Ceska zemédélska univerzita v Praze

Fakulta agrobiologie, potravinovych a prirodnich zdroji

Katedra etologie a zajmovych chovu

Fakulta agrobiologie,
potravinovych a pfirodnich zdrojli

Studium ztraty geneticke diverzity u norského
lundehunda

Bakalaiska prace

Autor prace: Hedvika Vilimkova
Program nebo obor studia: Chov zajmovych zvirat

Kynologie

Vedouci prace: Ing. Hana Vostra Vydrova, Ph.D.

© 2024 CZU v Praze



r

Cestné prohlaseni

Prohlasuji, Ze svou bakalafskou préaci "Studium ztraty genetické diverzity u norského
lundehunda™ jsem vypracovala samostatné pod vedenim vedouciho bakalaiské prace a s
pouzitim odborné literatury a dalSich informacnich zdroji, které jsou citovany v préci
auvedeny v seznamu literatury na konci prace. Jako autorka uvedené bakalarské prace dale

prohlasuji, Ze jsem v souvislosti s jejim vytvofenim neporusil autorska prava tietich osob.

V Praze dne 28.4.2024




Podékovani

Réda bych touto cestou pod€kovala své vedouci prace, pani doktorce Hané Vostré
Vydrové, za jeji odborné vedeni, cenné rady a neustalou podporu béhem mého studia a pomoc
pii zpracovani mé kompilaéni prace. Velké podékovani patii mé rodin¢ a pratelim za jejich

trpelivost, pochopeni a motivaci, kterou mi poskytovali po celou dobu mého studia



Studium ztraty genetické diverzity u norského lundehunda
Souhrn

Tato bakalaiska prace se veénuje analyze ztraty genetické diverzity u norského
lundehunda, coz je plemeno psa pochézejici z odlehlych arktickych ostrovii Norska. Lundehund
je maly, agilni Spic, ktery byl tradicné vyuzivan k lovu motského ptactva. Diky specifickym
podminkdm jeho existence se u n¢j vyvinuly unikdtni vlastnosti, jako je polydaktylie
(pfitomnost Sestého prstu), hyperflexibilita ramennich kloubt a dalsi. V poloviné 20. stoleti
doslo k drastickému poklesu populace lundehundt kvili fadé neptiznivych faktorti, véetné
druhé svétové valky a vypuknuti psinky v Norsku. V reakci na tuto situaci byl v roce 1961
zahajen Slechtitelsky program, a dnesni populace lundehundt pochazi odhadem pouze z péti
zakladatelll. V soucasné dobé& se odhaduje, ze existuje mezi 1500 a 2000 jedinch tohoto
plemene.

Kromé ztraty genetické diverzity se lundehundi potykaji s vysokou prevalenci
dédi¢nych chorob, zejména s problémy traviciho ustroji. Ve své praci jsem zkoumala klicové
mechanismy ovliviiujici genetickou diverzitu, jako je napfiklad selekce, ktera ma vliv na
vzhled, chovani a anatomické abnormality plemene. Podstatné bylo zminit dusledky
genetického driftu, ktery ovliviluje zmény v genetickém slozeni populace, a ptibuzenskou
plemenitbu, kterd je spojena se snizenim plodnosti, Zivotaschopnosti a projevem recesivnich
alel. Efektivni velikost populace je dilezitym ukazatelem, ktery poméha pochopit vliv
genetického driftu a piibuzenského kiizeni na populaci. V praci jsem se zaméfila na genetickou
analyzu, v¢etn¢ porovnani heterozygotnosti s jinymi plemeny, coz ukazuje na vysokou nebo
nizkou genetickou variabilitu téchto plemen.

V ramci zachranného outcrossingu bylo zvazovano zaclenéni plemen jako norsky
buhund, islandsky ov¢ak a norbotensky Spic, ktera vykazuji vysokou heterozygotnost. Byly
identifikovany pozitivni 1 negativni korelace ve frekvencich alel napfi¢ celym genomem, coz
naznacuje selekci pro podobné vlastnosti mezi lundehundy a ostatnimi plemeny, ale i
pfitomnost genetického driftu. Cilem chovatelského programu je udrzet kiizence tii oddélenych
plemen pst jako odd€lené linie, kazdou s vlastni plemennou knihou, a tim zajistit udrzeni
genetické rozmanitosti, zlepSeni zdravi a genetickych vlastnosti.

Kli¢ova slova: genetickd variabilita, genetické parametry, izolovana populace, dédi¢né

choroby, geneticka zachrana



Study of the Loss of Genetic Diversity in the Norwegian
Lundehund

Summary

This bachelor’s thesis focuses on the analysis of genetic diversity loss in the Norwegian
Lundehund, a dog breed originating from the remote Arctic islands of Norway. The Lundehund
is a small, agile spitz traditionally used for hunting seabirds. Due to the specific conditions of
its existence, it has developed unique features such as polydactyly (the presence of a sixth toe),
hyperflexibility of shoulder joints, and more. In the mid-20th century, the Lundehund
population drastically declined due to several adverse factors, including World War Il and an
outbreak of distemper in Norway. In response, a breeding program was initiated in 1961, and
today’s population of Lundehunds is estimated to have originated from only five founders.
Currently, it is estimated that there are between 1,500 and 2,000 individuals of this breed.

In addition to the loss of genetic diversity, Lundehunds struggle with a high prevalence of
hereditary diseases, particularly digestive system issues. In my work, | examined key
mechanisms affecting genetic diversity, such as selection, which influences appearance,
behavior, and anatomical abnormalities of the breed. It was essential to mention the
consequences of genetic drift, which affects changes in the genetic composition of the
population, and inbreeding, associated with reduced fertility, viability, and the expression of
recessive alleles. The effective population size is an important indicator that helps understand
the impact of genetic drift and inbreeding on the population. My work focused on genetic
analysis, including comparing heterozygosity with other breeds, indicating high or low genetic
variability of these breeds.

As part of the rescue outcrossing, the inclusion of breeds such as the Buhund, Icelandic
Sheepdog, and Norrbottenspets, which exhibit high heterozygosity, was considered. Positive
and negative correlations in allele frequencies across the entire genome were identified,
suggesting selection for similar traits between Lundehunds and other breeds, as well as the
presence of genetic drift. The goal of the breeding program is to maintain the crossbreeds of
three separate dog breeds as separate lines, each with its own breed book, thereby ensuring the
maintenance of genetic diversity, improved health, and genetic traits.

Keywords: genetic variability, genetic parameters, isolated population, inherited diseases,
genetic rescue
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2 Uvod

Norsky lundehund je jednim z nejstarSich a z nejvzacnéjsich plemen pst na svété, které
je zndmé diky svym vyjimeénym anatomickym rysim. Jedna se o vysoce ohrozené puivodni
plemeno, a to zejména kvuli nizké populaci, vysoké mife nemocnosti a ztrat¢ genetické
diverzity. Nejvétsim problémem je sniZzeni kvality zivota projevem nezadoucich recesivnich
genll vlivem piibuzenské plemenitby, pficemzZ soucasnd populace ztratila 38% genetické
diverzity v zakladni populaci (Kettunen et al. 2017).

Norsky lundehund ptvodem pochézi z Lofot, dfive izolované skupiny ostrovi
v severnim Norsku, kde je poprvé popsano v 17.stoleti. Norsky lundehund byl vyuzivéan jako
lovecky pes pro odchyt papuchalkli na strmych skalach a diky geografické izolaci se u tohoto
plemene vyvinuly jisté abnormality vyuzivané specificky pro tento ucel. V navaznosti na
loveckou ¢innost vzniklo norské jméno lundehund neboli ,,pes papuchalka* a je uzndn
Mezinarodni kynologickou federaci (FCI) jako narodni poklad Norska. V obdobi od 16. do
17.stoleti byli lundehundi velmi ocenovani z hlediska zajistovani piijmu financi z prodeje
surovin z motského ptactva a zaroven zabezpelili dostatetné mnozstvi potravy. Od 50. let
19.stoleti zapocal lov pomoci siti, ¢im se drasticky snizily pocty ¢lenti plemene. Druhd vina
radikalniho snizeni poctu jedincti zapocala v obdobi 2. svétové valky a po vypuknuti psinky
v Norsku v letech 1942-1943 (Bergvall & Shokrai 2014).

Nevyhodou tohoto plemene je jeho ohrozenost, kterd doséhla kritickych rozméra. Na
celém svété mizeme spatiit odhadem pouze 1500-2000 jedinct, z nichz vétSinu nalezneme
Vv Norsku. Soucasna populace je vySlechténa pouze z Sesti zbyvajicich pst, pfi¢emz pét z nich
melo spole¢nou matku. Nékteré zdroje uvadéji, Ze nynéjsi populace vznikla z péti prezivsich
pst, pficemz vSichni sdileli babicku a tfi sdileli matku. Norsky lundehund trpi né€kolika
zdravotnimi problémy, které jsou spojeny s jeho nizkou genetickou variabilitou. Pfikladem jsou
problémy s plodnosti, u samic zpiisobené takzvanym ,,neviditelnym teplem*, u samcii nizkou
kvalitou sSpermatu a vSeobecné potizemi s chovanim pii pafeni. Mimo jiné maji také
predispozice ke stftevnim porucham. V disledku nizkého poctu jedincti ma plemeno omezeny
pocet vhodnych chovnych partnerti, coz ma za néasledek vysokou miru ptibuzenského ktizeni a
nasledné snizovani genetické diverzity(Bergvall & Shokrai 2014; Kettunen et al. 2017).

Cilem této bakalatské prace je analyzovat genetické parametry, miru heterozygotnosti
u lundehunda a provést porovnavani s jinymi plemeny psi, aby se zjistila mira genetické
diverzity napfi¢ vybranymi plemeny. Na zaklad€¢ téchto informaci se navrhne konkrétni
opatteni k zachovani genetické diverzity a zdravi norského lundehunda.



3 Cil prace

Genetickd diverzita je klicovym prvkem pro zachovani zdravi a vitality jakéhokoli
plemene, a to plati i pro norského lundehunda, plemeno s fascinujici historii a jedine¢nymi
vlastnostmi. Cil prace je prozkoumat genetickou variabilitu tohoto plemene a pochopit, jaky
vyznam ma jeji zachovani nebo ztrata pro jeho budoucnost. Hlavnim cilem mé kompila¢ni
prace bylo nastudovat a pochopit vyznam ztraty genetické diverzity u plemene norsky
lundehund. Zamé¢fila jsem se na analyzu faktort, které ovliviiuji genetickou variabilitu, a
zkoumala jsem dopad jeji ztraty na toto unikatni plemeno. V prvni ¢asti prace jsem popsala
charakteristiku plemenného standardu, historii plemene lundehund a analyzuji pti¢iny poklesu
jeho populace. Nasledné jsem se soustiedila na vysvétleni klicovych pojmd, jako jsou selekce,
mutace, geneticky drift, rekombinace a ptibuzenska plemenitba, a jejich vliv na genetickou
variabilitu. Zvlastni pozornost byla vénovana principu polymorfismu a jeho roli v genetické
diverzité. Pokracovala jsem tématem se zaméfenim na vyznam efektivni velikosti populace a
jeji dusledky pro udrzeni genetické diverzity u lundehunda. Provedla jsem genealogickou
analyzu a hodnotila jeji vyznam pro odhad genetické diverzity. V zavére¢né Casti jsem se
vénovala genetickym analyzam, konkrétné SNP analyze, a srovnala jsem tyto tdaje s jinymi
severskymi plemeny. Na zaklad¢ téchto analyz jsem navrhla strategie pro genetickou zachranu
lundehunda, véetné vybéru vhodnych kandidatd pro outcrossing. Soucasti mého vyzkumu bylo
také zminéni a popsani zndmych genetickych chorob, které postihuji lundehundy. Zkoumala
jsem, jak muze byt jejich prevalence zmirnéna prostiednictvim zachrany plemene, véetné
kiizeni s jinymi plemeny. Cilem mé prace bylo poskytnout komplexni ptehled o genetické
diverzité a jejim vyznamu pro plemeno norsky lundehund a piedlozit praktické navrhy pro jeho
zachranu a zlepSeni genetického zdravi. Tato prace piinaSi pohled na vyznam genetické
diverzity a nabizi strategie pro jeji ochranu, coZ je zasadni pro dlouhodobé preziti a prosperitu
tohoto jedine¢ného plemene.



4 Literarni reSerse

5 Norsky lundehund

Norsky lundehund, jinak zvany ,,norsky papuchalci pes®, je starobylé, pivodem norské
plemeno psa. Pochazi ze severu Norska z ostrova zvaném Verey (Harvik 2010). Podle F.C.1.
se plemeno tadi do skupiny 5 Spicové a primitivni plemena a sekce 2 seversti lovecti psi bez
zkousky z vykonu. Jedna se o malého, agilniho psa obdélnikového tvaru, ktery se povahoveé
definuje jako pozorny, energicky, zivy, ostrazity a k cizim lidem uzavieny. Celkové norsky
lundehund pfipomina typické severské plemeno predevSim diky specifickému
trojuhelnikovitému tvaru usi, zakfivenému ocasu a husté dvojité srsti. Publikace oficialné
platného standardu se datuje od 10.11.2011 (FCI 2012). ,,Jméno norského lundehunda pochazi
z jeho funkce vytahovat Zivé papuchalky (Fratercula arctica, norsky lunde) z jejich hnizd na
sutich a norach na strmych svazich hor podél severniho norského pobiezi (Kettunen et al.
2017). Plemeno je znamé diky svym jedine¢nym anatomickym zvlaStnostem, které mu
umoznuji lov papuchalkili na strmych utesech, biezich fjordl a pobiezi mote. Mezi nejzndméjsi
vlastnost se fadi pfitomnost Sesti funkénich, plné tvarovanych a osvalenych prstl na vSech
ctytech tlapkach a prodlouZzené zadni polstarky. Schopnost lovu také usnadnil jeho elasticky
krk, ktery umozituje ohnuti hlavy dozadu, aby se dotkla patefe. Tuto vlastnost vyuzival
predevsim ke koordinaci v uzkych prostorech. S timto zpiisobem lovu souvisi také jeho
dostate¢né pruzna ramena, ktera byla podstatnym pifinosem pii Splhani po tutesech, jelikoz
umoznila pfednim noham natahnout se naplocho do strany a tim 1épe obepnout utesy. Celkové
vytvarii tato ramenni struktura zvlastni rota¢ni pohyby (FCI 2012). ,,Tyto zvlastni vlastnosti
mohou byt vysledkem pfirozeného i umélého vybéru, protoze nabizeji vyhody pii hledani a
ziskavani papuchalkli. Vysoka flexibilita kloubii by umozZnila lepsi pohyblivost v tzkych
tunelech, na jejichz konci hnizdi papuchalci. Skladaci usi by zabranily vnikani necistot a
paraziti do usi pii praci v podzemi a kombinace vysoké flexibility a polydaktylie by zajistila
lepsi pfilnavost na strmém a volném terénu utest (Melis et al. 2022)

5.1 Standard

Celkovy vzhled norského lundehunda typové piipomina malého Spice, ktery ma vyrazny
obdélnikovy tvar, je pomérné lehce a pruzné stavény a na prvni pohled jsou patrné rozdily mezi
pohlavimi. Vyska v kohoutku by méla odpovidat u psi 35 az 38 cm a u fen 32 az 35 cm.
Hmotnost ¢ini 6-7 kg (FCI 2012).

Viditelny je dobie osrstény limec kolem krku. Jeho hlava je sttedné §iroka klinovitého
tvaru s mirn¢ zaoblenou lebkou a s vyraznymi nado¢nicovymi oblouky. Je zde patrny, ale ne
ptilis hluboky, stop. Co se tyce obliCejové casti, tlama je klinovitého tvaru a stfedni délky.
S celkovym tvarem obli¢eje souvisi nosni hibet, ktery je mirné konvexni. U norského
lundehunda je preferovan ntizkovy skus, ale povolen je i klestovy nebo mirny predkus. Jedinec
by mél mit uplny chrup, ale je pfijatelna absence tienovych zubl na obou stranach v obou
celistech. O¢i by mély byt mirné Sikmé a nevystupujici se zlutavé hnédou barvou a s tmavym
krouzkem obkrouzenym kolem zornic. Usi norského lundehunda jsou velmi vyjimecné, nebot’
maji schopnost se slozit a stdhnout diky specidlni chrupavce usniho boltce. Stahuji se bud’



dozadu nebo v pravém tihlu vzhtiru. Smysl této schopnosti spociva v uzavieni zvukovodu a tim
predchazi pripadnému poskozeni vnitini ¢asti ucha. Maji trojuhelnikovy tvar a jsou stiedné
velké. Standard také uvadi, ze by mély byt nesené vztycené s velkou pohyblivosti (FCI 2012).

