky byly ulozeny do nového datasetu, ktery jsme pouzili pro dalsi
analyzy. Pro analyzu dat a vypocet priméri za jednotlivé roky byla nejprve provedena
zarovnani datovych ramct rod.samice a rod.vse, aby byly zahrnuty pouze fadky, které existuji
v obou datovych ramcich. K tomu byla vyuzita funkce intersect(), ktera vratila spole¢né radky
mezi obéma datovymi soubory. Funkce intersect() slouzi k nalezeni spoleénych fadkd mezi
dvéma datovymi ramy. Nasledn¢ byl vytvofen novy datovy ramec rod.samice.rok, ktery
obsahoval pouze sloupce "rok", "animal™ a "F,X.," pro spole¢né fadky z obou zminénych
datovych ramcti. Nazev nové vytvoieného datového ramce byl zvolen tak, aby jeho nézev jasné
vystihoval jeho obsah a Gcel, jimz byla filtrace sloupct pottebnych pro dalsi vypocty. Nakonec
byly fadky v novém datovém ramci sefazeny vzestupné podle roku s pomoci funkce order().
Tim bylo zajisténo, ze data budou piehledné uspotadana podle ¢asového parametru

4.5 Vypocet hodnot Fx

Vypocet hodnot koeficienti F, pro autosomalni chromozomy jsem provedli v programu
CFC 1.0. Vstupni data byla z ptivodniho rodokmenu celek stkl.csv upravena tak, aby spliiovala
podminky nastavené timto programem. Jednalo se o vybér a piejmenovani konkrétnich sloupct.
Nov¢é vznikly soubor obsahoval hodnoty ve sloupcich: Progeny (identifikace potomstva),
Sire (identifikace otce), Dam (identifikace matky) a Group (skupina). Sloupec Group muze
volitelné slouzit k seskupeni jedinct, naptiklad: rok narozeni, stddo, pohlavi, pfibuzna skupina
nebo cokoli jiného. Hodnota Group musi byt celé ¢islo v rozmezi
od 0 do 3000 a tecka (.) pro neznamou skupinu (chybéjici udaje).



5 Vysledky

Do R Studia byla data nahrana tak, aby s nimi bylo mozno pracovat jako s datasetem.
V datasetu jsou pro dalsi Gipravy dulezité identifikatory jednotlivych zvitat (animal), rok jejich
narozeni (rok), generace (gen), a jejich pohlavi (sex).

5.1 Porovnani FxXch / Fx

V R-studiu byl pres funkci plot() vytvoien ¢arovy graf, ktery porovnava prumérné
hodnoty koeficientu F, X, a koeficientu E, v prub&hu let. Na ose x je zobrazen rok, zatimco na
ose y jsou prumérné hodnoty koeficientu F X, a E,. Modrou ¢arou jsou zobrazeny pramérné
hodnoty E, X, zatimco ¢ervenou ¢arou jsou zobrazeny pramérné hodnoty F,. Graf je titulovan
"Porovnani koeficientl v prib&hu ¢asu". Rozsah osy x byl omezen na rozmezi let od 1744 do
2017. Kazdy bod grafu reprezentuje primérnou hodnotu jedné z téchto proménnych v daném
roce. Body spojeny ¢arami a tyto spojnice ukazuji trend vyvoje primérti mezi jednotlivymi lety.

Graf ukazuje, ze prumérné hodnoty F, X, a F, se v prabchu let ménily. Naptiklad pokud
se cary pruméru E X, a E, postupné zvysuji, naznacuje to rostouci tendenci téchto priméra v
prubéhu casu. Naopak pokles trendu by naznacoval pokles primérnych hodnot. Graf tedy
poskytuje vizudlni podporu pro interpretaci vyvoje pruméri F X, a F, v pribéhu let
a umoziuje snadnou identifikaci jakychkoli dlouhodobych trendt nebo vzora.

