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Studium genetické diverzity u plemene némecky ovéak

Souhrn

U Némeckého ovcéaka, tak jako u jinych plemen psi dosSlo od zalozeni plemene
k vyznamné ztraté genetické diverzity. Dnes je pfevazna vétSina némeckych ovéakn alespon
Z ¢asti inbredni, to znamena Ze jejich koeficient inbreedingu je vyssi nez nula. Naptiklad v
brazilské populaci bylo pted rokem 2010 pramérné 75 % jedinct inbrednich, po roce 2010 se
pomér inbrednich jedincii zvySil na 96 %. Primémy koeficient inbreedingu se postupné
navySoval az do roku 2006, od té doby zlistava konstantni nebo dochazi k mirnému poklesu
populaci byl zjistén u populace v Australii (1,2 %) a nejvyssi v Brazilii (3,8 %). Pozorovana
heterozygotnost napii¢ studiemi se pohybovala v rozmezi 0,52 — 0,595, coz jsou hodnoty
srovnatelné s ostatnimi plemeny. Hodnoty pozorované heterozygotnosti se pohybovaly
v rozpéti od 0,47 u rotvajlera do 0,71 u jorkSirského teriéra, pokud budeme brat v tivahu
Cistokrevné psy. Némecky ovcak se pohyboval na spodni hranici pozorované heterozygotnosti
mezi plemeny a ve srovnani s kiizenci, jejichz primérné hodnoty pozorované heterozygotnosti
byly 0,73 a 0,748 je ztrata genetické diverzity patrnd. Co se ty€e alelové bohatosti byly nejnizsi
hodnoty pozorovany pravé u némeckého ovcéaka (3,7) nejvyssi potom u belgického ovcaka
malinois (5,6). V Jizni Africe bylo u kiizenct pozorovano dokonce primérné 9,9 alel na lokus.
Efektivni velikosti populace (105 a 250) jsou dostate¢né k udrzeni plemene tak jak je doposud
chovano. Diky rozsifeni némeckého ovcaka po celém svété a velké populacni zédkladn€ nejsou
dopady ztraty genetické diverzity tak markantni jako u malo pocetnych plemen psu. Piesto je
zapotiebi chov némeckého ovéaka dale monitorovat, aby nedochazelo k nechténému nartistu
koeficientu ptibuzenské plemenitby a pfipadnym genetickym porucham plynoucich z inbredni
deprese.

Kli¢ova slova: pes, koeficient pfibuzenské plemenitby, efektivni velikost populace, geneticky
drift



Study of genetic diversity in the German Shepherd dog

Summary

The German shepherd, like other dog breeds, has experienced a significant loss of
genetic diversity since the breed was founded. Today, the vast majority of German shepherds
are at least partly inbred, that means their inbreeding coefficient is higher than zero. For
example, in the Brazilian population, before 2010, on average 75 % of individuals were inbred,
after 2010, the proportion of inbred individuals increased to 96 %. The average inbreeding
coefficient gradually increased until 2006, since then it remains constant or slightly decreases
depending on the specific population. The lowest average inbreeding coefficient of the selected
populations was found in the population in Australia (1.2 %) and the highest in Brazil (3.8 %).
Observed heterozygosity across studies ranged from 0.52 — 0.595, values comparable to other
breeds. The values of observed heterozygosity ranged from 0.47 in the Rottweiler to 0.71 in the
Yorkshire Terrier, if purebred dogs are considered. The German Shepherd was at the lower end
of the observed heterozygosity between breeds. Compared to the crossbreeds, whose average
values of observed heterozygosity were 0.73 and 0.748, the loss of genetic diversity is evident.
Regarding allelic richness, the lowest values were observed in the German Shepherd (3.7) and
the highest in the Belgian Malinois (5.6). In South Africa, an average of 9.9 alleles per locus
was even observed in crossbreeds. Effective population sizes (105 and 250) are sufficient to
maintain the breed as it is currently bred. Due to the expansion of the German Shepherd
throughout the world and the large population base, the effects of the loss of genetic diversity
are not as striking as in the few in number dog breeds. Still it is necessary to further monitor
the breeding of the German Shepherd to prevent an unwanted increase the coefficient of
inbreeding and possible genetic disorders resulting from inbreeding depression.

Keywords: loss of genetic diversity, inbreeding coefficient, dog, kinship mating
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1 Uvod

Ztrata genetické diverzity je u domécich zvifat obecné znadmy problém. Vlivem Slechténi
se urCité ztrat¢ genetické diverzity bohuzel nevyhneme. Pfi vyuZiti piibuzenské plemenitby,
ktera je k ustaleni pozadovanych fenotypovych znakt prakticky nutna, se snizuje fitness a
vznika riziko inbredni deprese. Se zvySujici se mirou inbreedingu se zvySuje i pravdépodobnost
vyskytu zdravotnich problémt v populaci. Reseni téchto genetickych poruch je problém jak z
hlediska ekonomického, tak etického. Na druhou stranu pii dodrZzovani spravnych
chovatelskych postupti a dostatecné velké populacni zdkladné se da udrzet zdravé plemeno i
Vv pfipadé vyuzivani vzdalenéjsi piibuzenské plemenitby. Je vSak dilezité mit na paméti, ze
plemena psu ztratila podstatnou ¢ast genetické diverzity uz pfi jejich zakladani vlivem efektu
hrdla lahve. Pocate¢ni ztrata je dale umocitiovana vlivem inbreedingu nebo vyuzivanim
popularnich plemenikii.