Krk je stiedni délky, Cist¢ utvareny a pomérn¢ silny trup je obecné obdélnikového
formatu se silnym hibetem a rovnou hibetni linii. Hrudnik je dlouhy se stfedni Sifkou a bficho
je mirné vtazené (FCI 2012).

Dalsim dilezitym standardem je jeho ocas, ktery by mél byt ,,stfedné vysoko nasazeny,
sttedni délky, dobfe osrstény, ale bez praporu. Neseny bud’ mirn€ stoceny do krouzku nad
hibetem nebo svéseny. Spicka ocasu nesmi byt nesena pfili§ vysoko nad hibetem ani spadajici
ke strané¢* (FCI 2012).

Pfi posuzovani standardu koncetin se celkové hodnoti u hrudnich koncetin, zda jsou
primétené zauhlené a u panevnich koncetin jejich izky postoj. Kazda tlapka by méla mit 6 prsti
na hrudnich 1 padnevnich koncetinach. Pfedni tlapky jsou ovélného tvaru, mirné vytocené ven
s osmi polstarky na kazdé tlapce. Zadni tlapky jsou téZ ovalného tvaru a mirné vytocené ven se
sedmi polstarky na kazdé tlapce (FCI 2012).

Diky oblasti vyskytu tohoto plemene je u jedinct charakteristicky lehky a pruzny pohyb
doprovazeny vyta¢enim hrudnich koncetin pti pohybu ven a ponékud tizkym pohybem vzadu.
Srst je obecné husta a hruba, s mékkou podsadou. Barevné by méla srst byt vzdy v kombinaci
s bilou. Mize byt naptiklad od ¢ervené k bézové s vice ¢i méné rozlozenymi chlupy s ¢ernymi
Spickami (FCI 2012).

5.2 Historie

Norsky lundehund je starobylé plemeno psa, jehoz stafi se odhaduje na vice nez 400 let.
Je to silné ohroZené piivodni psi plemeno. Jedna se o narodni norské plemeno psa, jehoz
pisemné zaznamy sahaji az k pocatku roku 1400. V této dob& byl lundehund velmi cenénym
¢lenem tehdejsi spolecnosti, jelikoz se vyuzival pro lov papuchalkl obyvateli rybarskych vesnic
pobliz ptacich kolonii. Tento proces zahrnoval schopnost vytahovat zivé papuchalky z jejich
hnizd na sutich a norach na strmych svazcich hor podél severniho pobiezi. Z tohoto diivodu
vzniklo i jeho jméno. Sklada se z kombinaci slov ,lunde” (papuchalk, Fratercula artica) a
,hund“ (pes) (FCI 2012).

Vysoka hodnota byla pfisuzovana ¢lenim plemene, ktefi zastavali klicovou roli v
ekonomice komunity. Tito jedinci generovali vyznamné piijmy prostfednictvim obchodu s
prachovym pefim, které bylo primarn€¢ ur¢eno pro vyrobu piikryvek a polstaiti, a také se
exportovalo. Kromé toho zajist'ovali potravinovou sobésta¢nost rodin prostfednictvim lovu,
zejména béhem zimnich mésict, kdy byli papuchalci povazovani za hlavni zdroj potravy mistni
populace. Z divodu téchto potieb doslo ke znacnému ubytku populace papuchalkii a z tohoto
diivodu se v soucasnosti jiz nelovi. Zptsob tohoto lovu byl poprvé popsan v 17. stoleti z Lofot,
jez se daji popsat jako diive izolovana skupina ostrovil a severniho norského pobtezi. Nekteré
izolaci se u lundehundti rozvinuly neobvyklé fyzické abnormality. Jednou z nich je polydaktylie
neboli Sesty funkéni a pIné tvarovany prst na kazdé ze Ctyt tlapek. Tato neobvykla vlastnost
méla za nasledek Ubytek jednoho kloubu, coz znamena, Ze Sesty prst je vybaven pouze dvéma
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klouby. Mezi dal$i abnormalni vlastnosti se fadi hyperflexibilni ramenni a kréni klouby a usi,
které lze slozit a zavtit (Kettunen et al. 2017; Bergvall a Shokrai 2014).

V 50. letech 19. stoleti zacal lov papuchalkii pomoci riznych alternativnich metod
V podobé¢ siti nebo pasti. V této dobé a také vlivem 2. svétové valky a po vypuknuti psinky
v Norsku v letech 1942-1943 doslo k drastickému snizeni po¢tu lundeundd, konkrétné se
jednalo ptiblizn€ o cca 50 zbylych jedincti. Disledkem toho vznikla soucasné populace, ktera
vznikla z malého poétu ptibuznych jedinctu (Kettunen et al. 2017). Dle jinych zdroja byl norsky
lundehund kdysi povazovan za vyhynuly. To se zménilo v roce 1925, kdy byla na norském
ostrové Varoy objevena mald, ale zivotaschopna populace tohoto plemene. Po tragické ztraté
vétsiny lundehundt kvili nemoci psinky a dal$im nepfiznivym okolnostem byl v roce 1961
zahdjen Slechtitelsky program. Tento program byl zalozen pouze na péti prezivsich jedincich,
konkrétn¢ dvou samicich a tfech samcich. Bohuzel, v roce 1964 jeden z ptivodnich samct ve
veku tii let onemocnél ascitem, edémem zadnich koncetin a gastrointestindlnimi poruchami,
coz piedstavovalo dal$i vyzvu pro zachranu plemene (Berghoff et al. 2007). N¢které zdroje
uvadéji, Zze nynéj$i populace byla vySlechténa z Sesti zbyvajicich psl, znichz pét mélo
spole€nou matku. V soucasnosti na svété zije néco okolo 1500-2000 jedincli, z nichz 120
jedinct Zije ve Svédsku (Bergvall & Shokrai 2014). Jiné zdroje uvadéji, ze ,,Populace
lundehundt prosla ve 40. a 60. letech nejméné dvéma vaznymi piekazkami, kdy se zda, ze
kazda udalost zanechala pouze pét inbrednich jedincii a soucasny pocet zastupct tohoto
plemene vznikl ze dvou jedincG* (Stronen et al. 2017). V prvni poloving 20. stoleti se v malé
rybafské komunité na norském ostrové celilo kritickym okamzikiim, které ohrozily existenci
plemene lundehund. Nejprve v 40. letech plemeno zasahla epidemie psinky a pozdé&ji v 60.
letech doslo k dalsimu ubytku po opusténi vesnice. Dnes$ni populace téchto psti pochazi pouze
z péti jedincu, kteti méli spoleénou babicku, a z nichz tii méli stejnou matku (Melis et al. 2013).
,»V souladu s tim je lundehund nyni vysoce inbredni: napiiklad (Pfahler & Distl 2014) uvadi
koeficient inbreedingu rovny 0,87 na zakladé 26 mikrosatelitnich lokust genotypovanych u 125
jedinct lundehundd® (Stronen et al. 2017). Mezi diikazy ztraty genetické diverzity miizeme
zatadit snizenou variabilitu zbarveni srsti, kterd se projevuje skute¢nosti, Ze pied 2. svétovou
valkou existovali naptiklad ¢erni nebo bili jedinci, které v dneSni dob& uZ neuvidime. Problémt,
zpusobenych ztratou genetické variability, je mnoho. At uz se jednd o problémy s plodnosti,
nepiirozené chovani samct a samic pfi pafeni, nizkou kvalitu spermatu, snizenou velikost vrhu
nebo vysokou frekvenci nezivotaschopnych embryi v disledku letalnich alel. V 60. letech 20.
stoleti zdroje uvadéji zvysSeny vyskyt stfevnich problémt, konktrétné se jednalo o stfevni
lymfangiektazii, Zivot ohroZujici onemocnéni, kde se ¢italo ptiblizné 30% umrti. Jde o vazné
onemocnéni s vysokou frekvenci, které se zatim nedafi vymytit (Kettunen et al. 2017).

6 Biologicka diverzita

Termin biologickd diverzita znamené veskerou rozmanitost zivé pfirody od genetické
urovné az po ekosystémy. Je definovéna jako ,bohatstvi Zivota na Zemi, miliony rostlin,
zivocicht a mikroorganismu, véetné genil, které obsahuji, a slozité ekosystémy, které vytvareji
zivotni prostiedi ,,Svétovym fondem ochrany ptirody* (World Wildlife Fund — WWF) v roce
1989 (Primack et al. 2001). Pojem biologicka diverzita se ujal jiz 90. letech 20. stoleti diky
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knize od Edwarda Wilsona ,,Diversity of life” z roku 1993. M¢éfeni biologické diverzity probiha
nékolika moznymi zpisoby dle stanoveného typu. Genetickou diverzitu mizeme méfit pfimo
s pouzitim sekvenci DNA, pocitat druhy nebo vyssi taxony a stanovovat funkéni rozmanitost
ekosystému. Biologové ovSem pouzivaji metodu taxonomické diverzity konkrétné hlavné pocet
druht (Fluck & Jaffe 1975). O biologické diverzité mizeme uvazovat na tiech urovnich. Jedna
se o biologickou diverzitu na Grovni druhti, kterd zahrnuje veskeré organismy Zzijici na Zemi, a
to od bakterii a jednobunécnych organismu az po fiSe mnohobunécnych rostlin, zivoCichi a
hub. V jemné&jsim métitku miizeme o genetické rozmanitosti hovofit jako o genetické variabilité
v ramci druhu. Timto pojmem mulzeme také popsat riznorodost ve spoleCenstvech v nichz
druhy ziji, v ekosystémech, ve kterych tato spolecenstva existuji a rozmanitost interakci mezi
témito trovnémi (Primack et al. 2001).

Biodiverzita zavisi na prostorové skale, z tohoto divodu ji mizeme délit na lokélni a
regionalni. Lokdlni diverzita se zabyvé schopnosti jednotlivych druht koexistovat na jedné
plose. Jedné se o intenzitu a pravdépodobnost kolonizace dané lokality neboli kolik druhi je
schopno se na danou lokalitu dostat. Regionalni diverzita je naopak rozmanitost velkych tizemi.
U takovych druhii predpokldadame, Ze na tomto misté vznikla. O této biodiverzité¢ rozhoduje
speciace a extinkce jinak feceno vznik druhti a jeho vymirani. Jedna se o izemi kontinentti nebo
biom1 na téchto kontinentech. Existuje také alternativni terminologie téchto pojmi, jedna se za
prvé o alfa-diverzitu, coz znamena pocet druhti jedné studované lokality a soucasné prumérny
pocet druht nékolika srovnatelnych lokalit, a za druhé gama-diverzitu znamou téz jako
diverzitu celého Uizemi tvotfenou vSemi druhy, které jsou zde k dispozici. Jedna se o species
pool danych lokalit, jinak feceno jde o mnozinu druhtl, které jsou potencionalné schopné tuto
lokalitu osidlit. Biologicka diverzita se déli do né€kolika podskupin, a to na diverzitu druhovou,
ekosystému a genetickou (Fluck & Jaffe 1975).

7 Geneticka diverzita

Obecna definice populace se oznacuje jako skupina jedincii schopnych se vzajemné
kfizit a produkovat potomstvo. V ramci daného druhu zavisi geneticka diverzita na
reprodukénim chovani jedinct v populaci. ,,Druh mize zahrnovat jednu ¢i vice oddélenych
populaci, populace mtize byt tvoiena pouze nékolika jedinci nebo i miliony jedinct (Primack
et al. 2001).

Geneticka variabilita spo¢iva v genetické odlisnosti jedincti v populaci. S rostouci
velikosti populace pfibyvaji jedinci s odliSnymi geny a tim vzrlsta genetickd diverzita.
OdliSnymi geny rozumime jednotky na chromozomech, které koduji specifické proteiny.
»Kazdy chromozom se sklad4d z jedné¢ dvoufetézcové molekuly DNA a ur¢it¢tho mnozstvi
proteint; s chromozomy mize byt rovnéz asociovana RNA®“ (Snustad & Simmons 2017).

U eukaryotickych bun¢k se nachazi rozdilné mnozstvi riznych chromozomi, naptiklad
psi spermie i vajicko obsahuji 39 chromozomti. Témét kazda eukaryoticka buiika obsahuje dvé
kopie vSech chromozom1l, coz umoznuje takzvany diploidni stav, ktery je charakteristicky pro
somatické bunky. Z téchto bun€k se sklada télo eukaryotického organismu. Pohlavni bunky
neboli gamety na rozdil od somatickych obsahuji pouze jednu kopii kazdého chromozomu, coz
znamend, ze se nachazeji v haploidnim stavu. Tyto gamety vznikaji ze somatickych buné¢k,
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které jsou soucasti zarodecné linie jinak feceno se jedna o rozmnozovaci tkan organismu. Mezi
dualezité pojmy patii termin gen. Gen je zdkladni jednotka genetické informace a oznacuje se
jako urcity usek DNA na chromozomu. ,,Rizné formy genu se nazyvaji alely a rozdily v nich
narustaji v disledku mutaci“(Primack et al. 2001). Mutace jsou zmény, které se tvoii na
deoxyribonukleové kyseliné (DNA), kterd vytvari chromozomy. Dilezitost alel genu spociva
Vv jejich ovlivilovani vyvoje a fyziologie organismi. Tuto vlastnost vyuzivaji predevSim
Slechtitelé zemédélskych plodin a zvifat a to zejména pro moznost vyslechténi vynosnéjsich a
odolng&jsich kmenti domestikovanych druhti (Primack et al. 2001; Snustad & Simmons 2017).

Vzrist genetické variability vznikd diky rekombinaci, kterd umoznuje potomkim
ziskani jedine¢né kombinace genti a chromozomu od rodi¢t vlivem sexualniho rozmnozovani.
Meidza je proces, pii kterém dochézi k vyméné genli mezi chromozomy, diky kterym vznikaji
nové kombinace rodicovskych chromozomu v geneticky jedineéném potomkovi. Z toho
vyplyva, Ze s genetickou variabilitou nesouvisi pouze mutace, ale 1 tato schopnost druhil
nahodné preskupovat alely do rlznych kombinaci pfi sexudlnim rozmnoZovani a tim tuto
diverzitu zvySovat (Primack et al. 2001). ,,Soubor vSech genti a alel v populaci tvoii genofond,
zatimco urcitd kombinace alel jedince je jeho genotyp. Fenotyp jedince ptedstavuje
morfologické, fyziologické a biochemické charakteristiky, které jsou projevem jeho genotypu
v ur¢itém prostiedi* (Primack et al. 2001).

Geny, které maji vice nez jednu alelu v genomu se nazyvaji polymorfni geny a kazdy
polymorfni gen obsahuje urcity pocet alel, na zaklad¢ tohoto poctu je dana geneticka diverzita.
Polymorfni geny zptistupiiuji od kazdého z rodict jinou alelu tohoto genu, coz znamena, ze
jsou jedinci heterozygotnimi. Hlavni vyznam genetické diverzity spociva predevsim v adaptaci
druhu na vliv zmén vnéjSich podminek, coz ptedstavuje naptiklad vyskyt nového onemocnéni
nebo celkové zména klimatu. V tomto odstavci jsem chtéla poukédzat na diileZitost genetické
timto problémem. Vzhledem k nachylnosti k vyhynuti pfi zméné prostiedi by se tyto druhy
nemély vystavovat novym podminkdm, protoze jim jejich geneticky zaklad nedovoli se
adaptovat, z toho davodu je pravdépodobné, ze se jejich pofty mohou snizit mnohem vice
(Primack et al. 2001).