Porovnani koeficientu v case
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Graf 1: Porovnani zmén pruméra koeficientd F, X, a F, V prubehu Casu
(Kadlecova 2024)



Popisna statistika ziskand pomoci funkce summary() na zakladé hodnot priméra F, X,
zahrnuje nékolik klicovych informaci:

e Minimalni hodnota (Min): Nejmensi zjisténa hodnota F, X, pro bélouse v prabehu let.

e Prvni kvartil (Ist Qu): Hodnota, ktera déli uspotadany dataset na prvni Ctvrtinu dat.
Tj. 25 % dat je menSich nez hodnota prvniho kvartilu.

e Median (Median): Stiedni hodnota datové sady, kdy polovina hodnot je mensi nez median
a polovina je vetsi.

e Primér (Mean): Aritmeticky primér hodnot F,. X pro bélouse v pribéhu let.

e Treti kvartil (3rd Qu): Hodnota, kterd d€li uspotadany dataset na tieti Ctvrtinu dat.
Tj. 75 % dat je menSich nez hodnota tretiho kvartilu.

e Maximalni hodnota (Max): Nejvyssi zjisténa hodnota.

Tato popisna statistika nam v naSem ptipad¢ poskytuje prehled o rozlozeni hodnot
E, X, pro bélouse v prubehu let a umozituje vam porovnat primérnou hodnotu s ostatnimi
charakteristikami dat. Konkrétni hodnoty popsanych parametrii nam vysly nasledovné:

Tabulka 3: Konkrétni hodnoty pro priméry E. X, a F, (Kadlecova 2024)

Min 1st Qu Median Mean 3rd Qu Max
FxXch 0,0000 0,0000 0,05189 0,0683 0,1118 0,5000
Fx 0,0000 0,0113 0,0432 0,0507 0,0822 0,1566

Pro proménnou E X j,:

Nejnizsi pozorovana hodnota je 0,0000, coz naznacuje, ze nékteré hodnoty jsou nulové. Prvni
kvartil je také 0,0000, coZ mliZe znamenat, Ze ¢tvrtina dat ma hodnoty blizko nebo rovny nule.
Stfedni hodnota 0,0519 ukazuje na stiedni hodnotu rozlozeni dat, aritmeticky pramér 0,0683.
75 % dat lezi pod hodnoto tetiho kvartilu 0,1118. Naproti tomu maximalni pozorovana hodnota
je 0,5000, coz naznacuje, ze nékteré hodnoty jsou relativné vysokeé.

Pro proménnou F,:

Nejnizsi pozorovana hodnota je stejné jako u proménné E, X, 0,0000. Podle vysledku prvniho
kvartilu lze tvrdit, Ze 25 % dat ma hodnoty blizko nebo rovny hodnoté 0,0113.

Median vysel 0,0432, pramér pak 0,0507. 75 % dat se nachazi pod hodnotou 0,0822
a maximalni pozorovana hodnota je 0,1566.

Z porovnani deskriptivni statistiky lze vidét, Ze primérnd hodnota proménné F.X.p
je vySsi nez primérnd hodnota F,. To mulze naznaCovat odliSnosti ve vyznamu
nebo rozlozeni téchto dvou proménnych v analyzovaném datasetu. Vzhledem k tomu,
ze praumérnd hodnota F, X, je vys$i, mize to naznacovat, ze promeénnd F,.X., ma tendenci
nabyvat vysSich hodnot nez proménna F,. Je vSak tfeba provést dalsi analyzu a interpretaci
v kontextu daného vyzkumu.



5.2 Porovnani bélousi / vranici

Podobné¢ jako v ptedchozi kapitole jsme postupovali pii sledovani zmén mezi prameéry
koeficienti F.X., u belousi a vranikd. Graf porovnavd primérné hodnoty koeficientu
E, X, pro bélouse (zobrazeny modre) a pro vraniky (zobrazeny ¢erveng) v prubéhu let. Na osu
X je vyneseno obdobi let, zatimco na ose y jsou pramérné hodnoty koeficientu E X, . Rozsah
osy X je omezen na rozmezi let od 1744 do 2017. Kazdy bod na grafu predstavuje priimérnou
hodnotu jedné z téchto proménnych v konkrétnim roce. Céry spojujici body ukazuji trend
vyvoje primérnych hodnot mezi jednotlivymi lety.