Vyhodou studia genetické diverzity u psti je moznost ¢erpani dat z rodokmend. Jestlize
vezmeme V uvahu ¢istokrevna psi plemena, ktera jsou registrovana pod organizacemi FCI nebo
AKC, mizZeme dosledovat generace predkll az po jejich zakladatele pomoci pocitacovych
softwarll specialné navrzenych pro hodnoceni parametri genetické diverzity. Z databazi se da
zjistit koeficient ptibuzenské plemenitby, koeficient ptibuznosti, efektivni pocet zakladatelt a
predkd a dal$i. Kromé analyzy rodokment jsou vyuzivany i molekuldrné genetické metody,
kde se zkouma alelova bohatost a mira heterozygotnosti na kterou potom navazuje F-statistika.

Némecky ovcak je prvnim plemenem Slechténym pro sluzebni tcely. Historie jeho chovu
v Némecku sahd aZ do roku 1899, kdy vznikaly viibec prvni plemenné knihy pst. Zakladatel
plemene Max von Stephanitz mél za cil vytvofit vSestranného, dobte stavéného psa s dobrou
povahou a vl¢im vzezienim. Jeho vize se postupem Casu stala realitou a dnes je némecky oveak
diky svému univerzalnimu vyuziti a vyborné cvicitelnosti nejrozsifencjSim plemenem psa na
svete. Proto vyvstava otazka, zda je pravé némecky ovEak v soucasnosti ohroZen ztratou
genetické diverzity.

Jelikoz je némecky ov¢ak celosvétove rozsifen, vznikly jednotlivé subpopulace v ramci
kontinentl a statdi. Pfestoze je dnes import pst ze zahrani¢i béznou zalezitosti, tok gend mezi
populacemi v ramci stati je znacn¢ omezen. Proto se mize ztrata genetické diverzity mezi
jednotlivymi subpopulacemi liSit.



2 Cil prace

Cilem této prace je literarni rozbor metod a postupil, které jsou vyuzivany pii studiu
genetické diverzity, jak z pohledu genealogické, tak na zédkladé molekuldrné genetickych dat.
Prace bude zaméfena na problematiku ztraty genetické diverzity u plemene némecky ovc¢ak.
Védecka hypotéza: Plemeno némecky ovcak neni v soucasné dob¢ ovlivnéno ztratou genetické
diverzity.



3 Literarni reSerse
3.1 Némecky ovéak

3.1.1 Historie némeckého ovéaka

Cela stoleti existovali v riiznych oblastech Némecka mistni ov¢aéti psi. Jejich typ a
stavba t¢la se ménily v souladu sterénem a zpusobem prace s dobytkem. Vyskytovali se
v riznych formach, a to jak nizké, vyssi, $tihlejsi nebo robustnéjsi. V prubéhu casu vznikli
ovcacti psi Duriniského a Wiirtenberského typu. Poc¢atkem 90. let 19. stoleti si nékolik chovatelil
povSimlo dobrych kvalit a libivého vzhledu durynského psa, ktery mél vzpiimené ucho,
pivodni zbarveni vlka a Zivy temperament. Uvedenymi vlastnostmi ziskal tento pes zahy
velkou oblibu. Wiirtenbersti psi nebyli viak tak oblibeni jako psi durinsti. Casto jim schéazeli
vzpiimené usi. Vyhoda vsak byla v tom, Ze méli Zadouci drzeni ocasu, zatimco durynisky pes
mél podsazeny zadek a ocas prstencovité stoceny. Wiirtenbersky typ byl vétsi, silngjsi, mél
dobfe stavény zadek a dobrou chiizi. Povahou byl celkem klidnéjsi. Naproti tomu durynisky pes
prekypoval temperamentem. Ktizenim mezi wiirtenberskym a durinskym typem bylo dosazeno
spojeni a utuzeni dobrych vlastnosti, zatimco nezadouci vlastnosti, jako sklopené ucho,
podsazeny zadek a prstencovité stoCeny ocas byly odstranovany. Kiizenim vyse jmenovanych
typt ov¢ackych psii byly polozeny zaklady chovu némeckého ovéackého psa, ktery si ziskal za
kratkou dobu oblibu v celém svété (VSolek 2020).

Oficidln€ plemeno existuje od roku 1899, kdy byl uznan jeho standard. Na jeho vzniku
mél vyznamny podil Max von Stephanitz, jizdni distojnik a hlavné kynolog. Mé&l piesnou
pfedstavu o tom, jak méa narodni plemeno ov¢aka vypadat a jaké ma mit vlastnosti. Své
predstavy dokazal realizovat, a tak roku 1900 byla zaloZena plemenna kniha némeckych
ovcaki. Jako prvni zde byl zapsan Stephanitziv pes Horand von Grafrath, ktery se stal modelem
pro vznik nového narodniho plemene (CKNO 2024).

Zakladatel plemene byl Stephanitzem objeven 3. dubna 1899, kdy se on a dal$i nadSenci
pro ovcacké psy zucastnili prehlidky pasteveckych psti. Pes, kterého zde uvidéli, byl €ily, silny,
ostrazity a vyrazné pfizpusobeny zamyslenému cili. Stephanitzovi se toto zvife zdalo
dokonalym ztélesnénim idedlu pracovniho a hlidaciho psa. Zjevna inteligence a touha psi
povahy slouzit byly skryty za divokym viI¢im vzezfenim. Stephanitz zvife okamzité koupil.
Jeho plivodni jméno, Hektor Linksrhein, bylo zménéno na Horand von Grafrath a pes byl
zaregistrovan jako némecky ovcak S. Z. 1, prvni zépis v nové Stephanitzoveé organizaci Verein
fiir Deutsche Schéferhunde. To je poc¢atek némeckého chovatelského klubu znamého jako S.
V., nejvétsiho chovatelského klubu jednoho plemene na svété (Sammsova 2000).