Doméci pes (Canis familiaris) je klasifikovan do vice nez 300 plemen, kterd jsou
definovana jako Ccistokrevné populace. Tyto populace casto trpi omezenou genetickou
diverzitou, cozZ je disledek malého poctu zakladatell, prevladajiciho vlivu urcitych plemenika
v genealogii a fluktuaci v oblibé jednotlivych plemen. Navic, pro registraci psa jako ¢lena
urcitého plemene je vyzadovano, aby oba jeho rodice byli registrovani v tom samém plemeni.
Dusledkem je, Ze 1 kdyZ jsou fenotypové rozdily mezi plemeny vyrazné, geneticka variabilita
uvnité plemen je v porovnani s lidmi zna¢né¢ omezena (Parker et al. 2004). Pro posouzeni
genetické rozmanitosti psi se pouziva né€kolik metod, z nichz nejcastéj$i je vypocet
»prumérného koeficientu ptibuznosti”. Tento ukazatel ndm fikd, jak moc jsou jedinci v populaci
ptibuzni. Pfi interpretaci téchto dat je ale potfeba byt opatrny, protoze vyznam ,,ptibuznosti” se
mize liSit v zavislosti na tom, jak jsou data vypocitana a jaka populace je studovana (Leroy
2011).

Metody zaloZzené na pravdépodobnostech genového plvodu jsou jiny zpisob, jak
posoudit, jak rozmanita je genetika v populaci zvitat. Tyto metody se zamétuji na to, jaky vliv
maji plivodni zakladatelé daného druhu na genetickou rozmanitost celé skupiny. Pomahaji nam
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pochopit, jak se geny §ifi a méni v pritbéhu Casu a zda existuji néjaké genetické bariéry, které
by mohly ovlivnit zdravi nebo pfeziti zvifat. Studie pst ukazaly, ze tyto metody mohou odhalit
dasledky genetickych zmén, jako je naptiklad efekt hrdla lahve, kdy se geneticka rozmanitost
snizi kvili malému poctu piezivSich jedincl, coz muze vést k genetickému driftu, tedy
nahodnym zménam v genech (Leroy 2011).

8 Fenotypova variabilita

Dnes mame pies 400 plemen pst, kazdé¢ s unikatnimi rysy a chovanim. Tato rozmanitost
je vysledkem dlouhé historie, ktera zac¢ala domestikaci pst z vlkl pied vice nez 15 tisici lety.
Psi se tehdy naucili zit s lidmi a pfizpiisobili se jim. Pozdéji, v poslednich stoletich, lidé zacali
vybirat psy s urCitymi vlastnostmi a vytvaret nova plemena (Lindblad-Toh et al. 2005).
Bohuzel, tento proces vedl k tomu, ze néktera plemena maji nyni vétsi sklon ke genetickym
problémtim. Tato historie a vyvoj pst je dilezity pro pochopeni, jak se plemena 1i§i a pro¢
nékteré z nich mohou mit zdravotni komplikace (Vaysse et al. 2011).

Vyjime¢na fenotypova variabilita u pst je podle studii (Hedrick & Andersson 2011)
vysvétlena tfemi konkrétnimi muta¢nimu mechanismy. Jednim znich vysoké variabilita
souvisejici s mikrosatelity. Mikrosatelity jsou kratké opakujici se useky DNA, a pravé jejich
vysoka variabilita miize zpusobit fenotypovou riiznorodost u pst. Dal§im mutacnim
mechanismem je Cistota opakovani a vznika diky Castym posuntim bazi (slippage) béhem
replikace DNA. Tento proces muze rychle akumulovat mutace. Dilezitym mutacnim
mechanismem je také skutecnost, Ze se jednd o masoZravce, v jejichz genomu se nachazeji
specifické iseky DNA zvané ,,Short interspersed nuclear elements (SINEs) (Hedrick &
Andersson 2011)“. ,,Short interspersed nuclear elements (SINES) jsou opakujici se iseky DNA
v genomu, patiici do téidy 1 transponovatelnych elementi (retrotransposonti). (Walters-Conte
etal. 2011)*. ,,Podle naseho nazoru mohou byt dva z jejich dal$ich navrhovanych mechanismu,
intenzivni uméla selekce a rychlé zachovani bud’ novych nebo stalych mutaci u psti, Setrnéjsi a
pravdépodobngéjsi vysvétleni extrémnich variaci pozorovanych u pst. Kromé toho se obrovska
velikost populace na celém svété a dlouhd historie domestikace u pst jevi jako dostate¢né k
vysvétleni jejich uzasné fenotypové rozmanitost (Hedrick & Andersson 2011). ,,Mimotadna
fenotypovd rozmanitost psich plemen byla vymodelovana jedine¢nou populacni historii
doprovazenou selekci novych a zadoucich vlastnosti“(Vaysse et al. 2011).

Existuji stovky psich plemen, kterd vykazuji obrovské rozdily ve vzhledu a chovani
vytvofené ptisné kontrolovanym selektivnim chovem. Tento rozsdhly piirodni experiment
poskytl idealni zdroj, ktery mohou genetici pouzit k hledani genetickych variant, které tyto
rozdily kontroluji. Vysledky naznacuji, ze uméla selekce se zaméfila na geny zapojené do
vyvoje a metabolismu a Ze mohla zvysit vyskyt onemocnéni u psich plemen. Znalost téchto
oblasti ma velky vyznam pro odhaleni genetického zakladu variaci mezi plemeny pst a pro
nalezeni mutaci zptisobujicich onemocnéni (Vaysse et al. 2011).
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9 Mechanismy ovliviiujici genetickou diverzitu

9.1 Selekce

Domaci psi maji dlouhou historii, ktera sahd az 15 000 az 100 000 let do minulosti, kdy
byli poprvé domestikovani z Sedych vlkti ve vychodni Asii. Postupem ¢asu se psi stali blizkymi
spolecniky lidi, sdileli s nimi domov a jidlo. Lidé pak zacali psy selektivné Slechtit, aby vynikali
v urcitych ¢innostech, jako je paseni dobytka, lov nebo poslusnost, a vytvoftili tak plemena s
riznymi chovatelskymi vlastnostmi. Psi byli vybirani i podle fyzickych charakteristik, jako je
velikost, tvar hlavy, barva srsti a jeji struktura, coz vedlo k vytvofeni plemen s velmi
specifickymi télesnymi rysy. Tento proces vybéru zpusobil, ze psi jsou dnes jednim z
nejrozmanitéj§ich domacich druhti, co se tyce jejich vzhledu, a piekonavaji v tomto ohledu
ostatni ¢leny ¢eledi psovitych (Lindblad-Toh et al. 2005).

Pojem selekce se definuje jako evoluéni mechanismus umélého nebo piirozeného
vybéru a obecné vede ke zménam frekvence alel v populaci. Ptirodni, jinak také ptirozena
selekce nebo pfirozeny vybér, je zdkladni mechanismus evoluce popsany Charlesem
Darwinem. Jedinci, kteti maji vyhodnéjsi genetické vlastnosti, pravdépodobnéji piedaji sviyj
geneticky material v nasledujicich generacich. Tento proces také souvisi s adaptaci druhti na
zmény prostfedi. Druhym typem je uméla selekce neboli selektivni Slechténi, pti kterém si lidé
vybiraji konkrétni jedince pro jejich konkrétni vlastnosti. Hlavni rozdil mezi umélou a ptirodni
selekei je, ze pfi umélé selekei se majitelé sousttedi na jejich preference nebo potieby a na
ptirodni selekci maji dopad ptirozené vlivy prostiedi (Hruban & Majzlik 2000). Norsky
lundehund je plemeno psa, které se vyvinulo pro specifické Gcely a je vyznamnou soucasti
kulturniho dédictvi Norska. Jeho jedinecné adaptace, jako je neobvykla flexibilita kloubd,
skladaci usi a polydaktylie, jsou pfimym disledkem pfirozeného a umélého vybéru, které mu
umoziuji efektivné lovit papuchalky v narocném terénu norskych utest. Flexibilita kloubt
zajiSt'uje lepsi pohyblivost v uzkych skalnich Stérbinach, skladaci usi chrani pted necistotami a
parazity, a polydaktylie poskytuje vétsi stabilitu na kluzkém povrchu. Tyto adaptace jsou
klicové pro preziti a uspéch lundehunda v jeho tradi¢ni roli a jsou ptikladem toho, jak selekéni
tlaky mohou formovat fenotypové rysy plemen v reakci na specifické zivotni podminky (Melis
et al. 2022).

9.2 Mutace

Mutace predstavuji zmény v genetickém materidlu, které mohou ovlivnit sekvenci
aminokyselin v proteinech. Existuji dva hlavni typy: gametické mutace, které se dédi do dalSich
generaci, a somatické mutace, jeZ ziistdvaji omezeny na jedince, ve kterém vznikly. Mutace
mohou byt spontanni nebo indukované vnéjsimi faktory, znamymi jako mutageny. Dilezitym
pojmem je dominance mutace, ktera urcuje, zda se mutace projevi ve fenotypu. Recesivni
mutace se obvykle projevuji pouze v piipadé€, ze jsou pfitomny dvé kopie mutovaného genu.
Mutace mohou mit rizné U¢inky na metabolismus, od drobnych zmén aZz po vyznamné
metabolické blokady (Snustad & Simmons 2017).
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9.3 Geneticky drift

Geneticky drift (rizn¢ nazyvan jako ,,nahodny drift”, ,,nahodny geneticky drift“ nebo
nékdy jen ,.drift) je v genetice populace ndhodnym nebo pravdépodobnostnim jevem, ktery
ovlivituje zmény v genetickém slozeni populace. Tato definice vypovida o tom, Ze se jedna
pfedev§im o ,,nahodné posuny ve frekvenci jednotlivych alel v populaci (Masel 2011)“.
»Geneticky drift snizuje alelickou diverzitu mnohem rychleji u malych populaci nez u
velkych“(Braude & Low 2010). Geneticky drift je jednim z klicovych faktorti evoluce, spolu s
vybérem, mutacemi a migraci. N&kteti odbornici tvrdi, ze geneticky drift sehral vyznamnou roli
v evoluci, zejména v oblasti molekularni evoluce, zatimco jini toto tvrzeni neuznavaji (Millstein
2016). Samotny geneticky drift ovliviiuje vSechny alely v koneéné velkych populacich, ale jeho
ucinek je vyraznéjsi v malych populacich. Miize vést k ztrat¢ nékterych alel, véetné téch
prospésnych, a k fixaci (dosahnuti 100% frekvence) jinych alel. Kdyz frekvence alely klesne
byt geneticky drift dalezity i pro bézné alely v dostate¢né malych populacich, ale jeho ucinek
se s rostouci velikosti populace exponencialné snizuje (Masel 2011). ,,Kdyz odebereme vzorky
ze dvou jedincu ze stejné populace, primérny pocet sekvencnich rozdilti na driftujicich mistech
by mél byt 4 uN, kde p je rychlost mutace. Pro mutace, které jsou povazovany za neutralni,
vypocitame efektivni velikost populace, kterd byva niz$i, nez bychom ocekavali. Rozsah
efektivnich velikosti populace u riiznych druht je také mensi, nez bychom piedpokladali (Masel
2011)“.

Odpovéd’ na otdzku, pro€ je efektivni velikost populace tak nizka a zaroven podobna
mezi riznymi skupinami, spo¢iva v pochopeni, Ze geneticky drift je nejvice ovlivnén nejmensi
velikosti populace, kterou populace zazila. Efektivni velikost populace mize klesnout jesté vice
napiiklad vlivem nerovnomérného rozdéleni reprodukéniho uspéchu, kdy prezije vice potomki
najednou (Masel 2011).

Analyza genetické diverzity v populaci lundehundd odhalila, ze 38,8 % genetické
variace pivodni populace bylo ztraceno. Z toho 8,3 % odpovida nerovnomérnému ptispévku
zakladatelll (s hodnotou GD* 0,917), zatimco 30,5 % je dusledkem genetického driftu mezi
populacemi odvozenych od pivodnich zakladatelt (rozliSeno pomoci GD*-GD). GD oznacuje
celkovou genetickou variabilitu v populaci. GD*, ktera je upravena o nerovnomérny piispévek
zakladatell. Rozdil mezi GD a GD*, oznacovany jako GD-GD*, poskytuje dalsi pohled na
ztratu genetické diverzity, tentokrat 30,5 %, kterd je pfiCitana genetickému driftu mezi
populacemi odvozenych od piivodnich zakladateld (Caballero & Toro 2000). Podle novéjsich
nerovnomérnému piispévku zakladatelii. Celkovy pokles genetické diverzity je reprezentovan
primémym spoleénym piivodem referencni populace, ktery se od 80. let minulého stoleti
pohybuje v rozmezi 0,35 az 0,40. Index PCIS5, ktery odrazi genetické zdravi populace, se zlepsil
zhodnoty 0,94 na 1,0, s vyjimkou ptipadi, kdy doslo k ptirtistku importovanych nebo kiizenych
jedinct. (Kettunen et al. 2017).
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9.4 Rekombinace

Rekombinace, proces, ktery umoznuje geniim kombinovat na nové zpisoby, je
zakladem genetické variability a evoluce. Podle této studie je druh popsan jako “oblast
genetické rekombinace”. Klicovym bodem je, ze reprodukéni izolace umoznuje rekombinaci
vytvaret nové kombinace alel uvniti druhu, ale zabranuje kombinovani alel mezi rliznymi
druhy. Tento proces je Uzce spojen s pohlavim a vyvojem druhti, zejména pokud jde o vazebnou
nerovnovahu. Sexualni reprodukce je vyhodnd diky rekombinaci, kterd rozklada tuto
nerovnovahu, zatimco vznik reprodukénich bariér podporuje spojeni alel na riznych lokusech,
coz napomaha diferenciaci druhi (Vrba 1985).

V ramci genetickych studii bylo zjisténo, ze rtizné druhy maji uvniti svych populaci i
mezi nimi genetické rozdily, které ovliviuji, jak se geny kombinuji béhem rekombinace. Tyto
rozdily zahrnuji chromozomalni inverze, které méni uspofadani geni na chromozomech, a
variace v heterochromatinu, coz je typ DNA, ktery ovliviiuje, jak se chromozomy spojuji béhem
rekombinace (John 1973). Nedavné studie vyuzivajici analyzu spermii ukazaly, Ze rychlost, s
jakou se rekombinace déje, se 1i§i mezi jednotlivci, coz naznacduje, Ze tyto rozdily jsou dédicné
(Carrington & Cullen 2004). Bylo také zjisténo, Ze rekombinace se neodehrava rovnomérné po
celém genomu, ale soustfedi se do urcitych oblasti, znamych jako “hotspoty”, které jsou
oddéleny oblastmi s nizkou rekombinaci, zvanymi “bloky haplotypu”. Tyto bloky mohou
vznikat ndhodn€ v disledku historie populace a mohou se liSit mezi riznymi populacemi
(Jeffreys et al. 2001). Kdyz byly tyto genetické rozdily podrobné&ji zkoumany, objevilo se
mnoho ruznych vzorl, které ukazuji na slozitost genetické regulace rekombinace.
Modifikatory, které ovliviiuji rekombinaci, mohou piisobit na riznych mistech v genomu a mit

rizné Ucinky, coz naznacuje, zZe genetickd kontrola rekombinace je velmi komplexni proces
(Butlin 2005).

9.5 Pribuzenska plemenitba

V chovu zvifat, jako jsou psi, se ¢asto setkdvame s inbreedingem, coZ je pareni mezi
ptibuznymi jedinci. Toto je bézné v mnoha chovatelskych stanicich. Pocet a typy plemen pst
se li§i podle toho, jak jsou oblibené a jaké jsou trendy mezi majiteli a chovateli. Néktera
plemena, jako jsou zlati retrivii, labradofi nebo némecti ov¢aci, jsou rozsitena po celém svéte
a maji velké populace. VétSina plemen vSak ma specifické vyuziti, jako je hlidani zvitat nebo
lov, a jsou mén¢ pocetnd. Chovatelé v riiznych zemich maji rizné cile, coz ztézuje sjednoceni
chovatelskych programt a jejich sledovani (Kania-Gierdziewicz & Patka 2019).