Z grafu je patrné, ze primérné hodnoty F,X., pro ob& zbarveni se v pribéhu let
proménuji. Opét plati, ze pokud se naptiklad ¢ary priméra F, X, postupné zvysuji, naznacuje
to rostouci tendenci téchto primért v pribéhu casu. Naopak pokles trendu by signalizoval
snizeni pramérnych hodnot. Tento graf poskytuje vizudlni podporu pro interpretaci vyvoje
praméra F X, pro bélouse i vraniky v pribéhu let, a umoziuje tak snadnou identifikaci
jakychkoli dlouhodobych trendl nebo vzort.
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Graf 2: Porovnani priméra koeficientd F X, mezi bélousi a vraniky STKL v pribéhu let
(Kadlecova 2024)

Stejné jako v predchozi kapitole ziskdme konkrétni parametry v rdmci popisné statistiky
s pomoci funkce summary(). Ziskdme tak nésledujici udaje:



Tabulka 4: Konkrétni hodnoty pro bélouse a vraniky (Kadlecova 2024)

Min 1st Qu Median Mean 3rd Qu Max
Bélousi 0,0000 0,0801 0,1328 0,1299 0,1634 0,3852
Vranici 0,0000 0,0763 0,1647 0,1456 0,2060 0,3461

Nejnizsi pozorovana hodnota je 0.0000 pro bélouse i vraniky, cozZ naznacuje, ze nckteré
hodnoty jsou nulové. 25 % dat mé hodnoty blizko nebo rovny hodnotam 0,0801 pro bélouse a
0,0763 pro vraniky. Stiedni hodnota pro bélouse je 0,1328, zatimco pro vraniky 0,1647,
Primérnd hodnota je 0,1299 pro bélouse a 0,1456 pro vraniky. 75 % dat lezi pod hodnotou
tretiho kvartilu, kterd je 0,1634 pro bélouSe a 0,2060 pro vraniky. Naproti tomu maximalni
pozorovand hodnota je 0,3852 pro bélouse a 0,3461 pro vraniky, coz naznacuje, ze nékteré
hodnoty jsou relativné vysoké.

Z porovnani deskriptivni statistiky lze vidét, ze primérnd hodnota proménné F X,
pro bélouse je niz§i nez primérnd hodnota pro vraniky. To mlZe naznacovat odliSnosti
ve vyznamu nebo rozloZeni téchto dvou proménnych v analyzovaném datasetu. Vzhledem
k tomu, ze primérna hodnota F, X, pro bélouse je nizsi, mize to naznacovat, ze bélousi maji
tendenci nabyvat nizSich hodnot FE, X, nez vranici. Je vSak tfeba provést dals$i analyzu
a interpretaci v kontextu daného vyzkumu.

5.3 Korelace pro FxXch a Fx

Po spusténi analyzy vysla hodnota korelaéniho koeficientu 0,5788 pro obdobi
mezi lety 2000 a 2017. Tato hodnota korela¢niho koeficientu indikuje stfedné silnou pozitivni
korelaci mezi proménnymi priméry koeficientd F, X, a priméry koeficientl F,.