Horand se ukazal jako schopny kryci pes a vlastnosti, které si Stephanitz vysoce cenil,
byly na prvni schiizi vyhlaseny jako Zadouci u psii a upevnény pocatecni peclivou chovatelskou
politikou ptfibuzenské plemenitby — liniovou plemenitbou (Sammsova 2000).
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3.1.2 Linie némeckého ovéaka

Mluvime-li o krevnich liniich v chovu némeckého ovcéka, je tfeba se zminit o praci
spravce plemenné knihy Schaellera z Augsburgu, ktery zpracoval dilo ,,Die wichtigen
maénlichen Linien in der Zucht des deutschen Schéferhundes® (hlavni samci krevni linie
némeckého ovcackého psa). Tyto samci krevni linie se tvofily vyvojem a rozsSifenim plemene,
a to tim zplisobem, Ze uspesnéjsi pes zplodil vice potomkt a z nich se nasel opé€t jeden nebo
vice synd, kteti byli téz uspesni a opét byli k chovu Casto pouzivani, ¢imz vzniklo prodlouzeni
urcité linie po otci, ale po riznych fendch. Piihlédneme-li k tomu, Ze fena mize béhem svého
zivota dat naptiklad 30 potomkut proti tomu pes klidné¢ 1000 potomkii, pak je ziejmé, pro¢ byl
kladen duraz na sam¢i linie. Piestoze nemtzeme piehlizet vliv fen na vyvoj urcitych linii, je
nutno brat hlavni zietel na samc¢i linie, kterymi je chov zna¢né prostoupen (VSolek 2020).

Podle Schallerovych tabulek se vytvofilo celkem 32 hlavnich linii, které byly rozdéleny
do tii hlavnich skupin, a to skupinu Horandovych linii (29), skupinu s Horandem ptibuznych
linii (2) a na linii Audixovu. Podle VSolka vSak neni namisté uvadét vSechny psy, kteti méli
vliv na vznik jednotlivych linii, jelikoZ je dne$ni chov jednotlivymi liniemi protkan tak, Ze neni
relevantni nékteré z nedostatki v chovu (naptiklad pierdstani nad standardni vysku) vztahovat

ptfimo ke konkrétnim predkim, kdyz se dnes jiz s timto nedostatkem nesetkdvame (VSolek
2020).

Oproti tomu jsou urcité vady, které se v chovu vyskytuji i dnes zvIasté u nékterych linii.
Slabé nervy, plachost a zbabélost pfenaseli dale na potomstvo Horst v. Boll, Nores v. d.
Kriminalpolizei a Junker v. Nassau. Tito psi pfenaSeli nejen Spatnou povahu ale i ubytek
pigmentu. Horst v. Boll a Nores v. d. Kriminalpolizei byli navic nositeli neuplného chrupu.
Dalsi linii, ktera méla neuplny chrup byli psi Erich v. Grafenwerth, Dolf v. Margaretenal,
Gundo v. Isentrud a Erich v. Glockenbring jak je znazornéno v rodokmenu (Vsolek 2020).

1
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Obr. ¢. 1 Vady némeckych ovcakil v rodokmenu (Vsolek 2020)
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Rizoveé je vyznacena linie s neGplnym chrupem, zelené linie se slabou povahou,
ubytkem pigmentu i neuplnym chrupem. Hvézdi¢kou oznaceny Junker v. Nassau mél jiz chrup
uplny (Vsolek 2020).

Praotcem vSech némeckych ovcaki zapsanych do plemenné knihy byl Pollux 151 po
rodi¢ich Roland a Courage, oba nezndmého ptvodu. TéZ jeho syn Kastor 153 by m¢l narok na
tento titul, ale oba jmenované psy predCil Horand v. Grafrath tak, Ze ho prdvem nazyvame
zakladatelem cistokrevného chovu némeckych ov¢akti. Horandiiv bratr Luchs sice navazuje na
dv¢ dalsi linie, ale ob¢ tyto linie ve srovnani s linii Horandovou byly uplné zatlaceny do pozadi
(VSolek 2020).

Ve vyvojovém procesu od roku 1899, piiblizné¢ deset generaci od Horanda von
Grafratha po Alexe von Westfalenheima a jeho syna Erich Grafenwerth na jedné strané a na
druhé stran¢ od Horandova syna Hektora Schwabena pies jeho syna Pilota az po Donara
Overstolzen se vyvinuly dvé sam¢i linie, které byly pomérné silné, pokud jde o jejich rozméry
Horand pfirozené vytvofil dal$i vedlejsi linie, z nichz nékteré byly také hojné vyuzivany
v chovu a vytvotily zaklad Siroké genetické zakladny plemene. Vznik linii je znazornén na obr.
¢. 2 (Quoll 2017).

Die Entstehung der Rasse Deutscher Schéferhund

Founder Effekt — Genetischer Flaschenhals
Vormals Siid-und mit i lige

Krone-Stamm Sta

aus Wiirtemberger HGH Wiirtemberger — L Thiiringer HGH —* ZWinger Sparwasser
(Thir. Zuchtpaar Sall & HGH [n“. nger hsmuth Stamm|
(Thir. u;:.af)aar a i colliaio) (Wacl )
Schifermadchen Greif  Lotte
Kastor Lene
Horand-Stamm Licha