,,Piibuzenskou plemenitbu lze interpretovat jako miru sdilené¢ho ptivodu, genetického driftu
nebo systému pareni“(Leroy 2011). Piibuzenska plemenitba mtize byt problematicka, protoze
v malych populacich nelze vyhnout rozmnozovani mezi piibuznymi, coz mize vést ke
genetické podobnosti a zvySenému riziku dédicnych chorob. Selektivni chov u pst pro
specifické vlastnosti zvySuje tuto genetickou podobnost, coz snizuje genetickou diverzitu a
muze oslabit odolnost populace (Lewis et al. 2015). Ztratu genetické rozmanitosti v populaci,
zpusobenou tim, Ze jedinci sdileji stejné predky (ozna¢ované jako IBD — identity by descent),
1ze odhadnout pomoci ,,prumérné¢ho koeficientu piibuzenstvi” (®). Tento koeficient ukazuje
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pravdépodobnost, ze dvé ndhodné vybrané alely (jedna z kazdého jedince) na ur€itém misté v
DNA jsou identické diky spoleénému piedkovi. Vyssi hodnota @ znamena, ze je v populaci
mén¢ genetické rozmanitosti, coz mtize byt rizikem pro zdravi a pteziti populace (Crow 2017).
diverzita. V psich studiich se vSak ¢asto pouziva jiny ukazatel, primérny koeficient inbreedingu
(F), ktery je snazsi vypocitat a poskytuje informace o vlivu pfibuzenského kiizeni na zdravi a
vykonnost psu (Leroy 2011). Plemenitba mezi piibuznymi jedinci, vede k produkci potomstva
s vy$§im koeficientem piibuznosti. Cim vice jsou rodiée geneticky piibuzni, tim vys§i je
koeficient ptibuzenské plemenitby (F) jejich potomki. Naopak, potomci nepiibuznych jedinct
maji koeficient (F) rovny nule, bez ohledu na miru pfibuznosti jejich rodict. Ktizeni jedinci z
riznych plemen proto obvykle vede k niz8i mife inbreedingu u potomstva. Inbreedingova
deprese je Casto zpisobena recesivnimi alelami, které mohou byt v populacich s malou efektivni
velikosti zastoupeny ve vyssich frekvencich kvuli genetickému driftu (Roff 2012).

Vytvéteni modernich plemen psti pomoci selektivniho pareni ptibuznych jedinct, kteti
maji pozadované vlastnosti jako vzhled a povahu, miize vést k omezeni genetické rozmanitosti
v populaci. Tento jev, znamy jako efekt hrdla lahve, je divodem, pro¢ je mezi Cistokrevnymi
psy Casto vysokd mira ptibuzenského kiizeni. To muze zpisobovat problémy se zdravim,
kondici a snizenou plodnosti, protoze se mohou dédit i genetické vady (Kania-Gierdziewicz &
Patka 2019).

V soucasnosti se udaje o mrtvé narozenych §ténatech a genetickych onemocnénich
shromazd’uji centralné€ kynologickymi kluby v mnoha zemich. Tyto kluby maji za kol sledovat
a fidit Sifeni genetickych nemoci mezi riznymi plemeny psti podle smérnic Mezinarodni
kynologické federace (FCI) (Hedhammar & Indrebe 2011). ,,FCI je mezinarodni federace
chovatelskych klubii z mnoha zemi Evropy (36), Ameriky a Karibiku (18), Asie (6) a Afriky
(1). Ve skutecnosti tyto tti piehledy pokryvaji velkou vétSinu zemi, ve kterych se chovaji psi s
rodokmenem, a poskytuji tak uzitecny obrazek o soucasnych  kontrolnich
programech“(Nicholas & Wade 2011). Ztrata genetické rozmanitosti a nahromadéni Skodlivych
genll muze vést k problémiim, jako jsou mrtva narozeni a dédi¢né choroby. Kynologické kluby
také zkoumaji, jak tyto problémy zmirnit (Hedhammar & Indrebe 2011).

Dal8im zkoumanym problémem je snizend plodnost u fen, coZ miliZze zahrnovat mensi
poCet Sténat ve vrhu, Spatnou Zivotaschopnost Sténat, mrtvé narozend Stéhata nebo
kryptorchismus u samct. MiiZze dojit i k nerovhomérnému poméru pohlavi ve vrhu. Tyto
problémy mohou byt zplisobeny riznymi faktory, vcetné piibuzenského kiizeni, které mize
ovlivnit genetickou strukturu populace (Kania-Gierdziewicz & Patka 2019).

V posledni zaznamenané skupiné psi plemene lundehund z roku 2014 byl pramérny
koeficient pfibuznosti mezi jedinci 35,6 % a mira pfibuzenské plemenitby byla 33,9. Ro¢ni
narust piibuzenské plemenitby v celé populaci byl odhadnut na 1 %, kdyz byla pouzita linearni
regrese, zatimco pii pohledu na individualni nartsty byla mira 4 % (Kettunen et al. 2017).
,Lundehund vykazuje znamky Gtlumu piibuzenské plemenitby sniZzenou plodnosti kviili malé
velikosti vrhu, problémy s pafenim (pravdépodobné kvili mechanismim vyhybani se
ptibuzenské plemenitb¢) a nizkou kvalitou spermii* (Melis et al. 2022).

,»Celkem 33 jedincli zapsanych v rodokmenu mélo koeficient pfibuzenské plemenitby rovny
nebo veétsi nez 0,5. Jedna generace samooplodnéni nebo tfi generace patfeni tplnych sourozencii
vedou k koeficientu pfibuzenské plemenitby 0,5. Z celkového poctu pareni bylo 0,98 % (N =
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53),2,04 % (N=111) a 0,81 % (N = 44) pareni uplnych sourozencti, polovi¢nich sourozencti
nebo rodici a potomka* (Kettunen et al. 2017).

10 Polymorfismus

Pojem pochazi z feétiny a je volné pielozeny jako ,,mnoho forem* (Snustad & Simmons
2017). Oznacuje lokus, misto na chromozomu, které ma varianty (alely) s frekvenci niz$i nez
99 % v celé populaci. Polymorfismus je klicovy pro studium genetické variability (Schork et
al. 2000).

Vyzkum ukazuje, ze zmény v sekvencich DNA mohou ovlivnit fenotyp. Tyto zmény
jsou zkoumany v rdmci genetickych iniciativ. Klic¢ové otazky zahrnuji, jak se takové variace
udrzuji v populacich a jak se projevuji na tirovni biochemie a fenotypu. Prakticky je identifikace
pocet bazi. Studie asociaci mezi variantami DNA a fenotypy jsou slozité, ale klicové pro
pochopeni genetické variability (Schork et al. 2000).

Moderni technologie, jako jsou genové Cipy, umoziuji hromadnou analyzu genomové
DNA. Na jediném ¢ipu lze detekovat mnoho jednonukleotidovych polymorfismt (SNP), které
se vyskytuji v priméru kazdych 1 az 2 kb. Tato technologie umoziuje efektivni analyzu
genetické variability. Celkové lze fici, ze studium genetické variability je klicové pro pochopeni
evoluce, adaptace a zdravi jedinct (Schork et al. 2000).

,Polymorfismus vznikd v disledku mutace. Riizné typy polymorfismu jsou typicky
oznacovany podle typu mutace, kterd je vytvorila. Nejjednodussi typ polymorfismu vznika
mutaci jedné baze, kdy se jeden nukleotid nahrazuje jinym. Tento jev je znadm
jako jednonukleotidovy polymorfismus (SNP). Diive byly takové varianty oznacovany
konkrétnimi metodami pouZivanymi k jejich detekci. Napiiklad prvni systematické studie
variant jedné baze byly provadény identifikaci mist pro restrikéni enzymy. Zde by zména
jednoho paru bazi mohla vést ke ztraté nebo zisku restrikéniho mista. Stépeni ¢asti DNA
obsahujici pfislusné misto vhodnym restrikénim enzymem by pak mohlo rozlisit alely nebo
varianty na zaklad€ vyslednych velikosti fragmentl pomoci elektroforézy. Tento typ
polymorfismu byl proto oznacovan jako polymorfismus délky restrikénich fragment (RFLP)*
(Schork et al. 2000).

MI¢ici polymorfismus, ktery je vysledkem degenerace genetického kodu, umoziuje
vice nez jednomu kodonu specificky inkorporovat ur¢itou aminokyselinu do polypeptidu. Diky
modernim metodam je ziskavani Gdaji o sekvenci DNA pro studium genetické variability
snaz$i nez kdy diive. Metoda polymerazové fetézové reakce (PCR) umoziuje amplifikaci
urcitych oblasti genomu, které jsou nasledné sekvenovany. Analyzovat sekvence a identifikovat
variabilitu mezi jedinci umoZiuji pokrocilé pocitacové programy. Tyto techniky umoZznuji
srovnavat uroven variability v riznych oblastech DNA, naptiklad v exonech a intronech
(Snustad & Simmons 2017).

19



11 Efektivni velikost populace

Efektivni velikost populace (Ne), kterd predstavuje velikost idealni populace ztracejici
genetické variace stejnou rychlosti, se ¢asto pouziva k odhadu miry, jakou populace ztraci
genetickou diverzitu. V idealnich populacich dochazi k ndhodnému pareni bez jakékoli vnitini
diferenciace zpusobené filopatrii, vzorcem paieni nebo shromazd’ovanim piibuznych. Naopak,
realné populace Casto vykazuji genetickou diferenciaci v disledku socialnich skupin, kde se
odehrava vétsina pareni a socidlnich interakci. Tato diferenciace mize ovlivnit genetickou
diverzitu populace (Dobson et al. 2004). Efektivni velikost populace (Ne) je dulezitym
ukazatelem pro hodnoceni udrzitelnosti a potencialniho ohrozeni druhti. Populace s Ne menSim
nez 100 jsou v nebezpeci vyznamné ztraty genetické diverzity. Pokud je Ne nizsi nez 50,
populace celi velkému riziku negativnich disledkt pfibuzenské plemenitby (Lewis et al.
2015). Variabilita odhad efektivni velikosti populace je ovlivnéna historii plemene,
dostupnosti dat o plivodu a metodou odhadu. Regresni metody, které vyuZzivaji koeficienty
ptibuznosti, jsou zavislé na zvoleném casovém obdobi, coz miize vést k neptresnym vysledkiim
efektivni velikosti populace pfi nevhodné volb&. Naopak, metody vyuzivajici kompletni
genealogické informace poskytuji konzistentnéjSi odhady efektivni velikosti populace,
reflektujici historii plemene a genetické procesy jako jsou pareni, geneticky drift a selekce. Tyto
metody také umoziuji ovéieni presnosti odhadi diky vypoctu standardni chyby (Gutiérrez et
al. 2008).

Efektivni velikost populace, je koncept, ktery ndm pomaha pochopit, jaky vliv bude mit
geneticky drift a pribuzenské kiizeni na uréitou populaci. Tento termin bere v uvahu nejen pocet
jedincti v populaci v daném okamziku, ale i1 jeji minuly vyvoj. Kdyz mluvime o ,,idealni
populaci“, myslime tim teoretickou skupinu organismii, ktera by byla v rovnovaze podle Hardy-
Weinbergova principu, s neménnou velikosti, rovnym poctem samcll a samic a bez pfilivu
novych jedincti, odchodu, mutaci nebo p¥irozeného vybéru. U¢inna velikost populace je pak
takova velikost této idealni skupiny, ktera by pocitila dopady genetického driftu nebo
pribuzenského kiiZeni stejné intenzivné jako skutecnéd studovana populace. Jako ptiklad si
vezméme skute¢nou populaci 50 zvitat, ktera podléha genetickému driftu stejné rychle jako
idealni populace 20 zvitat. V tomto ptipadé€ fikame, Ze G¢inna velikost populace pro drift je 20
(Braude & Low 2010).

,»Velikost populace také ovliviiuje Sance na vyhynuti prostiednictvim demografické
nahodnosti, ndhodné zmény velikosti populace v €ase kviili ndhodné variaci v individualnim
preziti a reprodukénim uspéchu. Takové udalosti maji v malych populacich proporcionalné
velky vliv. Naptiklad v populaci 10 jedincii by jedna ndhodna smrt snizila velikost populace o
10 %. Naopak, pokud by populace ¢itala 1000 jedincti, jedna nahodna smrt by snizila velikost
populace pouze o 0,1 %. Malé populace jsou tedy mnohem pravdépodobnéji vystaveny
vyhynuti kvili demografické nahodnosti nez velké populace“(Braude & Low 2010).

Utinna velikost populace a piibuzenské kiizeni jsou kli¢ové pojmy v populaéni biologii.
Utinna velikost populace nam ik, jak moc je populace ovlivnéna genetickym driftem a
ptibuzenskym kiizenim. Pfibuzenské kiiZeni, kdy se kiiZi jedinci blizce pfibuzni, mize snizit
genetickou rozmanitost a zvysit pocet Skodlivych genii v populaci. To mize vést k niz§imu
pieziti potomstva, coz se nazyva piibuzenska deprese (Braude & Low 2010). ,Efektivni
velikost populace (Ne) globalni populace lundehundti byla odhadnuta jako velmi nizka na
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zakladé udaji o puvodu (Ne = 13) a na zakladé molekularnich udaji (Ne = 28)* (Melis et al.
2022). Béhem poslednich 1000 generaci se efektivni velikost populace u lundehunda snizila, s
vyraznym poklesem z 24,7 na 13,4 po 800 generacich a stabilizaci mezi 10 a 13 v poslednich
200 az 7 generacich. Nedavny narast Ne na 19 a nasledny pokles na 12 ukazuje na fluktuace v
genetické diverzit¢ (Pfahler & Distl 2015).

12 SNP analyza

Vyuziti genovych ¢ipti umoziuje hromadnou analyzu genomové DNA. Na jediném Cipu
1ze detekovat mnoho jednonukleotidovych polymorfismt (SNP), které se vyskytuji v priméru
kazdych 1 az 2 kb. Tato technologiec umoziuje efektivni analyzu genetické variability (Snustad
& Simmons 2017). Psi piedstavuji vyznamny zdroj pro geneticky vyzkum komplexnich chorob.
S dokoncenim mapovani psiho genomu se oteviely nové moznosti pro geneticky vyzkum. Nyni
mame k dispozici rozsdhlou databdzi jednonukleotidovych polymorfismti (SNP), které mohou
pomoci v empirickych studiich genetické rozmanitosti a vazebné nerovnovahy u psu. I kdyz
byla ¢ast téchto SNP jiz vyuzita, vétSina z nich ziistdva nezkoumana, a neni jasné, jaky by mél
byt idedlni soubor SNP pro mapovani genetickych vztahti. Navic, i pies pokroky V
technologiich genotypizace, existuji vyzvy spojené s omezenym mnozstvim a kvalitou DNA,
kterou lze ziskat z bukalnich vytért pst, coz komplikuje rozsédhlé genetické analyzy. Tyto
vzorky Casto obsahuji i vysoké mnozstvi mikrobialni DNA, coz miZze ovlivnit ¢istotu a
vysledky analyz (Chang et al. 2007).

Uspéch mapovani genli na celém genomu zavisi na tom, jak tésné jsou genetické
markery spojeny mezi sebou, coz se nazyva vazebnd nerovnovaha. Kdyz jsou tyto vazby silné
arozprostiraji se pres dlouhé iseky DNA, staci prozkoumat jen n¢kolik markert, aby se odhadl
geneticky profil celé oblasti. Naopak, pokud jsou tyto vazby slabé a omezuji se na kratké useky,
je potfeba prozkoumat mnohem vice markerd, aby se ziskal stejné¢ podrobny pohled na
genetiku. To znamen4, ze v populacich s kratSi vazebnou nerovnovéahou je potieba vice prace
a analyz, zatimco v populacich s del§i vazebnou nerovnovahou je prace méné (Sutter et al.
2004).

Bylo vybrano 384 SNP na psim chromozomu 9 z celkového poctu pfiblizné 2,55
milionu necharakterizovanych SNP. Tyto SNP byly nasledné¢ hodnoceny na genotypizacni
platformé Illumina BeadArray, kde byly pouZity vzorky DNA ziskan¢ amplifikaci celého
genomu z bukalnich vytért. Ziskana data umoznila posoudit vazebnou nerovnovahu a strukturu
populace u vzorkt 86 bigld, 76 border kolii a 15 australskych ov¢akt. Vysledky potvrdily, ze
amplifikované vzorky bukalni DNA jsou dostate¢né pro pouziti ve standardnich multiplexnich
genotypizacnich testech a ukazaly, Ze vazebna nerovnovaha je u psii rozsahla. Podle dostupnych
informaci nebyl diive genotyp z bukalnich vzorkit DNA stanoven pomoci platformy Illumina
zadnou jinou skupinou (Lindblad-Toh et al. 2005; Chang et al. 2007).