Existuje mirné silna tendence, ze kdyz se hodnoty priméra E. X, zvySuji, zvySuji se
i hodnoty primért F., a naopak. Jinymi slovy, pokud se primérna hodnota E.X., zvysi,
pravdépodobné se zvysi i primérna hodnota F,. ProtoZe korela¢ni koeficient je kladny, indikuje
to, Ze ob& proménné se pohybuji ve stejném sméru. Kdyz se hodnota jedné proménné zvysuje,
pravdépodobné se zvySuje i hodnota druhé proménné. Stiedné silnd korelace (korelacni
koeficient mezi 0,5 a 0,7) naznacuje, ze vztah mezi proménnymi je pomé&mné vyznamny, ale
neni tak silny jako u hodnot bliZicich se k 1. To znamena, Zze proménné budou propojeny, ale
ne tak uzce jako u silné korelace.

Celkové tedy korelacni koeficient 0,5788 indikuje, Ze existuje stiedné silnd pozitivni
korelace mezi primérnymi hodnotami F X, a F,, coZ znamend, ze tyto dvé proménné
jsou spojeny a vzajemné ovliviiuji.



5.4 T-test pro bélouse a vraniky

Program po spusténi analyzy zobrazi 4 proménné, viz tabulka 5:

Tabulka 5: T-test pro hodnoty E, X, u bélousu a vranika (Kadlecova 2024)

t-statistic p-hodnota primér FxXch primér FxXch
bélousi vranici
-1,4268 0,1552 0,1299 0,1457

Hodnota t-statistic -1,4267 naznacuje, ze rozdil mezi pruméry dvou skupin je -1,4267
standardnich odchylek. Jelikoz je zaporna, naznacuje, ze pramér koeficientl F,. X, u béloust
je nizsi nez prumér u vranikd. P-hodnota 0,1552 piedstavuje pravdépodobnost pozorovani
t-testu za podminek nulové hypotézy, ze neexistuje zadny rozdil mezi priméry dvou skupin.
P-hodnota vétsi nez hladina vyznamnosti (obvykle 0,05) naznacuje slaby dikaz proti nulové
hypotéze. Na zakladé téchto vysledku lze tvrdit, Ze rozdil mezi praméry obou skupin neni
statisticky vyznamny na hladin¢ vyznamnosti 0,05 (protoze p-hodnota > 0,05). Existuji slabé

dukazy, které naznacuji rozdil mezi priméry obou skupin. Ty ale nejsou dostate¢né silné na to,
aby se zamitla nulova hypotéza.



6 Diskuze

Stejné genetické mutace mohou mit vV ramci populace odlisny vliv na samce (XY)
a samice (XX). U organismu s heteromorfnimi pohlavnimi chromozomy muze byt situace
takova, ze geny jsou recesivni u jednoho pohlavi (napiiklad u XX samic), zatimco u druhého
pohlavi jsou tyto geny nutné dominantni (naptiklad u XY samct). To by mohlo systematicky
ovlivnit rozdily v inbredni depresi mezi obéma pohlavimi (Ebel & Phillips 2016). Vega-Trejo
etal. (2022) uvadgji, ze ackoli zjistény rozdil mezi pohlavimi nebyl podstatny, zda se, ze samice
jsou o néco citlivéjsi na inbredni depresi nez samci. Zjistili také to, Ze zavaznost inbredni
deprese byla spojena se stupném inbreedingu, tedy s koeficientem inbreedingu. Jejich vysledky
se shoduji snasi analyzou Pfi porovnani hodnot celkového koeficientu inbreedingu (F;)
a koeficientu inbreedingu pro pohlavni chromozom X (F,X.,) u plemene starokladrubskych
koni jsme zjistili, ze v prub&hu ¢asu vychazeji vyssi hodnoty F, X, nez E,.