Sparwasser

l

§1911-12
Morbert
Kohlwald

Obr. ¢. 2 Rodokmen némeckého ovéaka

Tmavou barvou jsou znazornéni Wiirtenbersti psi, zluté psi durinsti. Zakladatel plemene
Horand von Grafrath (po linii Pollux — Kastor — Horand) je potomkem durynskych pst. Spojeni
Horanda s Mores Pliningen, ktera je potomkem pstt Wiinterberskych, dalo vzniku vyznamného
psa Hektor Schwaben, od kterého pokracuji 2 hlavni linie. Cervené znazornéna linie pies jeho
syna Pillota a modie nékolik generaci trvajici linie pfes psa Roland Starkenburg az po Alexe
von Westfalenheima a jeho syna Erich Grafenwerth (Quoll 2017).
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Rodokmeny ukazuji ze cely chov némeckého ovcaka je ptibuzny. Je samoziejmé ze by
nebylo mozné zlstavat pouze na této populacni zakladné, protoze by to mélo za nasledek
degeneraci plemene. Aby k degeneraci nedochazelo, piibirali se do chovu psi a feny
z venkovskych ovéackych kment i desitky let po vzniku plemene. Byli vybirani hlavné pfi
soutézich v hlidani ovci. Zdravi, tvrdi a odolni psi a feny pomoci nichz byla pfivadéna ,,svézi
krev do tzv. moderniho chovu. Tyto psi povazujeme za ,starokrevniky“ kteii byvaji
v pritkazech ptivodu ozna¢ovani HGH-Blut, U-Blut (Unbekanntes Blut — neznama krev). Od
téchto pst bylo potieba ziskat hlavné dobrou konstituci, pevné nervy, temperament a chut
K praci a na jejich zevné&jSek se nekladl diraz, jelikoz se da pomérné dobie zlepsit. ZkuSenosti
ukazuji, ze ve vétsing pripadi, kde bylo pouzito spojeni ,,starokrevnika® s fenou z moderniho
chovu, nedoslo k zddnému velkému poklesu exteriérovych kvalit. Oproti tomu pfi spojeni
Sampiona s vybornou fenou nastava pokles pracovni kvality u potomstva (Vsolek 2020).

3.1.3 Némecky ov¢ak dnes

3.1.3.1 Standard

Némecky ovcak je pes o néco vétsi nez plemena stfedni velikosti. Svym pohybem je
klusak, cemuz odpovida i stavba téla, ktera ma tvar obdélniku. Vyska v kohoutku u psa se
pohybuje od 60 do 65 cm u psa a 55 az 60 cm u feny. Pomér délky téla k vysce je 10:9, to
znamend, ze rozdil mezi vyskou v kohoutku a délkou trupu je asi 7 — 8 cm (VSolek, 2020).
Hlava musi odpovidat velikosti téla, usi jsou stiedni velikosti, vysoko nasazené, sbihaji se do
Spicky. Barva o¢i je tmavohnéda. Chrup Uplny a skus nizkovy. Ocas ma byt dlouhy, sahajici
nejméné k hleznovému kloubu, v klidu i v pohybu je nesen svéSeny dolt. Némecky ovcak je
chovan ve dvou variantach srsti, dlouh¢ a kratké. Barva srsti mize byt ¢erna s cervenohnédymi,
hnédymi, zlutymi az svétleSedymi znaky. CeloCernd, jednobarevné Sed4 nebo Seda s tmavym
vlkoSedym zbarvenim, s ¢ernym sedlem a maskou. Nendpadné malé bilé znaky na hrudi nebo
svétlé zbarveni na vnitinich stranach koncetin jsou pfipustné, a¢ nezaddouci. Bila barva neni
ptipustna (CMKU 2010).

Vyluéujicimi vadami jsou psi s prokazanou tézkou DKK, monorchidi a kryptorchidi,
psi s vadami usi, popf. ocasu, psi s deformacemi, psi s vadami chrupu, psi pferostli nebo
nedorostli vice nez o 2 cm, albinismus a bil4 barva srsti (CKNO 2024).

Némecky oveéak musi byt povahove vyrovnany, pevnych nervii, sebevédomy, absolutné
pfirozeny (s vyjimkou vydrazdéni), zcela dobromyslny, ale pozorny a ovladatelny. Musi mit
odvahu, bojovnost a tvrdost, aby byl vhodny jako doprovodny, strazni, sluzebni, pastevecky
pes a pes k obrané (CMKU 2010).

3.1.3.2 Posuzovani Grovni znakii némeckych ovéakt v CR

Urovné znakl u némeckych ovéakil jsou posuzovany na vystavach a zkouskach. Pro
uchovnéni je potieba ucast na vystave krajské, oblastni nebo klubové a obdrzeni hodnoceni
nejméné dobry dosazené ve tfidé mladych, dospivajicich nebo pracovni, pficemz tfida mladych
je oteviena némeckym ovcakim od 12 mésict. Ve vSech druzich chovu je podminkou slozena
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zkouska vSestranného vycviku nejméné 1. stupné — ZVV (podle narodniho zkuSebniho fadu)
nebo IGP diive IPO (podle mezinarodniho zkusebniho fadu) (CKNO 2024).

Prestoze némecky ovEak je zatizen i jinymi dédicnymi nemocemi, z chovu je vylucujici
pouze dysplazie loketnich a ky&elnich kloubt. Dysplazie je v CR hodnocena pétibodovou
stupnici A - 0 negativni, B - 1 hrani¢ni, C - 2 lehky, D - 3 stéedni, E - 4 té¢Zky, pficemz do chovu
jsou povoleni psi maximaln¢ s 2. stupném tzn. hrani¢ni dysplazii. RTG vysetfeni se provadi

mezi dvanacti a osmnacti mésici véku, vysledek RTG vySetieni se nasledné musi zapsat do PP
(CKNO 2024).

Dalsim hodnocenim a potiebou pro zafazeni do vybérového chovu je bonitace. Pted ni
je potieba splnit ptredchozi body, vystavu, zkousku a RTG vysetieni, vSe s potiebnou trovni a
psovi musi byt minimaln¢ 18 mésict. Provadi se zde hodnoceni povahy, reakce na stielbu,
zkouska odvahy a bojovnosti a kontrola exteriérovych znaki: méfeni a vazeni a predvedeni
V postoji a v pohybu. Vysledkem je pak zatazeni do 1. ¢i 2. tfidy chovnosti, odklad nebo
vyfazeni z chovu. Dal$i nutnosti je mit potvrzeni DNA identity, které od roku 2020 musi byt
provadéno v Némecku (CKNO 2024).