Geneticky vyzkum norského lundehunda zahrnoval pouZiti dvou riiznych soubori dat:
jeden z Norska pro ovéteni pohlavi pstt a druhy z Némecka pro studium jejich predki a
genetickych mutaci. Pro ovéfeni pohlavi byly vzorky DNA ziskdny bukalnimi vytéry od 52
lundehundiit béhem mezinarodniho setkani plemen v Norsku v roce 2013. DNA byla
extrahovana specidlnim izolacnim kitem. Z této skupiny bylo vybrano 17 pst (5 samct a 12
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samic), ktefi nebyli pfibuzni, a jejich geny byly analyzovany pomoci technologie, kterd zkouma
vice nez 170 000 genetickych variant znamych jako jednonukleotidové polymorfismy (SNP).
Pohlavi jednotlivych pst bylo uréeno pomoci softwaru, ktery analyzuje SNP na X
chromozomu. Samci byli identifikovani, pokud méli vysoky koeficient piibuznosti (F vyssi nez
0,8), zatimco samice, pokud byl tento koeficient nizky (F nizsi nez 0,2). Déle byla provedena
dalsi metoda identifikace pohlavi pomoci specifického genetického markeru na vSech 52
vzorcich. Vyzkumnici také vypocitali procento chybéjicich genetickych variant, miru genetické
rozmanitosti (heterozygotnost) a miru pfibuznosti mezi jedinci na zakladé analyzy 165 293 SNP
(Purcell et al. 2007; Kropatsch et al. 2015).

Cilem bylo odhadnout pocet samicich a samcich piedkd (patri — a matrilineage)
soucasné populace téchto pst. K tomu bylo pouzito 57 geneticky co nejméné piibuznych
jedinct (23 samci a 34 samic) z riznych linii norské plemenné knihy. Vzorky krve a bukalnich
vytéra byly ziskany ve spolupraci s norskym klubem Lundehund (Kropatsch et al. 2015). DNA
byla izolovéna z téchto vzorkli pomoci standardnich metod a specialnich sad pro extrakci DNA.
Tato Genomova DNA byla izolovana z bun¢k periferni krve (Miller et al. 1988). Pro odhad
poctu predki byla DNA kazdého jedince analyzovana na zdklad¢ Y-chromozomalnich marker
(které urcuji muzské predky) a mitochondrialni DNA (mtDNA, ktera urCuje zenské predky).
Bylo pouzito 5 SNP (jednonukleotidovych polymorfismil) a 4 mikrosatelitni lokusy pro Y-
chromozomalni markery a sekvenovani ¢asti mitochondrialniho genomu o velikosti 1947
bazovych para (Kropatsch et al. 2011).

Vyzkum genetické struktury norskych lundehundi pomoci SNP (jednonukleotidovych
polymorfismi) s vysokou hustotou ukézal, Ze tato plemena maji velmi nizkou genetickou
rozmanitost a vysokou miru piibuzenského kiizeni. To znamend, Ze mnoho psit ma podobné
genetické informace, coz je typické pro malé a izolované populace (Melis et al. 2013). Pti
pouziti specidlnich softwari, jako jsou GENOME STUDIO a PLINK, k urceni pohlavi psti na
zaklade¢ jejich genetickych dat, bylo zjiSténo, ze vSechny psy identifikuji jako samce, 1 kdyz ve
skute€nosti je 71 % z nich fen. To naznacuje, Ze pfi velmi nizké genetické rozmanitosti mohou
byt vysledky téchto softwarti nepfesné. V soucasné dob¢ je bézné pouzivat geneticka data pro
urceni pohlavi bez dalSich testi, ale v pfipad¢ lundehundi to mize vést k chybam. Proto je
dilezité brat v uvahu miru pfibuzenského kiiZeni, kdyZ se pouZivaji tyto programy, zejména
pokud je spravnd identifikace pohlavi klicova pro chov nebo ochranu plemene. V takovych
situacich mlze byt uZite€né provést nezavislé testy, jako je napiiklad amplifikace geni
amelogeninu, ktera mize byt spolehlivéjsi, dokonce i pro vzorky DNA nizs$i kvality (Kropatsch
et al. 2015).

13 Mitochondriani analyza DNA (mtDNA)

Eukaryoticka buiika obsahuje pfiblizn¢ 100-1000 mitochondrii a proto profilovani
mitochondrialni DNA je vhodnou alternativni metodou profilovani DNA (Bekaert et al. 2012).
Mitochondrialni DNA (mtDNA) se vyuziva ptredevsim pro fylogenetické studie pst (Canis
lupus familiaris). Tyto studie zkoumaji geograficky a Casovy ptivod pst, stejné jako jejich
evoluéni historii. mtDNA nam také umoznuje sledovat tok matefskych genli a urcovat
fylogenetické vztahy mezi riznymi Cistokrevnymi plemeny psl, a to diky jejimu vzoru
dédi¢nosti po matce. Kromé& toho, chromozom Y, ktery se dédi po otci, ndm poskytuje
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informace o evolu¢nich udalostech v otcovskych liniich savct. Analyzy mtDNA a chromozomu
Y spole¢né¢ odhaluji pohlavné specifické prispévky, které hraji roli v dobé poslednich
vyznamnych udalosti v historii plemene (Kropatsch et al. 2015).

Analyza mitochondridlni DNA (mtDNA) ma Siroké uplatnéni diky své schopnosti
charakterizovat variace v hypervariabilni oblasti HV1 a koédujici oblasti. Tato analyza byla
poprveé pouzita k prozkoumani mtDNA a odhalila Sest hlavnich haploskupin, coZ umoznilo lepsi
pochopeni genetické diverzity. Pravdépodobnost identifikace jedineéného genetického profilu
se pohybuje mezi 0,930 a 0,977 az 0,982 pro cely mitochondrialni genom. Tato piesnost ¢ini
mtDNA cennym nastrojem pro rtizné biologické a genetické studie (Bekaert et al. 2012)

14 Genealogicka analyza

v

Rodokmen norskych lundehundt od roku 1964 ukazuje, ze nejkonzervativnéjsi index
uplnosti rodokmenu (PCI) pro 10 generaci dosahl 90 % na zacatku 90. let. Podobné urovné
uplnosti byly zaznamenany i v 80. a na konci 70. let pro 7 a 5 generaci. V prubéhu této doby se
hloubka rodokmenu rozsitila z 6 na 19 generaci, coz naznacuje zlepSeni v dokumentaci predki
a genetické historie tohoto plemene (Kettunen et al. 2017). Studium rodokmenti a genetické
struktury plemene mize pomoci najit mensi skupiny v rdmci vétsi populace, které se lisi svym
genetickym pfinosem. Diky analyze rodokmentl 1ze také zjistit, kdo byl prvnim nositelem urcité
genetické chyby. Pied zahajenim studii, které zkoumaji vztahy mezi geny a jejich vliv na
organismus, je dulezité pochopit, jak je populace geneticky uspotadana (Quignon et al. 2007).

Slovo “rodokmen” méa dlouhou historii a zacalo se pouzivat pro psy az v 19. stoleti s
vytvofenim prvnich plemennych knih a psich klubti. Tyto registry se staly dtlezitymi pro vybér
a sledovani psi pfi chovu a jsou zakladem pro udrzeni plemennych standardi. Rodokmeny byly
tradiéné hlavnim zdrojem informaci pro studium genetické rozmanitosti psii. S pfichodem
novych technologii, jako jsou €ipy pro analyzu DNA, se nyni mohou pouZivat i dal§i metody
(Leroy 2011). Diky pravidlim dédi¢nosti, které objevil Mendel, mizeme sledovat, jak se geny
prenaseji z jedné generace na dalsi, a ziskadvat tak presnéjsi informace o genetické variabilité v
populaci. Registruji se v nich vztahy mezi psy, coZ pomaha védcim studovat genetickou
rozmanitost a strukturu psich populaci. Vypocty téchto studii zavisi na velikosti populace a
zaCaly se provadét asi pred 20 lety. V t€ dobé byly také vyvinuty nové metody pro uréovani
velikosti populace, analyzu genetické struktury a zjiStovani historickych obdobi s malym
poctem jedincil. Tento pokrok ndm umoZiluje 1épe porozumét genetickému dédictvi a zdravi
pst (Luo 1992).

Ekvivalentni kompletni generace (EqQG) je ukazatel, ktery se pouziva k posouzeni, jak
uplny je rodokmen. Vypocita se tak, ze se setou vSichni zndmi ptedci, ptiCemz kazdé generace
ma mensi vahu podle toho, jak daleko je od soucasnosti. Cim vy3§i je hodnota EqG, tim GipIn&;jsi
je rodokmen (Maignel et al. 1996). Naptiklad, u nékterych plemen pstt mize byt EqG nizké,
jako 0,3, zatimco u jinych, jako je toller (Nova Scotia Duck Tolling Retriever), mize byt az 13,
coz ukazuje na velmi podrobny rodokmen s daty z mnoha zemi a sahajici az do roku 1931 (Leroy
2011).

Analyzy rodokmenti pst mohou byt omezené, protoZze zaznamenavaji pouze urcity
pocet generaci. To znamend, ze informace jsou dostupné jen od doby, kdy se zacalo s
pocitatovou evidenci genealogii nebo od zacatku zaznaml v plemennych knihach. Prestoze
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tyto zaznamy pomahaji sledovat predky psi, nemusi pokryvat celou historii plemene (Leroy
2011).

Analyzy genetické struktury populace, jako jsou ptibuzenské plemenitby a genetické
vztahy, byly provedeny s vyuzitim softwaru EVA 2.1. EVA je software urCeny pro analyzu
genetickych vztahit v chovatelskych populacich. Umoziiuje hodnotit miru piibuzenské
plemenitby a pfedpovidat genetické ptispévky pro zlepseni selekce, piic¢emz zohlednuje riziko
inbreedingu. EVA Inbred poskytuje razné statistiky, jako jsou koeficienty piibuzenské
plemenitby, uplnost rodokment, ptispévky zakladateld a aditivni genetické vztahy, které jsou
kli¢ové pro udrzeni genetické diverzity a zdravi chovnych populaci (Berg et al. 2006). K odhadu
efektivni velikosti populaci byl pouzit software ENDOG v.4.8, ktery pracuje s iplnymi nebo
castecnymi rodokmenovymi daty. U jedincl s netplnymi rodokmeny nebo s genera¢nim
koeficientem niz§im nez 2.0 byla data omezena, aby se piedeslo zkresleni vysledkt. Efektivni
velikost populace byla vyhodnocena na zékladé riznych definic zmény koeficientu inbreedingu
(AF) (Kettunen et al. 2017).

V ramci studia genetické struktury populace je kliCovym ukazatelem mira piibuzenské
plemenitby neboli inbreeding. Tento fenomén je mozné kvantifikovat pomoci nékolika
statistickych metod. Prvni skupina metod (Metoda I) odhaduje inbreeding na zaklad¢é poctu
generaci, které 1ze v rodokmenu jedince dohledat. Druhd metoda (Metoda II) aplikuje tento
princip na ekvivalentni generace. Treti ptistup (Metoda III) vyuziva regresi koeficientl
ptibuzenské plemenitby podle roku narozeni, kde narust inbreedingu mezi generacemi je
vysledkem soucinu primérného generacniho intervalu a regresniho koeficientu. Posledni
metoda (Metoda IV) se opira o logaritmickou funkci pro odhad inbreedingu, bud’ podle roku
narozeni nebo ekvivalentl Uplnych generaci(Gutiérrez et al. 2003; Kettunen et al. 2017).

Vyzkum genetické rozmanitosti v populaci psti lundehund ukézal, Ze pouziti parametri
zaloZenych na pravdépodobnosti plivodu genu pomaha 1épe pochopit piibuzenskou plemenitbu
a efektivni velikost populace. Efektivni pocet zakladateli (fe) je pocet hypotetickych
zakladatell, ktefi by pfispé€li k genetické diverzité stejné jako skutecni zakladatelé, a to 1 pies
fakt, ze n€ktefi zakladatelé piispéli vice nez jini (Lacy 1989). ,,Parametr (fe) udava pocet stejné
prispivajicich zakladatelii, kteti by produkovali stejnou urovenn genetické diverzity, jaka je
pozorovana u soucasné populace* (Ghafouri-Kesbi 2010). Efektivni pocet zakladatelu (fe) a
efektivni pocet predkll (fa) jsou klicové parametry pro pochopeni genetické variability.
Parametr fe odhaduje, kolik zakladateli by bylo potieba k dosazeni stavajici genetické
diverzity, zatimco fa zohlediiuje minimalni pocet ptedkili potfebnych k zachovani této diverzity,
vcetné pripadnych genetickych tzkych hrdel. Ekvivalent zakladatelského genomu (fge) pak
reflektuje pocet zakladajicich alel ztracenych kvuli genetickému driftu nebo Gzkym hrdlim,
poskytujici ucelenéjsi pohled na ztratu genetické rozmanitosti v ¢ase (Kettunen et al. 2017).
Parametr (fge) vyjadiuje efektivni pocet zakladatell, kteti se podileji na genetické struktuie
soucasné zivé populace. Vypocita se jako inverze souctu kvadrati podili gend jednotlivych
zakladatell v populaci, délenych jejich retenci, coz je mira, jak jsou alely zakladateld
zastoupeny v potomcich (Jansson 2014).

Analyza genetického managementu norskych lundehundti pomoci softwaru EVA 2.1
odhalila vliv importu pst na genetickou diverzitu. Byly zkoumdany tfi datové sady — globalni,
severska a norskd — a byla provedena dodate¢nd analyza bez kiizenct, v souladu s doporucenimi
norského klubu Lundehund. Testovani tii scéndit omezeného pouziti samcii pro 1, 5 nebo 10
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pareni ukazalo, jak omezeni poc¢tu pareni samcli miize ovlivnit genetickou rozmanitost. Celkem
bylo optimalizovano 20 pafeni, coz napomaha udrzeni genetické zdravi populace (Kettunen et
al. 2017).

15 Geneticka analyza

Tato konkrétni geneticka analyza popisuje genetickou studii provadénou na dvou psich
plemenech, lundehund a Nova Scotia Duck Tolling Retriever (toller), s cilem posoudit jejich
genetickou diverzitu. V prabéhu vystav pst a setkani v Norsku byly shromazdény vzorky DNA
od 125 lundehundi a 27 tollertt pomoci bukalnich vytért, coZ je metoda sbéru DNA z vnitini
strany tvafe. DNA byla nasledné izolovana pomoci specialni sady. Pro analyzu bylo vybrano
celkem 26 mikrosatelitnich markerti, coz jsou specifické sekvence DNA pouzivané pro
genetické mapovani, z mezinarodniho standardniho panelu (ISAG-International Society for
Animal Genetics) a dal$ich devét mikrosateliti. Amelogenin, gen spojeny s pohlavim, byl
pouzit k uréeni pohlavi psi. Ctyfi markery, které mély problémy s amplifikaci nebo
skérovanim, byly vylouceny, takze pro dalsi analyzu zistalo 22 autozomalnich markeri. Tyto
markery byly zesileny pomoci metody PCR — polymerase reaction chain, coz je technika
pouzivanad ke kopirovani malych ¢asti DNA, ve tfech riiznych skupinéch. ,,Polymerazova
feté¢zova reakce je technika in vitro, kterd umoznuje replikaci a amplifikaci DNA sekvence na
miliardovou amplitudu® (Singh et al. 2014). Kazdy pes byl genotypovan, coz znamena, Ze byla
uréena jeho geneticka sekvence, na 27 riznych mistech (lokusech) v genomu. Proces
genotypizace byl proveden v malém objemu reakéni smési a vysledky byly analyzovéany
pomoci softwaru genemapper 4.0 (Melis et al. 2013).