Nékteré studie naznacuji, Ze aZ 10 % genetické variability urcitych znakli mize byt
pficitano X chromozomu. V nékterych ptipadech mlze byt genetickd variabilita
z X-chromozomadlnich lokust podstatna, coz je dilezité zohlednit pti genetickém hodnoceni.
Metody vypoctu koeficientl piibuznosti jsou dobie popsdny pro autosomalni lokusy,
ale pro X-chromozomalni lokusy jsou pravidla méné jasna. Koeficient piibuznosti (r) mezi
dvéma jedinci je pravdépodobnost, Ze alela na ur¢itém lokusu na chromozomu X
u jednoho jedince je identickd dédicné s alelou na tomto lokusu u jiného jedince.
Pro autosomalni lokusy neni nutné rozliSovat pohlavi jedinct, ale pro X-chromozomalni lokusy
ano. U samic, které maji dva chromozomy X, je alela vybirana nahodné, takze pravdépodobnost
ziskani kazdé alely je polovina. U samct, ktefi maji pouze jeden chromozom X, alela neni
vybirana nahodné, takze pravdépodobnost ziskani této alely je 1 (Grossman & Eisen 1989).

Tato diplomova prace prokéazala, Ze pifibuzenskd plemenitba starokladrubskych koni
ma vliv na genetickou variabilitu u sledované populace. Porovnani hodnotu koeficientu
inbreedingu pro pohlavni chromozom X mezi bélousi a vraniky naznacuje rozdily v genetické
variabilit¢ mezi témito podskupinami, pficemzZ bélousi maji tendenci mit niz§i hodnoty
koeficientu pfibuzenské plemenitby na chromozomu X neZ vranici. Tyto rozdily jsou ovlivnény
zejména historickym vyvojem obou barevnych variant. Regenerace vrané varianty byla
probéhla z mensiho poctu jedinci a doSlo tedy k uzsi piibuzenské plemenitbé. Nicméné
testovani statistické vyznamnosti rozdilu mezi priméry téchto koeficienti neprokézalo
signifikantni rozdil.

Vyvoj miry genetické piibuznosti u plemene STKL sledovali mj. Vostra-Vydrova et al.
(2016) a na zakladé dostupnych informaci rozd¢lili sledovanou populaci do nékolika obdobi
podle hodnot koeficientu inbreedingu F,. Do roku 1914 byli starokladrubsti koné symbolickou
soucasti  Rakousko-uherského — impéria. Mezi lety 1914 a 1938  doslo
k vyznamnému poklesu populace starokladrubskych koni, zejména v cerné varianté.
V nasledném obdobi regenerace plemene (1938-1973) doslo ke zvyseni genetické variability
populace starokladrubskych koni diky pafeni s jedinci jinych plemen, ctvrté obdobi
pak ptineslo narist populace téchto koni. Po uzavieni Plemenné knihy starokladrubskych koni
v roce 1996 se snizil priliv cizich genti. Tato kli¢ova obdobi se projevila v hodnotach primérné
miry genetické piibuznosti jednotlivych koni v zavislosti na jejich ro¢niku narozeni. Primérna
mira piibuznosti kazdého jedince odpovidd dvojndsobku miry inbreedingu v panmiktické



populaci. Rozdil mezi primérnou mirou piibuznosti a dvojnasobkem primérné hodnoty
inbreedingu tedy naznacuje, ze pafeni jedincli v populaci nebylo ndhodné. Autofi uvadéji,
ze zvlasté u Cernych koni lze o€ekéavat riist hodnot miry genetické piibuznosti v dalSich
generacich na zéklad¢€ porovnani primérné miry ptibuznosti a primérnych hodnot E,.

Pro blizsi porovnani naSich vysledku se zavéry, které uvadi Vostra-Vydrova et al. (2016)
jsme pro kazdé obdobi v ramci vyvoje plemene STKL vybrali jeden rok, ke kterému jsme
spocitali primeéry koeficientil (viz Graf 1 a Graf 2). Ptehled téchto hodnot pro jednotliva data
je zobrazen v tabulce 6:

Tabulka 6: Hodnoty koeficient ve vybranych letech (Kadlecova 2024)

Pocet koni STKL Pruméry koeficienta
Rok | (evidovani jedinci) Fx FxXch Bélousi Vranici
(FxXch) (FxXch)
1925 - 0,0204 0,0234 0,0608 0,0043
1950 - 0,0511 0,1052 0,0009 0,1889
1990 610 0,1 0,1663 0,1254 0,2216
2017 1836 0,1489 0,1927 0,1797 0,2125