3.1.3.3 Chov Némeckych ovéaki v CR

Chov némeckych ov¢aki je uskuteciiovan na né€kolika urovnich. Nejvyssim je vybérovy
chov, ,,jenz se zacal v Némecku provadét od roku 1922 (VSolek 2020). Pokud ma pes splnénou
bonitaci je zafazen do 1. nebo 2. tfidy chovnosti. Fena tak mize mit tfi vrhy za dva roky a
chovny pes miiZe kryt v jednom roce maximalné Ctyficet fen, pficemz kryti musi byt rozloZzeno
rovnomérne. Dalsi trovni je kontrolovany chov. V tomto druhu chovu mize fena odchovat
jedenkrat do roka cely vrh, dovrSenim osmi let véku chovnost konc¢i. Nejnizsi Grovni je
registrovany chov, kde fena miize mit maximalné dva vrhy za Zivot a pes kryt nesmi. Volba
chovného psa je zaleZitosti chovatele. Stejné tak volba feny, kterd ma byt kryta, je ponechana
na vlastniku psa. Poradci chovu je jen zaslana kopie kryciho listu a provadi kontrolu vrhu. PP
vybérového a kontrolovaného chovu jsou barevné odligeny (CKNO 2024).

Pti dodrzovani zasad sestavovani piipafovacich plant by se chovatelé méli snazit vybirat
podobné jedince, podobné velikosti a s ohledem na zdravi. Pokud mé napt. fena DKK hrani¢ni,
pes by mél mit negativni. U némeckych ovéaka jde tedy o volny chov, kdy si kryciho psa vybira

cvwr

zakazana (CKNO 2024).
3.2 Geneticka diverzita

Jednou z univerzalnich vlastnosti pfirodnich populaci je fenotypova variabilita —
rozmanitost. Mezi jedinci jakékoli populace existuje mnoho riznych fenotypti ve vétsing znak.
PresvédCivé udaje, svédCici o velkém rozSifeni genetické variability, je mozno ziskat v
pokusech s umélym vybérem. Zmény, ke kterym dochazi v populaci piisobenim umélého
vybéru, jsou Casto velmi vyrazné (Relichova 2015). Od pocatku domestikace prosel pes domaci
obrovskou diverzifikaci, takze dnes rozeznavame ptes 400 plemen po celém svété (Ostrander
& Ruvinsky 2012). Velkolepa rozmanitost ve velikosti, srsti a stavbé téla, ktera charakterizuje
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psa domaciho, odrazi nejen intenzitu umelé selekce, ale v konecném diisledku i genetickou
variabilitu zakladajicich populaci (Vila et al. 1999).

Genetické sloZeni plemene urcuje fyzické a fyziologické parametry, které tvofi jedince.
Studie ukazaly, ze v modernich psich populacich dochazi ke ztrat¢ celkového mnoZzstvi
genetického polymorfismu, obecné oznacovaného jako geneticka diverzita. Geneticka
rozmanitost byla ovlivnéna popula¢nimi uzkymi hrdly, protoze psi byli domestikovani z divoké
populace a opét prostfednictvim selekce podle typu plemene. Zejména Cistokrevni psi byli
selektivné vyslechténi a v nckterych liniich tzce vySlechténi s dominantnim pouZzitim
popularnich plemeniki, coz vedlo ke snizeni genetické rozmanitosti (Mortlock 2015).

3.2.1 Hardy-Weinberguv zakon

V prvni dekadé 20. stoleti se nezdvisle na sobé britsky matematik G. H. Hardy a
némecky lékat Wilhelm Weinberg zabyvali otdzkami, zda maji odhady alelovych Cetnosti
néjakou prediktivni hodnotu a zda je mlizeme pouzit k predpovedi Cetnosti genotypovych.
V roce 1908 kazdy publikoval praci popisujici matematicky vztah mezi alelovymi a
genotypovymi cCetnostmi. Tento vztah, ktery se nyni nazyvd Hardy-Weinbergliv zakon,
umoziuje z alelovych Cetnosti v populaci predpovédét jeji genotypové Cetnosti (Snustad &
Simons 2017).

Pti predpokladu ze je v populaci urcity gen, ktery segreguje dvé alely, A a a, a ze ¢etnost
alely A je p a Cetnost alely a je q, jestlize bude mezi ¢leny populace probihat nahodné oplozenti,
pak se vnasledujici generaci budou tvofit diploidni genotypy nahodnym spojovanim
haploidnich vaji¢ek a haploidnich spermii. Pravdépodobnost, Ze vajicko nebo spermie nese
alelu A, je p a pravdépodobnost, ze nese alelu a, je g. To znamena Ze pravdépodobnost vzniku
homozygota AA v populaci je p x p = p? a pravdépodobnost vzniku homozygota aa je q x q =
0°. Heterozygot Aa miize vzniknout dvéma zptisoby: spermie A se spoji s vajickem a, nebo
spermie a se spoji s vajickem A. Ob¢ tyto moznosti se vyskytuji se stejnou pravdépodobnosti p
X g, a proto bude pravdépodobnost vzniku zygoty Aa rovna 2pg. Oc¢ekavané Cetnosti genotypil
mizeme dostat rozvojem binomického vyrazu (p + q)? = p? + 2pq + g2 V genetice populaci
se jim fika Hardy-Weinbergovy genotypové Cetnosti (Snustad & Simons 2017).

Zakladnim piedpokladem platnosti Hardy-Weinbergova principu je, Ze mezi ¢leny
populace dochazi vzhledem k danému genu k ndhodnému oplozeni. Pfi nahodném oplozeni a
stejném preZziti a reprodukci ¢lenil populace zlstavaji Hardy-Weinbergovy genotypové Cetnosti
a stejné tak alelové Cetnosti z generace na generaci stejné. Tento stav je zndm jako Hardy-
Weinbergova rovnovaha (Snustad & Simons 2017).