Studie zjistila, Zze vétsina markerti byla v HW rovnovaze, coz znamena, Ze geneticka
struktura populace odpovida o¢ekavanému modelu bez vlivu evoluénich sil. U lundehunda byla
nalezena vyznamna vazebnd nerovnovaha u malého procenta part lokust, coZ miiZze naznacovat
genetickou vazbu nebo nedavné zmény v populaci. U tollera byla situace podobna, ale s mirn¢
vyS$$im procentem signifikantni vazebné nerovnovéhy. ,,Vazebna nerovnovaha je definovana
jako nenahodna asociace alel na riznych lokusech v gametach populace(Melis et al. 2013).
Synonyma pro tento termin zahrnuji alelickou asociaci nebo gametickou fadzovou nerovnovahu
(Mueller 2004).

Vyzkum genetické diverzity mezi plemeny lundehund a toller ukazal, ze zatimco
lundehund ma 12 homozygotnich a 14 heterozygotnich markerd, toller ma heterozygotni
markery napfi¢ v§emi testovanymi. Primérny pocet alel na lokus je u lundehunda nizsi (1,731)
ve srovnani s tollery (4,269), coz odrazi vétsi genetickou variabilitu u tollera. Alelické bohatost,
ktera méti pramérny pocet alel na lokus v populaci, je také vyssi u tollera (3,828) nez u
lundehunda (1,313). Pozorovana heterozygotnost, indikujici genetickou variabilitu, je u
lundehunda nizka (0,075), zatimco u tollera je vyrazné vyssi (0,554). Ocekavana
heterozygotnost, kterd predpoklada genetickou diverzitu v rovnovazném stavu, je také nizsi u
lundehunda (0,075) ve srovnani s tollery (0,568). Koeficient pfibuzenské plemenitby, ukazujici
miru inbreedingu, je u obou plemen blizky nule, coZ naznac¢uje minimalni pfibuzenské kiizeni
(Melis et al. 2013).

Vyzkum potvrdil, Ze norsky lundehund ma jednu z nejnizSich urovni genetické
variability ze vSech psich plemen, coz koresponduje s jeho historii. V kontrastu s tim
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hannoversky honic si udrzel pomérné vysokou genetickou variabilitu s primérnou ocekavanou
heterozygotnosti 0,66 i pies dvé genetické krize, které nastaly béhem obou svétovych valek.
Tato odliSnost muze byt vysvétlena vysokou genetickou variabilitou zakladatelt
hannoverského honice. U lundehunda vSak pravdépodobné vysoka geneticka variabilita nebyla
pritomna, nebot’ jeho populace byla mala i pfed a po genetickych krizich, coz vedlo k jeho
soucasné nizké genetické variabilité¢ (Melis et al. 2013).

Studie, kterd se zaméftila na 61 psich plemen ve Francii s pouzitim 21 mikrosatelitnich
markerd, odhalila primérmou ocekévanou heterozygotnost (HE) 0,62. Tato hodnota je
srovnatelnd s hodnotou pozorovanou u plemene toller, zatimco u plemene lundehund byla HE
mnohem niz$i, t¢éméf desetkrat mensi nez primér. Primérna alelickd bohatost (AR) ve studii
byla 4,60, coz ukazuje na Sirokou genetickou diverzitu mezi plemeny (Melis et al. 2013).

V ramci jiné studie byla zkoumana geneticka rozmanitost ¢ty skupin pst: lundehund,
buhundt a kiizenct lundehund x buhund prvni (F1) a druhé (F2) generace, které byly vytvoreny
v ramci zachranného projektu. Piestoze byl pocet dostupnych kiizencii pro analyzu omezeny,
jejich genetické profily jsou pro ucely zdchranného programu nezbytné. Pro ucely srovnéni
byly vSechny ¢tyti skupiny sestaveny tak, aby mély podobnou velikost vzorku, pficemz skupina
F1 disponovala nejmensim poctem jedinct v disledku jiz zminénych omezeni (Melis et al.
2022).

Vyzkumnici provedli genotypizaci Ctyt skupin psi: lundehund, norsky buhund a jejich
F1 kfizenct a F2 zpétnych kiiZzencl. PouZili neinvazivni bukalni vytéry pro odbér DNA, kterou
nasledné extrahovali a genotypovali pomoci ¢ipu Illumina Canine HD Bead Chip. Po kontrole
kvality v GenomeStudio a PLINK byly vybrany pouze vzorky s genotypizacni uspéSnosti nad
90 %. Vysledna data byla ofezéna pro lokusy ve vazebné nerovnovaze, coz vedlo k vytvofeni
dvou soubortt SNP lokusti pro dalsi analyzy (Stronen et al. 2017). Prvni soubor obsahoval 8
182 SNP lokusii pro presné genetické studie, zatimco druhy soubor obsahoval 34 725 SNP
lokust pro hodnoceni béhit homozygotnosti (ROH). Tento komplexni pfistup poskytl podrobny
geneticky profil zkoumanych pst a pfispél k lepSimu porozuméni jejich genetické struktury
(Purcell et al. 2007; Chang et al. 2007; Melis et al. 2022).

Také bylo genotypovano ,,celkem 48 psi véetné 17 lundehundi a jedinct ze tii plemen
vhodnych pro kfiZzeni. Konkrétné€ bylo genotypovano 10 norskych buhundi, devét islandskych
ovcakl a 12 pst plemene norbotensky $pic, které pochéazi ze severni Fennoskandinavie a ruské
Karélie a je pojmenovano po §védské provincii Norrbotten““(Stronen et al. 2017).

Geneticka variabilita byla v populacich psit hodnocena pomoci nékolika statistickych
metod. Pozorovand heterozygotnost (Ho), ocekavand heterozygotnost (uHE), koeficient
pribuzenské plemenitby (FIS) a procento polymortnich lokusii (P) byly vypocitany v softwaru
GenAlEx 6.501. Déle byly pro kazdého psa ureny Sikmost a Spicatost distribuce, medidny a
percentily. Bylo zjisténo, ze ptfibuzenska plemenitba vede k nizsi heterozygotnosti a zkreslené
distribuci. Kumulativni kiivky pro Ho a uHE byly sestaveny a porovnany mezi skupinami pst
pro vSech 8182 zkoumanych lokusti. Odchylky od Hardy-Weinbergovy rovnovahy byly
testovany v softwaru GENEPOP v4.3, a hodnoty Pairwise FST byly vypocitany pro urceni
genetické diferenciace mezi skupinami. GENEPOP je software pro genetickou analyzu, ktery
umoziiuje provadét presné testy a odhady v oblasti genetické diverzity a struktury populaci,
véetné analyz vztah mezi geny a populacemi (Rousset 2008). ,,Statistiky FIS a FIT méfi
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prebytek nebo deficit priméru heterozygotnosti v kazdé subpopulaci a v populaci jako celku.
Statistika FST méfi stupenn genetické diferenciace mezi populacemi. Tyto fixacni indexy byly
odhadnuty pomoci softwaru GENEPOP* (Wijnrocx et al. 2014). ROH (runs of homozygosity),
useky DNA, kde jsou ob¢ alely u daného lokusu identické, byly analyzovany v PLINK pomoci
34 K datového souboru. Znamena to, Ze vyzkumnici pouzili program PLINK, coz je nastroj pro
genetickou statistiku, k analyze datového souboru obsahujiciho 34 tisic SNP
(jednonukleotidovych polymorfismt). Tento soubor dat jim umoznil prozkoumat ROH v ramci
psiho genomu. Vysledky byly vizualizovany na autozoméalnich chromozomech pro kazdou ze
Ctyt skupin, coz umoznilo porovnat genetické rozdily mezi skupinami a chromozomy. To
umoznilo vyzkumnikiim porovnat, jak se ROH rozlozily mezi riznymi skupinami pst, a
identifikovat genetické rozdily mezi nimi (Melis et al. 2022). Podle studie od (Stronen et al.
2017) ROH, které byly spole¢né pro vSechny jedince v populaci lundehundu, pokryvaly zhruba
dvé tretiny jejich genomu. To je vyrazny kontrast oproti ostatnim plementim, kde byly tyto
ROH mnohem méné Casté nebo zcela chybély. IBD (identity by descent, neboli identita podle
puvodu) je mira genetické podobnosti mezi jedinci, a u lundehundii byly hodnoty IBD velmi
vysoké, coz naznacuje vyraznou genetickou podobnost uvniti tohoto plemene. Naopak, u
buhundu a islandskych ov¢akt byly hladiny IBD nizsi a u norbotenského $pice byly nejnizsi,
coz ukazuje na vétsi genetickou rozmanitost v téchto plemenech. Kdyz se zkoumaly ROH
sdilené vSemi jedinci v rdmci plemene, bylo u lundehundi nalezeno 134 takovych usekd,
zatimco u islandského ovédka jen dva a u buhundil a norbotenského Spice zadné. I kdyz byly
brany v tivahu ROH sdilené dvéma tfetinami jedinci v plemeni, pocet zistal stejny pro
lundehundy, ale u islandského ov¢éka a buhunda byly pozorovany ROH v poctu 40, respektive
32. Zajimavé je, Ze mezi distribuci ROH a odlehlymi lokusy, které mohou indikovat oblasti pod
selekénim tlakem, nebyl zjistén zadny pfimy vztah. Tento nélez naznacuje, ze pfitomnost ROH
nemusi nutné korelovat s oblastmi genomu ovlivnénymi pfirozenym vybérem (Stronen et al.
2017).

Plemeno norbotensky S$pic vykazuje vétsi genetickou variabilitu, a tudiz nizs§i FST
hodnoty ve srovnani s lundehundy. Proto by mé¢ly byt odhady FST interpretovany s opatrnosti.
neZ ostatni plemena, jako jsou buhund a islandsky ovcak. Tato zji§téni naznacuji, Ze geneticka
vzdalenost mezi lundehundy a norbotenskymi Spici je srovnatelnd s vzdalenosti mezi
lundehundy a ostatnimi plemeny $pict (Stronen et al. 2017).

Byly zjistény vyznamné pozitivni 1 negativni korelace ve frekvenci alel, napfi¢ celym
genomem. Pozitivni korelace mohou naznafovat, Ze mezi lundehundy a ostatnimi plemeny
existuje selekce pro podobné vlastnosti, zatimco negativni korelace mohou ukazovat na
rozdilny vybér nebo ndhodné genetické zmény, zndmé jako geneticky drift. Byly identifikovany
oblasti, kde se geny mezi lundehundy a ostatnimi plemeny vyrazn€ 1i8i, zejména na
chromozomu 14 a chromozomu X. Tyto oblasti mohou byt diilezité pro urcité rysy, které jsou
specifické pro dana plemena. Na nékterych chromozomech, jako jsou 12 a 21, byla zjisténa
velmi omezena geneticka variabilita, coz naznacuje mensi rozmanitost gent v téchto oblastech.
Kdyz byly analyzy provedeny bez zahrnuti lundehundd, byly opét nalezeny vyznamné korelace,
coZ ukazuje, Ze geneticka variabilita mezi plemeny je sloZitd a rozmanitd. Analyzy také odhalily
rozsahlé oblasti, kde lundehundi nemaji zadnou alelickou diverzitu ve srovnani s ostatnimi
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plemeny, coz miize naznacovat oblasti, kde lundehundi maji mén¢ genetickych variant (Stronen
etal. 2017).

Vyzkum od (Melis et al. 2022) se zaméfil na porovnani genetické rozmanitosti mezi
lundehundy a buhundy, piicemz predpokladali niz§i rozmanitost u lundehundi. Zjistili, Ze
lundehundu (0,043) a nejvyssi u prvni generace kiizencu (F1) s hodnotou 0,272. Hodnota
medianu Ho byla nulova pro lundehundy a druhou generaci kiizenct (F2), coz naznacuje, Ze
vice nez polovina lokust u téchto skupin byla homozygotni. Na druhou stranu, prvni generace
ktizencu (F1) a buhundi méli median vétsi nez nula, coz ukazuje na vyssi heterozygotnost. Jsou
také znami hodnoty Sikmosti a Spicatosti distribuce Ho, které byly pozitivni pro vSechny
skupiny, s nejvyss§imi hodnotami u lundehundd. To naznacuje, ze distribuce genetické
variability byla u lundehundi nejvice nerovnomérna. Kumulativni distribu¢ni kiivky
heterozygotnosti pro 8182 lokust odhalily vyrazné rozdily mezi skupinami. Buhundi méli
nejvyssi heterozygotnost, kvili mensimu poc¢tu homozygotnich lokust. Lundehundi naopak
vykazovali nejniz$i heterozygotnost. Zajimavé je, ze buhundi méli méné nez 1000
homozygotnich lokust, zatimco lundehundi vice nez 7000 (Melis et al. 2022).

16 Genetické choroby

Udrzeni Siroké a rozmanité genetické zdkladny mutize vyznamné snizit prevalenci
genetickych poruch u psich plemen. Alely, které negativn¢ ovliviiuji zdravi, jsou pfirozené
ptitomny v kazdé populaci, ale diky pfirozenému vybéru se vyskytuji jen ziidka. Avsak pokud
dojde k poklesu genetické variability, miize dojit k naristu frekvence téchto Skodlivych alel,
coz vede k ndhlému vyskytu genetickych onemocnéni. V malych populacich je proto obtizné
fidit genetické poruchy prostfednictvim testovaciho screeningu. Odstranénim postiZenych
jedinct z chovu navic nechténé snizujeme efektivni velikost populace a tim i genetickou
rozmanitost, coz miize mit dalsi negativni dopady na zdravi populace (Melis et al. 2022).

16.1 Polydaktilie

Polydaktilie je vrozena deformita koncetiny, kterd se vyskytuje u lidi 1 zvifat.
,Polydaktylie je vrozena pritomnost jednoho nebo vice nadbytecnych prsti. Tento nadbytecny
prst ¢asto neobsahuje plny pocet kosti“(Paryani 2015). Obvykle se vyskytuje izolované, ale
vzacné mize byt spojena s genetickymi syndromy. Polydaktylie se déli na tfi typy podle
umisténi duplikovanych prstl. Postaxialni polydaktylie: U psil se Casto vyskytuje na zadnich
koncetinach a miZe zahrnovat nadbyte¢né prsty na ulnarni strané tlapky (vnitini strana).
Preaxialni polydaktylie: Tento typ postihuje pfedni koncetiny a mlze zahrnovat nadbytecné
prsty na radidlni strané tlapky (vnéjsi strana). Centralni polydaktylie: Je méné Castd a miize
zahrnovat nadbyte¢né prsty uprostied tlapky (Comer et al. 2018).

Preaxiélni polydaktylie (PPD) je geneticka porucha, pii které se u lidi 1 mySi vyviji
nadbytecné prsty kviili zménam v genetickém kodu, ktery fidi vyvoj koncetin. Tato porucha je
spojena s genem LMBRI, ktery je dilezity pro spravny vyvoj koncetin. U psi byla tato porucha
lokalizovéna na chromozomu CFA16 a je zpisobena zménami v urcité ¢asti genu LMBRI.
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Tyto zmény zvySuji aktivitu genu v oblastech, kde se vyvijeji koncetiny. Toto bylo zjisténo u
nékterych korejskych a zapadnich plemen pst (Kropatsch et al. 2015). Védci analyzovali
vzorky DNA od 20 pst plemene lundehund a 4 zdravych pst plemene Schapendoes, ktefi
neméli PPD, aby porovnali rozdily v genetickém kodu. Zvlastni pozornost byla vénovana
fragmentu genu LMBR1, ktery obsahuje oblast zodpovédnou za PPD. Byly identifikovany dvé
specifické mutace (DC-1 a DC-2), které jsou spojeny s PPD u korejskych a zapadnich plemen
psu (Kropatsch et al. 2015).