Z tabulky mizeme vidét, ze vysledky naSeho vyzkumu se s ocekdvanym zavérem
relativné shoduji. Statistické analyzy ukazuji nartist hodnot pro koeficienty inbreedingu
jak na chromozomu X tak na autozomalnich chromozomech, a to pro ob¢& barevné varianty
STKL. Nicméné je zajimavé, ze kolem roku 1950 doslo k vyraznému zvysSeni priméru F. X,
u vraniki, ale priméry F X, pro bélouse se snizily. Pfi porovnani primér koeficientii F,
mezi lety 1925 a 1950 se sice hodnoty zvysily, ale ne o tolik jako hodnoty F, X, ve stejném
casovém obdobi.

Od roku 1990 jsou rostouci pocty koni STKL zaznamenavany v plemenné knize STKL
(Sancova & Teply 2024). A piestoze se pocet jedincii s kazdym rokem zvysuje, hodnoty
koeficientd inbreedingu se nesnizuji. Klesajici tendenci maji pouze primeéry koeficientd
FE,. X u vraniki, ale v porovnani s poctem koni tyto zmény nejsou tak znacné.

Je dobré polozit si otazku, zda jsou zjisténé vysledky specifické pro STKL, anebo zda
se jedna o béZny stav napfi¢ plemeny koni bez ohledu na vyuziti daného plemene. V ramci
studii Todd et al. (2018) a Hill et al. (2022) byly zkoumany koeficienty inbreedingu a jejich
vliv na zavodni vykonnost koni. Todd et al. (2018) studovali populaci plnokrevnych koni
v Australii a identifikovali pfedky s vyznamnym genetickym pfinosem, coZ naznacuje
nerovnomérné rozlozeni genetické zat€ze v populaci. Zaroven zjistili, Ze inbreeding
pravdépodobné ovlivnil zavodni vykonnost australskych plnokrevnikl. Hill et al. (2022)
potvrdili vliv inbreedingu na schopnost koni ucastnit se zavodl a upozornili na obtiznost
vyhybani se chovu ptibuznych jedinct v populaci.

Pro posouzeni genetické rozmanitosti v moderni populaci ruskych plnokrevnych koni
pouzili Kalashnikov et al. (2020) standardni metody. Sledovani odhalilo trend postupného
nartstu koeficientu ptibuzenské plemenitby u vSech vékovych a pohlavi TB koni, ktery se
za sledovana obdobi (1990-2018) pohyboval v praméru 0,68-0,81-0,90 %. Zjistili tedy,
ze prumérny koeficient ptibuzenské plemenitby plnokrevnych koni €inil 0,83 % a v pribéhu



poslednich ti desetileti se postupné zvySoval. Stejné zmény byly zaznamendny i1 v rdmci nasi
studie, kdy byl pozorovany nartst hodnot koeficientu inbreedingu.

Podobny vyzkum uskutec¢nili i Prochniak et al. (2021), kteti se zaméfili na populacni
strukturu a genetickou diverzitu teplokrevnych koni vyuzivanych v parkurové discipling.
Pro tento vyzkum byla pouzita rodokmenova data 1048 koni, kteti se ucCastnili Mistrovstvi
Polska mladych koni. Zavéry studie naznacuji, ze kvalita a rozsah rodokmenu umoznuji
spolehlivé zhodnoceni genetické variability v populaci. I kdyz pramérny koeficient ptibuzenskeé
plemenitby dosahoval pfijatelné irovné (ptiblizné 1,01 %), rostouci podil inbrednich jedinct
je znepokojujici. Vysledky ukazuji, ze moderni sportovni koné jsou potomky omezeného poctu
vysoce kvalitnich otct, jejichz potomci byli intenzivné pouzivani v chovu, coz naznacuje efekt
"izkého hrdla". Tento jev vedl k vétSimu snizeni genetické variability u nasledujicich generaci.
S ohledem na tyto trendy by méla byt sledovana uroven ptibuzenské plemenitby u modernich
sportovnich koni a informace o piivodu by mély byt efektivné vyuzivany pii vybéru pro pateni.