Pro vytvoieni modelu pravdépodobnosti genotypovych ¢etnosti jsou zapotiebi diploidni
organismy, které se rozmnozuji pohlavni cestou, jejich generace se neptekryvaji, oplozeni je
nahodné, pocetnost populace je velmi velka, migrace je zanedbatelna, mutace Ize zanedbat a na
alely neptisobi ptirodni vybér (Relichova 2015).
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Graf ¢. 1 Hardy-Weinbergova rovnovaha (Relichova 2015)

Hardy-Weinbergova rovnovaha

EE] AQ  e— AA

3
Qo
>
=
[}
[=
(]
oo
-
"
[}
i
=
(]
14%)

0,4 0,5 0,6

Cetnost alely A

3.2.2 Geneticky drift

Genetickym driftem rozumime ndhodné posuny ve frekvenci jednotlivych alel
v genofondu urcité populace (Flegr 2005). Nahodny posun geni patii mezi disperzivni sily,
které vedou ke zcela ndhodnym zménam alelovych ¢etnosti po fadu generaci. Dochazi k nim
pfedev§im v malych populacich v disledku nahodného vybéru vzorku mezi gametami,
takzvanymi chybami vybé&ru. Velikost chyby vybéru je vzdy nepfimo imérna intenzité vyberu.
V populacich organizmil to znamend, Ze ¢im mensi je pocet vzajemné se paficich jedinct
V populaci, tim dochazi k vét§im zménam alelovych Cetnosti podminénych ndhodnym posunem
genu (Relichova 2015).

Velikosti populaci jsou vzdy kone¢né a ¢asto dokonce svym poctem silné omezené.
V pocetné omezenych populacich musi zakonité dochazet uc¢inkem genetického driftu k fixaci
alel nehled¢ na to, kolik bylo na zac¢atku riznych alel v populaci. Po dostate¢ném poctu generaci
V populaci zlstanou nositelé pouze jediné znich. Fixace alely nastava tehdy, kdyz jeji
frekvence v populaci dosahne 100 % (Flegr 2005).

3.2.3 Bottle-neck efekt

V evoluci ma vyznam piechodné, mnohdy velmi drastické snizeni velikosti populace,
po kterém nasleduje opétovny nartst poctu jedinci na plivodni velikost. Tomuto déji a
genetickym a evolu¢nim jevam, které ho provazeji, fikame efekt hrdla lahve (bottle-neck efekt)
(Flegr 2005).

Tento tzv. ,bottleneck effect™ vznikd pii zméné podminek prostredi, které se mohou
vzhledem k existenci populace néhle zhorsit tak, ze dojde k vazné restrikci pocetnosti populace.
Tyto populace mohou béhem dalSich generaci obnovit svoji pocetnost, avSak vlivem genového
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posunu muze dojit k podstatné zméné genetické struktury této populace, a tyto zmény se
uchovévaji v dalsich generacich (Relichova 2015).

Protoze se genofondy ptivodni i zakladatelské populace 1isi, miize byt i prabéh jejich
evoluce odlisny. Tento tzv. efekt zakladatele ma fadu genetickych disledkt a mize vést az ke
vzniku nového druhu (Flegr 2005).

Moderni psi plemena jsou produktem nejméné dvou populacnich uzkych hrdel, z nichz
prvni souvisi s domestikaci od vlka (pied piiblizn¢ 7 000 — 50 000 generacemi) a druhy je
vysledkem intenzivniho vybéru k vytvoreni plemene (pted ptiblizné¢ 50 — 100 generacemi)
(Lindblad-Toh et al. 2005).

3.2.4 Efektivni velikost populace

Pti studiu genetickych déja probihajicich na urovni populace neni ve vétsin¢ ptipadi
ani tak dilezita nominalni velikost populace, tj. pocet jedincti v populaci, jako spiSe parametr
nazyvany efektivni velikost populace (Wright 1931).

Efektivni velikost populace Ne je velikost idealni panmiktické populace, ve které by
genetické procesy jako napi. zmény ve frekvenci alel pisobenim selekce ¢i driftu, probihaly
stejnou rychlosti jako v realné studované populaci. V panmiktické, v ¢ase i pocetné stabilni
populaci, kterd obsahuje stejny pocet samct a samic, a V niz nedochazi k prekryvani generaci
¢i k dalsim obdobnym fenoméntim, by byla efektivni velikost populace stejna jako velikost
skute¢né sledované populace odpovidajici redlnému poctu jedinct. Jakmile nékterd z podminek
splnéna neni, je efektivni velikost populace mensi (Flegr 2005).

Efektivni velikost populace (Ne) pfedpovida ekvivalentni pocet zvifat rovhomérmné se
ucastnicich reprodukce v chovné generaci, a tak zohlediiuje rozdily ve vyuZiti samcli a samic
(Shariflou et al. 2011). Populace skladajici se ze dvou samcti a dvou samic ma zhruba stejnou
efektivni velikost jako populace sloZena z jednoho samce a dvaceti nebo tfeba tisice samic
(Flegr 2005). Vyssi hodnoty efektivni velikosti populace piedpovidaji vEétsi genetickou
diverzitu (Shariflou et al. 2011).

3.2.5 Pribuzenska plemenitba

Inbreeding je urcity druh nenahodného oplozeni, pfi kterém dochazi k oplozeni mezi
ptibuznymi jedinci Castéji, nez by se dalo oc¢ekavat na zaklad¢ nahodnosti. Inbreeding, stejné
jako pozitivni vybérové oplozeni, zvySuje homozygotnost v populaci, protoze piibuzni jedinci
jsou po genetické strance mezi sebou podobnéjsi nez jedinci neptibuzni. VIivy inbreedingu se
daji vyjadrit kvantitativné v terminech redukce heterozygotnosti. To znamend, Ze miizeme meftit
velikost inbreedingu srovnanim aktualniho podilu heterozygotnich genotypi v populaci s
podilem heterozygott, ktefi by se vyskytovali v populaci pii ndhodném oplozeni. (Relichova
2015).