Tuto abnormalitu miizeme povazovat za charakteristicky znak plemene lundehund.
Predmétem mnoha studii je zjisténi, zda mize s polydaktilii souviset vice genetickych poruch.
Zatim tato teorie ale nebyla dokazana (Kropatsch et al. 2015). “Polydaktilie byla zkoumana
napfi¢ taxony z hlediska moznych negativnich u¢inkGi na zdravi a vyvoj obratlovch
prostfednictvim pleiotropnich ucinkt, kdy jeden gen ovliviiuje dva nebo vice zdanliveé
nesouvisejicich fenotypovych znakd. V analyze béhi homozygotnosti (ROH) u lundehunda
uvedli dva geny, BMPRIB na chromozomu 32 a PRRX2 na chromozomu 9, které¢ byly diive
hlaSeny jako asociované s polydaktylii u mysi. Kromé toho byla intronov4d mutace v preZRS
genu LMBR1 na chromozomu 16 implikovana v polydaktylii u n€kolika plemen psii véetné
lundehunda“ (Kropatsch et al. 2015). ,Po kiizeni s jinymi plemeny né&kteti potomci
pravdépodobné nebudou nést tuto vlastnost. Pfenaseci a neptenaseci pak mohou byt v priibéhu
¢asu porovnani, aby se zjistilo, zda tato vlastnost, dfive cenéna pro lov, nyni mtize predstavovat
naklady, napt. ve formé snizeného pieziti, pro plemeno a jeho dlouhodobou ochranu‘(Stronen
etal. 2017).