Vysledky studii provadénych na riznych staroSpanélskych plemenech koni ukézaly
podobné trendy jako v této praci. V analyzach provedenych Zechnerem et al. (2002) nebo
Vicentem et al. (2012) byly zaznamendny vysoké hodnoty koeficientu ptibuzenské plemenitby
dosahujici az 11 %. Tyto vysledky naznacuji obecnou tendenci k inbreedingu v konkrétnich
populacich. Navic, Cervantes et al. (2008) odhadli vysoky koeficient piibuzenské plemenitby i
u Spanélskych arabskych koni, coz ukazuje, ze tento trend neni omezen pouze na jedno
plemeno.

Pro lepsi ptehled jsou jednotlivd plemena a u nich zjisténé hodnoty koeficientl
inbreedingu (pro autosomalni chromozomy) sepsany v nasledujici tabulce:

Tabulka 7: Primérné hodnoty koeficientd inbreedingu u riznych plemen koni

(Kadlecova 2024)
Vincentetal. | Vostra- | Kadlecova | Kalashnikov | Prochniak
Studie (2012) Vydrova | (2024) et al. (2020) | et al. (2021)
etal.
(2016)
Plemeno | Starospanélsky | STKL STKL Thoroughbred Polsky
kan teplokrevnik
Koeficient
inbreedingu 11 13 12,45 0,83 1,01
(V%)

Zpiehledu je patrné, Ze prumémé hodnoty koeficientd inbreedingu jsou
u starokladrubskych koni vyrazné vyssi, nez u teplokrevnych koni Slechténych pro zavody.
V ramci ptibuznych plemen se ale koeficienty pohybuji v podobnych hodnotach.

Fernandez et al. (2005) zdtraznili vyznam genetické diverzity v plemenech a varovali
pted jeji ztratou zptisobenou genetickym driftem a fixaci alel. Fixa¢ni koeficient (Fgr) hodnoti
rozdilnost subpopulaci. Pokud je nizky, subpopulace jsou geneticky shodné. Fg byl studovan
v ramci Starokladrubského plemene, kde byla zjisténa nizsi hodnota tohoto koeficientu, coz
muze naznacovat potencialni ohrozeni genetické diverzity této populace.



Starokladrubsky kui je nejstarSim ptivodnim ceskym plemenem koni s rodokmeny
sahajicimi pfes tfi staleti. Uzaviend populace vzbuzuje obavu z mozné ztraty genetické
rozmanitosti. Vzhledem k tomu je preferovan chovatelsky program zalozeny na genetickych
analyzach, ktery dusledné¢ omezuje piibuzenskou plemenitbu. Klicovymi aspekty péce
0 toto ohrozené plemeno jsou minimalizace miry pfibuzenské plemenitby pii zachovani
vyvazeného piinosu jednotlivych zakladatell a udrzeni plvodniho barokniho typu
s odpovidajicimi morfologickymi a uzitkovymi vlastnostmi. PoCet potomkl jednoho hiebce
neni omezen (Vostrad-Vydrova et al. 2016).

Celkovée lze konstatovat, ze piibuzenska plemenitba a inbreeding maji vyznamny vliv
na genetickou variabilitu a zdravi koni. Strategie chovu a selekce musi brat v tivahu tyto faktory
a snazit se minimalizovat negativni dopady inbreedingu na populaci koni. Pro stanoveni
vhodného fizeni genetického fondu populace bychom neméli pouze hodnotit miru piibuzenstvi
a pravdépodobnosti piivodu gend, ale také studovat jeji strukturu a demografii jako doplitkové
téma. Pfenos genl mezi jednotlivymi chovy daného plemene je statisticky vyznamny faktor
pro monitorovani plemen. Demograficka analyza umoziluje popsat strukturu a dynamiku
populaci povazovanych jako skupinu obnovenych jedincii, zdiraziujici dalezité okolnosti
ovlivilyjici historii genti populace (Gyoache et al. 2003).