Ptibuzenskou plemenitbu mtizeme také rozdélit na uzkou, coz je ptibuzenska plemenitba,
na zadnou volnou generaci, blizkou, coz je piibuzenska plemenitba na 1 — 2 volné generace a
vzdalenou, coZ je ptibuzenska plemenitba na 3 — 4 volné generace (Dostal 1995).
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3.3 Metody studia genetické diverzity

3.3.1 Rodokmenova analyza

Rodokmenova analyza ptedstavuje klasicky pristup ke studiu evoluce genetické
diverzity, genetické struktury, historie a chovatelskych postupit v ramci daného plemene. V
duasledku selekéniho tlaku, managementu v uzavienych populacich a historickych uzkych hrdel
doslo u mnoha plemen psi ke zna¢nému pribuzenskému pafeni (Leroy 2011). Pti spravném
vedeni plemennych knih poskytuji kompletni informace o populaci a jsou uzitecné pro analyzu
genetické diverzity a struktury populace (Goleman et al. 2021). Ve srovnani s vyuzitim
molekularnich dat je rodokmen nejjednodussim a nakladové nejefektivnéj$Sim zptisobem, jak
posoudit genetickou diverzitu a demografické parametry populace v poslednich letech (Baena
et al. 2021).

3.3.1.1 Koeficient ptibuzenské plemenitby (inbreedingu)

Mame-li napiiklad lokus se dvéma alelami, A, a s ¢etnostmi paq, (p + g = 1). Pri
ptedpokladu, Ze aktualni Cetnost heterozygoti v populaci je H, kdyby v populaci bylo ndhodné
oplozeni pro dany gen, pak by ¢etnost heterozygotii Ho byla 2pg. Vliv inbreedingu pak mtizeme
definovat jako (Ho — H) / Ho. Tento pomér zna¢ime symbolem F a nazyva se koeficient
inbreedingu: F = (Ho — H) / Ho (Relichova 2015).

Koeficient inbreedingu tedy méti postupnou redukci heterozygotnosti v populaci,
relativné k populaci s nahodnym oplozenim se stejnymi Cetnostmi alel. Jestlize F = 0, coz je
stav bez inbreedingu (tj. nahodné oplozeni), pak se ¢etnosti genotypi budou rovnat Hardy-
Weinbergové podiltim p? : 2pq : g° . Je-li F = 1, coZ piedstavuje tplny inbreeding, pak budou
v populaci pfitomni pouze homozygoti AA a aa v ¢etnostech p a q (Relichova 2015).

Koeficient inbreedingu F ma alternativni interpretaci v terminech pravdépodobnosti,
velmi uzite¢nou pro vypocet F z rodokment. K vyjadieni koeficientu inbreedingu v terminech
pravdépodobnosti si predstavime dvé alely pfitomné na homologickych lokusech u nékterého
inbredniho jedince. Tyto dvé alely mohou byt identické piivodem, to znamend, Ze byly
odvozeny replikaci z jedné alely v né&jaké ptivodni populaci. Jsou-li dvé alely néjakého genu
identické pivodem, nazyvame je autozygotni. Alely vSak nemusi piedstavovat repliky jediné
puvodni alely, tzn., Ze nejsou identické piivodem. Tyto se pak nazyvaji alozygotni. F potom
muzeme v terminech pravdépodobnosti interpretovat tak, ze koeficient inbreedingu je
pravdépodobnost, ze dve alely genu urcitého jedince jsou identické plivodem (autozygotni)
(Relichova 2015).

3.3.1.2 Vypocet koeficientu ptibuzenské plemenitby z rodokmenu

Vzorec pro vypocet koeficientu piibuzenské plemenitby, ktery se nejvice pouziva
(Wrighttv vzorec) je:

Fx = Y[0,5"™*1(1 + E)]
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kde n znamena pocet predkti v rodokmenu ze strany otce mezi danym jedincem a spole¢nym
ptredkem, m znamena pocet generaci predkt v rodokmenu ze strany matky mezi danym
jedincem a spolecnym piedkem a Fa znamend hodnotu koeficientu ptibuzenské plemenitby
spolecného predka. > znaci souCet hodnot pro vSechny spole¢né piedky, je-li dany jedinec
vysledkem piibuzenské plemenitby s vice nez jednim spolecnym pfedkem. Neni-li zadny ze
spolecnych predkt vysledkem piibuzenské plemenitby, jeho vlastni Fx = 0, pak miizeme pouzit
zjednoduseny vzorec:

Fx = 2(0’5n+m+1)
(Dostal 1995).

V analyze plvodu se koeficient piibuzenské plemenitby FX obecné vztahuje k
pravdépodobnosti ,,identické podle ptivodu (IBD) pro daného jedince (Malécot 1948). Je to
mira ztraty genetické diverzity pro jednotlivce (nikoli pro populaci) a neméla by byt
interpolovana v popula¢nim méfitku. Pfi zprimérovani na populaci neni F méfitkem ztraty
diverzity a genetického driftu, protoze také souvisi s genetickou strukturou populace jako je
existence subpopulaci nebo specificky systém pareni (Boichard et al. 1997).

3.3.1.3 Kaoeficient ptibuznosti (Pivodovy koeficient)

Ztratu diverzity v disledku IBD je mozné vypocitat pomoci primérného ptivodového
koeficientu @, nazyvaného také coancestry (Crow & Kimura 1970). Koeficient ptibuznosti
mezi dvéma jedinci je definovan jako pravdépodobnost, Ze dvé alely daného lokusu jsou IBD,
coz by odpovidalo stupni inbreedingu potencidlniho potomka obou jedinct. V priméru za
danou populaci odpovida @ pravdépodobnosti, Ze dvé ndhodné vylosované alely jsou IBD, coz
¢ini prumér @ lepsim odhadem ztraty diverzity na populacnim méftitku a vysvétluje, pro¢ autori
doporucuji minimalizovat primérnou piibuznost pro ochranu genetické diverzity (Baumung &
Solkner 2003).