16.2 Lundehund syndrom

Rizné aspekty, jako jsou vyziva, kontakt s bakteriemi v ranych fazich vyvoje, zptisob
zivota, zdravotni kondice a genetické predispozice hostitele, maji vliv na slozeni stfevniho
mikrobiomu zvitat (Melis et al. 2023). N¢ktera onemocnéni, ktera se vyskytuji u lidi a psu, jako
je zénétlivé onemocnéni stiev, vcetné Crohnovy choroby a ulcerdézni kolitidy, jsou
charakterizovana nerovnovahou stfevni mikroflory. Tento stav, znamy jako dysbidza, se
projevuje pifemnoZenim Skodlivych bakterii a ztratou prosp&$nych bakterii nebo snizenim jejich
rozmanitosti, coz je také oznacovano jako snizena alfa diverzita (DeGruttola et al. 2016).
Norsky lundehund mé sklony k syndromu zahrnujicimu nékolik specifickych
gastrointestinalnich problémil, znamych jako Lundehundiiv syndrom. Tento syndrom zahrnuje
onemocnéni jako je enteropatie se ztratou proteinti (PLE-protein-losing enteropathy), stfevni
lymfangiektazie a dalsi zanétlivé stfevni nemoci, které vedou k malabsorpci (Metzger et al.
2016). Norsky lundehund, ktery trpi gastroenteropatii, mize mit rizné symptomy. Tyto mohou
zahrnovat obCasny priijem, zvraceni, ztratu hmotnosti, letargii, nahromadéni tekutiny v bfi$ni
dutiné znamé jako ascites, a otoky pod kizi, obvykle na zadnich nohou. Krom¢ téchto
viditelnych pftiznakl existuji také dikazy, Ze mnoho lundehundii mize trpét subklinickou
formou onemocnéni, coZ znamen4, ze maji zdravotni problémy, které nejsou ihned zjevné. Toto
subklinické onemocnéni je mezi lundehundy pomérné bézné (Berghoff et al. 2007).
,Lundehundiv syndrom je navic akutni zivot ohrozujici onemocnéni, které vyzaduje okamzitou

~~~~~
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pozorovany u plemen jako Soft Coated Wheaten Terrier, které trpi podobnymi imunitnimi a
gastrointestinalnimi poruchami. U nékterych plemen, jako jsou rotvajlefi a jorksSirsti teriéfi, byl
také zaznamenan zvyseny vyskyt PLE. U basenji a némeckych ov¢aki byly zjistény piipady
tézké lymfocytarné-plazmocytarni enteritidy, coz je stav charakterizovany nadmérnym
vyskytem zanétlivych bunék ve stievech, coz miize vést k nizkym hladinam albuminu a
globulinu v krvi. U némeckych ovcakii bylo navic zjisténo, Ze jejich zanétlivé strevni
onemocnéni muze mit slozitou pficinu s riznymi genetickymi faktory, které pfipominaji
Crohnovu chorobu u lidi (Metzger et al. 2016). I kdyz nékteti norsti lundehundi nemaji zadné
zjevné piiznaky gastrointestinalnich (GI) onemocnéni, prizkumy ukézaly, ze mnoho zdanlivé
zdravych jedinci mé abnormality v GI traktu. Tyto problémy se mohou projevit v tstech a
tenkém stieveé, pfiCemz nejveétsi zmeény jsou obvykle blize k zaludku. U lundehundi byly
pozorovany makroskopické zmény jako je otok pod sliznici, eroze sliznice a ztlusténi stény
zaludku zplsobené tvorbou Sedobilé tkané. U vSech zkoumanych lundehundl byla zjiSténa
gastritida, coz je zanét zaludec¢ni sliznice (Berghoff et al. 2007). Na zakladé¢ jisté studie, ktera
zkoumala mikrobiom d¢istokrevnych psit plemene lundehund ve srovnéani s prvni a druhou
generaci kfizeni s buhundem bylo zjisténo, Ze stav zndmy jako Lundehundiiv syndrom je spojen
s dysbidzou, coz je nerovnovaha v mikrobiomu podobna té, kterd se vyskytuje u lidi a pst
trpicich zanétlivym onemocnénim stiev (IBD). U lundehund s timto syndromem byl
zaznamenan vys$si pomér F/B, coz je pomér mezi Firmicutes a Bacteroidetes, dvéma hlavnimi
skupinami bakterii ve stievnim mikrobiomu. U lidi a psti s Crohnovou chorobou, coz je typ
IBD, byl naopak pozorovéan nizs§i pomér F/B. Tento rozdil mize byt ovlivnén fadou faktort,
vcetné genetickych a environmentalnich rozdili mezi psy a lidmi. Vyzkum také naznacuje, ze
nekonzistence v mikrobiomu ¢istokrevnych lundehundi miize byt zplisobena ztratou urcitych
genetickych lokust, které jsou dilezité pro stabilni kolonizaci mikrobiomu. Kiizenim s
Buhundy u prvni a druhé generace psii (F1 a F2) bylo moZné tyto genetické lokusy znovu ziskat,
coz vedlo ke stabilnéjSimu stfevnimu mikrobiomu. Budouci vyzkum, ktery propoji
charakteristiky mikrobiomu s genetickymi markery na urovni jednotlivych jedinct, by mohl
pomoci objasnit, jaké mechanismy stoji za specifickym sloZzenim stievniho mikrobiomu u
obratlovcu (Minamoto et al. 2015; Melis et al. 2023).

U gastroenteropatie norskych lundehundi se 1écba zamétuje na zmirnéni ptiznakd,
jelikoZ zatim nebyla objevena pfesna pficina, kterou by bylo mozné 1éCit. Neexistuje
univerzalni 1é¢ebny plan, ktery by vyhovoval vSem jedinciim, protoZe kazdy pes miiZze na rizné
1é¢ebné metody reagovat jinak. Navic, u lundehunda nebyly provedeny zadné védecké studie,
které by testovaly rtizné lécebné postupy, takze nejsou k dispozici zadné statistické udaje o
uspésnosti 1éEby nebo o pravdépodobnosti uzdraveni (Berghoff et al. 2007).

17 Geneticka zachrana

,Genetickd zachrana nemusi zachrénit ohrozené populace v dlouhodobém horizontu,
ale mize ziskat Cas zlepSenim kondice a zvySenim velikosti populace v kratkodobém
horizontu*“(Whiteley et al. 2015). Definice genetické zachrany spociva ve zvySovani genetické
variability malych izolovanych populaci spontdnné nebo ¢lovékem pomoci zavedeni novych
¢lend do reprodukce konkrétni populace. Tato metoda ma pozitivni vliv jak u volné zijicich
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druhti, tak u domécich zvifat. Pfi dlouhodobém uzivani metody se zde vSak objevuji rizika
v podob¢ piemnozeni (Melis et al. 2022). ,,Ptestoze jsou plemena psi domacich (Canis lupus
familiaris) srovnatelnd s malymi a uzavienymi populacemi s vysokou frekvenci genetickych
poruch specifickych pro dané plemeno, geneticka zachrana kiizenim s jedinci jiného plemene
neni mezi chovateli zazitou praxi“(Melis et al. 2022). KdyzZ je populace v nebezpe¢i vyhynuti,
muze byt jeji jedinou Sanci na preziti kiizit se s jinymi jedinci stejného nebo podobného druhu.
Tento proces mize mit své vyhody a nevyhody, které se projevi na zménach v jejich fyzickych
a behavioralnich vlastnostech a jejich pfizpisobeni se prostiedi, stejné jako na zvyseni
genetické rozmanitosti a snizeni miry pfibuzenského kiizeni. Tyto zmény by mohly byt
prospesné, kdyz je alternativou ned¢lat nic a riskovat zanik. Proto se geneticka zachrana jevi
jako nejlepsi moznost pro plemena, kterd maji malou genetickou variabilitu a velkou miru
ptibuzenského kiizeni (Stronen et al. 2017).

Vyzkum genetického piispévku zakladatelt a piedkt v populaci pst plemene lundehund
ukazuje, ze z plivodnich 49 zakladatelll, kdyZz se pocita i zvife s jednim nezndmym rodi¢em
jako polovi¢ni zakladatel, bylo ve skutecnosti 43,5 zakladatelli. Z téchto zakladatelii jen 11
mélo potomky, ktefi pfispeli ke genetickému materialu posledni generace v roce 2015. Nejvice
prispél jeden samec s 10 potomky z 60. let, ktery piedstavuje 35 % genetického materialu v této
generaci. Nejvetsi prispévek vSak méla jedna fena, také z 60. let, s 18 potomky, ktera prispéla
41 % genetického materidlu. Tito dva predci dohromady ptredstavuji 76 % genetické variability
u jedincii narozenych v prvni poloving roku 2015, coz znamena, ze vétSina gentl v této generaci
pochazi praveé od nich. Od roku 1996 se mira inbreedingu v populaci pohybuje stabilné mezi
36 a 38 %, s vyjimkou dvou piipadli, kdy doSlo k mirnému sniZeni na 34 % diky importu a
pouziti jinych plemen. Trendy inbreedingu od 70. let ukazuji, Ze se ocekdvané a skute¢né
hodnoty pfili§ nelisi, coz naznacuje, ze snaha o vyhybani se patfeni blizkych ptibuznych neméla
vyznamny dopad na sniZzeni miry inbreedingu vzhledem k tomu, ze vétSina chovnych jedinci
ma stejné piedky (Kettunen et al. 2017).

Lundehundi maji velmi malou genetickou rozmanitost, coz potvrdily molekularni
genetické analyzy. (Melis et al. 2013) zjistili, ze pozorovana heterozygotnost je 0,075 pro 26
mikrosatelitnich lokusti v norské populaci lundehundd. (Pfahler & Distl 2014) pouzili SNP
markery (jednonukleotidovy polymorfismus) a zjistili, Ze pozorovana heterozygotnost je 0,047
a FIS- koeficient ptibuznosti (0,87) je vysoky, coz svéd¢i o tom, Ze jedinci jsou si velmi
ptibuzni (Kettunen et al. 2017). Podle jiné studie je pozorovana heterozygotnost u norského
lundehunda odhadnuta na 0,036-0,038 (Kropatsch et al. 2015). Kdyz se to porovna s péti
danskymi plemeny pst, jejichz heterozygotnost byla odhadnuta na 0,27 az 0,36, je rozdil
ziejmy. Stejné tak neddvno provedend studie ukézala, Ze lundehund md mnohem mensi
genetickou diverzitu nez tfi dals§i plemena severskych Spicti: norsky buhund, islandsky ov¢ak a
norbotensky $pic (Kettunen et al. 2017). Ktizeni lundehundd s geneticky zdravymi jedinci z
podobnych plemen by mohlo vést k posileni genetické rozmanitosti a zlepSeni celkového zdravi
a pohody téchto psii. Strategicky vybér zdravych kiizencl by mohl pfinést bezprostiedni
pozitivni efekty. Navic, rozsifeni genové zékladny by mohlo usnadnit védclim identifikaci genti
odpovédnych za gastroenteropatii, coZ je nyni komplikované kvili fixaci urcitych alel
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spojenych s touto nemoci v populaci (Stronen et al. 2017). V soucasnosti se provadi kiizeni a
chov s témito tfemi vybranymi plemeny. ,,Norsky klub lundehundd, organizace zodpovédna za
chov a ochranu lundehundt, zah4jil projekt kiizeni s cilem zlepsit zdravi a pohodu populace.
Zejména je dilezité snizit riziko rozvoje stfevni lymfangiektazie a zlepsit plodnost, aniz by bylo
ohrozeno zachovani charakteristickych vlastnosti plemene. Norsky Kennel Club, hlavni
organizace chovatelskych organizaci, udé€lil povoleni ke kiizeni tfi fenotypové podobnych
plemen do lundehunda: norského buhunda, islandského ovéaka a norbotenského Spice. Do
dnesniho dne bylo provedeno pouze nékolik pokust o kiizeni a pouze dvé z téchto kryti vedla
k vrhim* (Kettunen et al. 2017). Tii kandidatska plemena, ktera byla vybrana norskym
Lundehund Clubem pro kiizeni, byla zvolena na zékladé morfologie, chovani, spole¢né historie
a predpokladané vysoké genetické pribuznosti s lundehundem (Stronen et al. 2017).

V ramci chovatelského programu je zdmérem uchovat kiizence tii riznych plemen psi
jako oddélené linie, kazdou s vlastni plemennou knihou. Tyto linie budou monitorovany po
nékolik generaci, nez se rozhodne o jejich zaclenéni do populace norskych lundehundi a zapisu
do hlavni plemenné knihy (Melis et al. 2022). Sprava malych populaci zvitat se snazi udrzet
jejich genetickou rozmanitost a zaroveil zlepSovat jejich genetické vlastnosti. Metoda
zvana Optimalni vybér ptispévkt (OCS-Optimal contribution selection) pomaha dosahnout
téchto cilli tim, Ze urcuje, jak moc by mél kazdy jedinec ptispét k dalsi generaci, aby se zvysila
celkova geneticka kvalita, aniz by se pfili§ zvySovalo pfibuzenstvi mezi nimi. Tato metoda je
efektivni i v naroénych podminkach, kde existuji riiznd omezeni, a dokaze zajistit geneticky
pokrok. U populaci, které jsou chranény z dtivoda zachovani druhu, se pii vybéru jedinct pro
chov bere v uvahu hlavné to, jak jsou si geneticky podobni, aby se zachovala jejich geneticka
jedine¢nost (Kettunen et al. 2017). Metoda Optimalni vybér piispévki (OCS) s omezenimi
muze dosahnout podobnych genetickych ziskli jako neomezeny OCS, pokud omezeni
nevylouci nejlepsi mozné vysledky. V situacich, kde nelze OCS plné vyuzit kvili riznym
omezenim, nabizi OCS s omezenimi flexibilni a efektivni feSeni, které se da ptizpisobit
specifickym potiebam chovatelskych programt (Henryon et al. 2015). Zména pravidel pro
maximalni pocet pafeni na jednoho samce vedla k vybéru samcti s nejnizsi mirou ptibuznosti s
potencialnimi partnery. Pfi limitu deseti pafeni na samce byli vybrani jen dva samci narozeni v
roce 2014. S omezenim na jedno pareni na samce byla primérné pfibuznost mezi vybranymi
samci a partnery 72 %, oproti 77 % mezi vS§emi moznymi pary. Pii povoleni péti nebo deseti
pafeni na samce klesla tato primérna piibuznost na 64 %, respektive 38 %. Vétsi pocet
povolenych péfeni na samce také vedl ke zkraceni genera¢niho intervalu diky castéjSimu
vyuzivani mladsich samcut (Kettunen et al. 2017). Psi vybrani pro tento projekt museli spliiovat
zdravotni standardy stanovené Norskym kynologickym klubem (NKK), a kazdy kiiZenec mezi
lundehundem a buhundem musel byt schvalen NKK. Vzhledem k tomu, Ze buhundi jsou vétsi
nez lundehundi, prvni generace kiizencli byla vytvofena spafenim buhundi matky s
lundehundim otcem. Buhundi matky musely spliiovat specifické zdravotni pozadavky, vcetné
hodnoceni dysplazie kycelniho kloubu stupné A nebo B, luxace ¢ésky stupné 0, absence
dédi¢nych oc¢nich poruch, ptatelské povahy a celkoveé dobrého zdravotniho stavu potvrzeného
zdravotnim pritkazem. Lundehundi otcové museli splilovat stejné pozadavky s vyjimkou
hodnoceni dysplazie kycelniho kloubu. Mimo tyto podminky méli také oba prokazat
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reprodukéni schopnost, a to na zédklad€ piedchozich vrhii. Prvni dv€ generace kiizencli mezi
lundehundem a buhundem se narodily v roce 2014, a jejich potomci byli nasledné vraceni do
linie lundehundt.. Pfed zafazenim do chovného programu byli tito kiizenci podrobeni
dikladnému hodnoceni zdravotniho stavu, morfologie a chovani ve véku dvou let tymem
odbornikli, véetné certifikovaného rozhodc¢iho. Dale byli vySetieni na dysplazii kyc¢elniho
kloubu, luxaci ¢é3ky a dédi¢né o¢ni choroby veterinafem akreditovanym NKK, jelikoz tyto
zdravotni problémy jsou znamy u buhundd. Na rozdil od nich lundehundi obvykle témito
problémy netrpi a NKK nevyzaduje pro jejich chov genetické testy, coz napoméha zachovani
genetické rozmanitosti. Jakykoliv jedinec s vaznymi behavioralnimi problémy, jako je strach
nebo agrese, nebo s vaznymi zdravotnimi problémy, jako je monorchismus nebo pokrocila
dysplazie kycelniho kloubu, je z chovného programu vyloucen (Melis et al. 2022). ,,VIivem
extrémné vysoké pfibuznosti samotnd OCS neumozni zadné zlepSeni souCasné situace U
lundehunda. To bylo jasné prokdzano invariantnimi feSenimi OCS v regionech (globalné,
severské zemé, Norsko). Pokud byli kiizenci vylouceni jako kandidati na chov, nebylo
dosazeno zadnych ptiznivych zmén v piibuznosti nezavisle na poctu povolenych pareni na
jednoho samce* (Kettunen et al. 2017).

Kfizeni mezi plemeny s vysokou mirou piibuzenské plemenitby, jako jsou norsky
buhund a islandsky ov¢ak, muze piinést kratkodobé genetické vyhody. Piestoze tyto plemena
maji nizsi genetickou variabilitu nez norbotensky Spic, kiizeni mize zvysit genetickou diverzitu
a zlepsit zdravi potomstva. Vybér vhodnych jedinct pro dal$i chov by mél zohlednit rizné
charakteristiky, jako jsou morfologie a zdravotni stav, které se mohou lisit i mezi sourozenci.
Navic, 1 kdyz byl ptivodni zdmér kiizit hybridy zpét do lundehundii, dal$i kombinace kiizeni
mezi hybridy by mohla byt uvazovana, pokud by to piineslo dalsi piinosy (Heber et al. 2013;
Stronen et al. 2017).

Mezi hlavni diivody nezajmu chovateld plemen psti praktikovat tuto metodu patii obavy
z kontaminace Cistoty plemene, ztrata specifickych fenotypovych ryst pro dané plemeno a
riziko zaclenéni ,,novych* genetickych chorob od jinych plemen psi, coz zptisobi nezddouci
introgrese Skodlivych alel. Stru¢né fe¢eno, pokud bude u plemene velky rozmanity genofond,
bude méné genetickych poruch. Kdyz se snizi geneticka variabilita, je vyS$si frekvence vyskytu
negativnich alel a vétsi Sance vyskytu genetickych poruch v genofondu. Moznym fesenim
problému s vyfazenim negativnich alel z populace je vyfazeni konkrétnich ¢lend, to ale mlize
zpisobit snizeni poctu jedincii ucastnicich se reprodukce a tim naruseni efektivni velikosti
populace a genofondu (Melis et al. 2022). ,,Jednim z dileZitych omezeni programii outcrossingu
pro malé populace, jak odhalily poc¢itacové simulace riznych Slechtitelskych schémat, je to, ze
outcrossing nasledovany zpétnym kiizenim s plvodni populaci mlZe poskytnout pouze
kratkodoby zachranny efekt, pokud se outcrossing neptetrzité opakuje. To je také podpoieno
dobfe zdokumentovanymi piiklady genetické zachrany v malych a izolovanych populacich
voln¢ Zijicich zivodichd, jako jsou vici (C. lupus) v Isle Royal a lisSky ostrovni (Urocyon
littoralis)*“ (Melis et al. 2022).
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18 Diskuze

Norsky lundehund patii do skupiny FCI V, mezi $pice a primitivni plemena, a je zafazen
do sekce 2, ktera zahrnuje severni lovecké psy bez pozadavku na zkousku vykonu. Jedna se o
velmi vzacné a ohrozené plemeno psa s vyjimeénymi anatomickymi rysy (FCI 2012). Pochazi
ze severu Norska z ostrova Vearoy. Norsky lundehund je znamy diky svym anatomickym
zvlaStnostem, které mu usnadiiovaly lov papuchalki na strmych skalach a zivot v tomto
prostiedi (Melis et al. 2022). Staii plemene se odhaduje na vice nez 400 let. Béhem let 1942-
1943, v disledku 2. svétové valky a epidemie psinky, doslo k drastickému poklesu poctu
jedinct norského lundehunda, pticemz ziistalo pouze ptiblizné 50 jedincu.

V tomto ptipadé se informace z dostupnych zdroji rozchazeji. Studie z roku 2013 fika,
ze soucasnd populace vznikla z péti jedinct, kteti méli spole¢nou babicku a tii méli spolecnou
matku (Melis et al. 2013). (Bergvall a Shokrai 2014) uvadéji, ze soucasna populace vznikla
Z Sesti zbyvajicich ¢lend, z nichz pét melo spole¢nost matku a odhaduje se, ze v soucasnosti
existuje ptiblizné 1500-2000 jedinct. Podle nejnovéjsi studie od (Stronen et al. 2017) vznikla
soucasna populace ze dvou ¢lent. Studie od (Kettunen et al. 2017) tvrdi, Ze ztrata genetické
diverzity u norského lundehunda vedla ke snizené variabilit¢ v barvé srsti, problémim s
plodnosti a zvySenému vyskytu stfevnich onemocnéni. Studie uvedla 43,5 zakladatel z nichz
11 mélo potomky, kteti piispéli ke genetickému materidlu v této generaci. Znacné piispél jeden
samec s deseti potomky z 60. let, coz predstavuje 35 % genetického materialu v této generaci,
ale vice potomky ptispéla fena z 60. let s osmnacti potomky, ktefi piedstavuji 41 % genetického
materialu. (Melis et al. 2013) stanovili koeficient pfibuzenské plemenitby na hodnotu 0,003 pro
vSechny testované lokusy. Podle studie od (Pfahler a Distl 2014) byl koeficient inbreedingu
0,87 na zakladé¢ 26 mikrosatelitnich lokusii genotypovanych u 125 jedinci lundehundi.
Analyza odhalila, ze 38,8% genetické variace plivodni populace bylo ztraceno. V zdznamech
zroku 2014 byl primérny koeficient ptibuznosti mezi jedinci 35,6 % a mira piibuzenské
plemenitby byla 33,9. Ro¢ni nartst pfibuzenské plemenitby byl odhadnut na 1 % (Kettunen et
al. 2017). Podle informaci z nejnovéjsi studie od (Melis et al. 2022) se prokazalo, ze lundehund
vykazuje znamky Utlumu ptibuzenské plemenitby snizenou plodnosti kviili malé velikosti vrhu,
problémy s parenim a nizkou kvalitou spermii. Dle této studie byla efektivni velikost populace
odhadnuta na N=13 na zéklad¢ tidaji o pivodu a N=28 na zaklad¢ molekuldrnich markert.
(Pfahler a Distl 2014) ur¢ili, ze se béhem poslednich 1000 generaci snizila efektivni velikost
populace z 24,7 na 13,4 po 800 generacich.

Pro genotypizaci se béZné€ vyuZzivaji jednonukleotidové polymorfismy, znamé také jako
SNP analyza. Na zaklad¢ vysledki pti pouziti specialnich softwarli se u norského lundehunda
potvrdila nizk4 geneticka variabilita. Mezi dilezité zpiisoby analyzy patii také genealogicka
analyza zalozena na informacich z rodokmend, kdy se konkrétn¢ u lundehundt od 90. let do
dnes rozsitila hloubka rodokmenu na 19 generaci (Kropatsch et al. 2015). Konkrétni analyza
genetické diverzity byla popsana ve studii od (Melis et al. 2013), kde byl srovnan Nova Scotia
Duck Tolling Retriever a norsky lundehund. Proces genotypizace ukazal, Ze vétSina markert
byla v HW rovnovaze, coz odpovida ocekavanému modelu bez vlivu evoluénich sil. U
norského lundehunda bylo identifikovano dvandct homozygotnich markeri a ctrnact
heterozygotnich markeri. Naproti tomu u Nova Scotia Duck Tolling Retrievera (tollera) byly
vSechny testované markery heterozygotni. Primérny pocet alel na lokus byl u lundehunda
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1,731, zatimco u tollera to bylo 4,269. Tato data naznacuji, Ze toller ma vyssi genetickou
variabilitu nez lundehund. Alelicka bohatost €inila u tollera 3,828 a u lundehunda pouze 1,313.
U téchto dvou plemen byla také porovndna pozorovana a ocekavand heterozygotnost. U
lundehundt se oba typy rovnaly 0,075 pro 26 mikrosatelitnich lokust a u tollera se pohybovaly
od 0,554-0,568. Pro srovnani méla jina plemena heterozygotnost 0,62 a alelickou bohatost 4,6
(Melis et al. 2013).

V ramci zachranného projektu vznikla studie od (Stronen et al. 2017), kde bylo hlavnim
pfedmétem zachranit toto plemeno kifizenim s norskym buhundem, islandskym ov¢dkem a
norbotenskym Spicem. Na zéklad€ hodnot IBD (identita podle ptivodu), bylo zjisténo, Ze mira
podobnosti mezi lundehundy je velmi vysoka. U norskych buhundii a islandskych ov¢aku je
mira podobnosti niz§i a u norbotenskych Spicli nejnizsi. Byly zjiStény pozitivni a negativni
korelace ve frekvenci alel napfi¢ celym genomem. Pozitivni korelace prokéazala, ze mezi
lundehundy a ostatnimi plemeny existuje selekce pro podobné vlastnosti. Negativni korelace
mohou znamenat rozdilny vybér a geneticky drift. Analyzy jinych plemen, nez je norsky
lundehund, odhalily vyznamné genetické korelace, coz ukazuje na komplexni a rozmanitou
genetickou variabilitu mezi témito plemeny. Naproti tomu u norského lundehunda byly
identifikovany rozsahlé oblasti genomu s nizkou nebo zadnou alelickou diverzitou ve srovnani
s ostatnimi plemeny. Studie od (Melis et al. 2022) se v ramci zachrany plemene rozhodla
podrobné rozebrat kiizeni lundehunda s norskym buhundem a s jejich potomky. Byla potvrzena
vysokd genetickd rozmanitost mezi lundehundy a buhundy. U buhundi byla zjisténa nejvyssi
heterozygotnost a nejmensi pocet homozygotnich lokusti (1000). Lundehund vykazoval
nejnizs$i heterozygotnost a nejvyssi pocet homozygotnich lokust (7000). Heterozygotnost
pozorovana u norskych lundehundt doséhla hodnoty 0,043, zatimco u potomku prvni generace
(F1) se tato hodnota zvysila na 0,272, pficemZ vice neZ polovina zkoumanych lokusii byla
homozygotni. (Melis et al. 2022).

Cilem chovatelského programu bylo uchovat kiizence tfi riznych plemen jako oddélené
linie, kazda s vlastni plemennou knihou. Smyslem bylo udrZeni rozmanitosti a zlepSeni
genetickych vlastnosti. Je dulezité, aby kazdy jedinec ptispival k nasledujici generaci s cilem
zlepsit genetickou kvalitu populace, pficemz je nutné dbat na to, aby nedochazelo k
nadmérnému zvySovani miry piibuznosti. Tento vybér zajistuje OCS (optimalni vybér
ptispévkl). Kazdy kiizenec mezi lundehundem a buhundem musel byt schvilen NKK
(Norskym kynologickym klubem. Vzhledem k tomu, Ze buhundi jsou vétsi nez lundehundi,
preferovalo se pareni buhundskych fen s lundehundskymi psy. Kandidati pro kiizeni museli
spliovat specificka zdravotni kritéria. Mezi né€ pattila dysplazie kyc€elniho kloubu A nebo B,
luxace ¢ésky stupné nula, absence dédicnych poruch, dobra reprodukéni schopnost, pratelska
povaha a celkové dobry zdravotni stav. Prvni generace kiiZenci, kterd se narodila v roce 2014,
byla zac¢lenéna do plemenné linie lundehundi, coz ptedstavovalo vyznamny krok v ochrané a
zachovani tohoto plemene. Pro zvySeni genetické variability a snizeni vyskytu dédi¢nych
nemoci, které jsou vysledkem vysokého stupné pribuznosti, se doporucuje kiizeni norského
lundehunda s peclivé selektovanymi plemeny. Tato strategie by méla pfinést zlepSeni
biologické odolnosti lundehundd, pficemz by se mély uchovat jejich jedine¢né charakteristiky
a schopnost adaptace prostfednictvim piirozeného vybéru (Kettunen et al. 2017; Melis et al.
2022; Stronen et al. 2017).
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19 Zavér

Norsky lundehund, vzacné norské plemeno pst, je cenény pro svou rekreacni a kulturné-
historickou hodnotu, ale celi hrozb¢ genetického upadku kvili vysoké mife piibuzenské
plemenitby. Tato situace vede k poklesu biologické odolnosti a vitality. Pfestoze existuji
metody jako optimalizovany chov a outcrossing (OCS), které se snazi genetickou diverzitu
zvysit, bez zavedeni gentl z jinych plemen se zd4, Ze tyto snahy nebudou uspésné. Proto je pro
zachranu lundehunda kli¢ové zahrnuti jedinci z jinych plemen do chovného programu
(Kettunen et al. 2017). Lundehund vykazuje znamky genetického tipadku, jako je mensi pocet
Sténat ve vrhu a vysoky vyskyt urCitého syndromu, ktery mtze byt dédicny a ovlivnény
environmentalnimi faktory, a mozna i mutaci zptsobujici polydaktylii. Na rozdil od jinych
plemen, u lundehundii nebyly zaznamenany nékteré bézné dédicné poruchy, coz naznacuje, ze
genetické uzké misto, kterym plemeno proslo, mohlo vést k eliminaci nékterych Skodlivych
alel. (Melis et al. 2013). V ptipadech, kdy je geneticka variabilita v populaci na minimu,
predstavuje migrace jediny zpusob, jak do populace vnést nové genetické varianty a umoznit
tak jeji udrzitelny rozvoj a selekci. Je nezbytné podniknout okamzité kroky k posileni genetické
diverzity u lundehundi.. Zavedeni jedinci z mezinarodnich chovii se jevi jako nejlepsi feseni
pro zajisténi budoucnosti tohoto unikatniho plemene (Kettunen et al. 2017). Je doporuceno
kiizeni lundehunda s peclivé vybranymi plemeny, aby se zvysila geneticka variabilita a snizila
frekvence dédi¢nych onemocnéni, kterd je disledkem vysoké miry ptibuznosti uvniti plemene.
Tento postup by mél pfispét k lepsi biologické odolnosti lundehundli, zatimco by se mély
zachovat jejich specifické vlastnosti a schopnost adaptace na ptirozeny vybér (Stronen et al.
2017). V ramci této genetické zachrany byly vybrany konkrétni plemena psu, jednalo se 0
islandského ovcaka, norbotenského $pice a norského buhunda. Kiizeni mezi druhou generaci
zachovat genetickou diverzitu. Dlkladné posouzeni fenotypi, které z téchto kiizeni vzejde,
zejména s dlirazem na Lundehund syndrom, by mohlo ptispét k identifikaci gent spojenych s
touto chorobou. To by ndm umoZnilo selektivné vybirat Zadouci genetické varianty pro
chovatelské programy (Melis et al. 2022)
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