Vostry et al. (2011) hodnotili genetickou variabilitu uvnité a mezi liniemi otct STKL
pomoci genealogickych informaci a mikrosatelitnich ~markerd. Analyza DNA
na 16 mikrosatelitnich lokalitach odhalila genetickou rozmanitost srovnatelnou s ostatnimi
populacemi koni. Byly potvrzeny genetické rozdily mezi liniemi otci, pficemZ hodnoty
fixa¢niho koeficientu Fgr se pohybovaly od 0,020 do 0,017. Primérny koeficient inbreedingu
u sledovanych jedinct doséhl 0,076. Autofi upozoriuji na zaznamenané rozdily pfi porovnani
genetické vzdalenosti a primérného koeficientu pfibuznosti. Tyto zavéry tak mohou mit
vyznamny dopad na vytvareni chovnych strategii, protoze vytvotreni rodicovskych parti pouze
na zaklad€ informaci o zaclenéni jedince do linie se zd4 byt dostacujici pfi snaze o sniZeni
koeficientu inbreedingu.



[ Zavér

Vysledky odhadu koeficienti piibuzenské plemenitby pro autosomalni chromozomy (F,)
a pohlavni chromozom X (F.X.,) poskytuji uzite¢né informace pro porozuméni genetické
variability v sledované populaci. Vypocetni metody vyuzivajici R scripty umoznily ziskani
téchto koeficienti z rodokmenovych dat. Diskutujeme zde statistické charakteristiky obou
proménnych a zjisténé rozdily mezi nimi.
coz indikuje pfitomnost nulovych hodnot a nizkou variabilitu. Mohlo se ale zdroven jednat
0 chybu vlivem netGplného rodokmenu, kdy byly chybéjici tdaje doplnény pomoci
pseudozakladatelt. Stiedni hodnota 0,0519 naznacuje mirn€ pozitivni sklon této proménné.
Naopak, proménna F, vykazuje vyssi stiedni hodnotu 0,0682, coz mtize signalizovat vyssi miru
genetické variability v autosomalnich chromozomech. Tato interpretace je podpoiena
také deskriptivni statistikou, kterd ukazuje, ze primérnd hodnota F, X je niz§i nezZ primérna
hodnota E,.

Pii porovnani genetické variability u E.X., mezi bélousi a vraniky je pozorovana
podobna tendence. Primémé hodnota F X, pro bélouse (0,1328) je niz§i nez u vranikl
(0,1647), coz naznaCuje, ze bé&lousi maji tendenci mit niz§i hodnoty v této proménné
nez vranici.

Analyzovanim korelace mezi priméry koeficientd F X, a F, byla zjiSténa stiedné silna
pozitivni korelace (0,5788). To naznacuje, Ze tyto dv€ proménné jsou spojeny
a vzajemn¢ se ovliviji. Tento vysledek podporuje hypotézu o vlivu piibuzenské plemenitby
na genetickou variabilitu. Nicméné, testovani statistické vyznamnosti rozdilu mezi priméry
FE.X.,u béloust a vraniki neukazalo statisticky signifikantni rozdil. P-hodnota (0,1552)
naznacuje, Ze neexistuji dostatetné diikazy k zamitnuti nulové hypotézy, coZ naznacuje,
ze rozdil mezi priméry obou skupin neni statisticky vyznamny na hladin€ vyznamnosti 0,05.

Zjisténé vysledky poukazuji na slozitost vztahli mezi piibuzenskou plemenitbou
a genetickou variabilitou a naznacuji potiebu dalSiho vyzkumu pro hlubsi porozuméni témto
mechanismim.
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