3.3.1.4 Omezeni rodokmenové analyzy

Rozbory rodokmenti v§ak maji urCitd omezeni, predevsim kvili omezenému rozsahu
znalosti o pivodu a znamému podilu registrovanych jedinci v historii plemene. To zaprvé
znamena, ze tyto analyzy jsou omezeny na dany pocet generaci, obecné odpovidajici dobé¢, kdy
se genealogie zacaly evidovat poc¢itatem nebo vzacnéji pocatku genealogické evidence v ramci
plemene. U pst se vétsing studii podafilo vysledovat kompletni genealogie zpét do 60. nebo 70.
let 20. stoleti (Karjalainen & Ojala 1997; Maki et al. 2001; Nielen et al. 2001; Leroy et al.
2006; Leroy 2009; Calboli et al. 2008; Gtazewska 2008; Urfer 2009; Maki 2010), n¢které
studie byly rozsifeny dale v ¢ase (Liipke & Distl 2005; Oliehoek & Bijma 2009; Wellmann &
Pfeiffer 2009), dokonce az do konce 19. stoleti (Voges & Distl 2009).

Registrace jedincii s omezenymi znalostmi rodokmenu nebo bez nich mohou také snizit
rozsah celkovych znamych informaci o piivodu a mohou zptisobit zkresleni, protoze blizké
vztahy mezi nékterymi jednotlivei nemusi byt rozpoznany (Leroy 2011). Ekvivalentni
kompletni generace (EQG) predstavuje nejbéznéjsi indikator pro meéteni Uplnosti daného
souboru rodokmenu. EqG se vypocita jako soucet 1/2 tza vSechny znamé piedky, kdet je
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generacni Cislo predka, které se rovna 1 pro rodice, 2 pro prarodiCe a tak dale (Maignel et al.
1996).

Druhé omezeni analyzy rodokmenu souvisi s moznou existenci rodokmenovych chyb,
vyplyvajicich z chyb v registraci, podvodu nebo nezjisténého kryti (zejména u pst, kde jsou
mozné vrhy s vice otcovstvimi). Rodokmenové chyby mohou zavést zkresleni pii vypoctu
ukazateli, jako je koeficient ptibuzenské plemenitby (Baumung & Solkner 2003). Primérna
chybovost v rodokmenu se u fady druht hospodaiskych zvitat pohybuje kolem 10 % (Oliiehoek
& Bijma 2009). U psi se rozsah rodokmenovych chyb zda byt mensi (Leroy 2011).

3.3.1.5 Efektivni pocet zakladatell a predki

Efektivni velikost populace ptedpovidd genetickou variaci v budoucich generacich.
Oproti tomu efektivni pocet zakladatelli ukazuje minulou genetickou variaci, ktera prispéla k
plemeni. Pokud zakladatelé pfispivaji do genofondu rovnym dilem, rovna se efektivni pocet
zakladatelt (fe) skute¢nému poctu zakladatell. Celkovy pocet zakladatelt f znaci pocet predku
s neznamymi rodic¢i (Lacy 1989).

Efektivni pocet zakladatelu (fe) je definovan jako pocet zakladateli vysvétlujicich
stejnou Groven genetické diverzity, jaka byla pozorovana u referenéni populace (Lacy 1989).
Efektivni pocet zakladatell je odhadovén podle vzorce:

1
»_. q?

kde gi je geneticky prispévek i-t¢ho zakladatele k referencni populaci (Vostra-Vydrova et al.
2016).

fe

Efektivni pocet predkil (fa) je minimalni pocet piedkli, ne nutné zakladateld, coz
vysvétluje stejnou genetickou diverzitu jako referen¢ni populace (Boichard et al.
1997). Efektivni pocet predk je ziskavan stanovenim mezniho genetického ptispévku kazdého
predka (Vostra-Vydrova et al. 2016). Marginalni pfispévek je geneticky ptispévek piedka,
ktery jesté nebyl vysvétlen jinym piedkem (Boichard et al. 1997):

1
fa B i, piz
kde pi je marginalni geneticky pfispévek predka, (i) a (a) je celkovy pocet predki (Vostra-
Vydrova et al. 2016).

Pomér mezi efektivnim poc¢tem zakladatelti a efektivnim poctem piedku (fe/fa) ukazuje,
zda byla analyzovana populace ovlivnéna efektem hrdla lahve. K efektu hrdla lahve doslo v
analyzované populaci, pokud je efektivni pocet piedkl zfetelné niZ§i nez efektivni pocet
zakladatelt, coz znamena, ze pomér fe/fa je odlisny od 1 (Boichard et al. 1997).

3.3.1.6 Hodnoceni piibuzenské plemenitby v case

Vzhledem k relativni povaze ptibuzenské plemenitby (Kristensen & Sorensen 2005) je

vvvvvv

AF nebo mira piibuzenské plemenitby), protoze Skodlivy ucinek ptibuzenské plemenitby je
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zpusoben spiSe rychlosti, kterou se v populaci hromadi ptibuzenské pareni (nebo skutecnost,
ze ptibuzenské pareni je ,,staré” nebo ,,nové™) spiSe nez samotné piibuzenské pareni (Ballou
1997).

AF 1ze vypocitat linearni regresi Fv Case (Falconer & Mackay 1996) metodou
zaloZenou na mife ptibuzenské plemenitby mezi dvéma po sob¢€ jdoucimi generacemi: NeFt

Uvazime-li dvé po sob¢ nasledujici generace t a t-1, 1ze miru ptibuzenské plemenitby
(4F) vypocitat pomoci rovnice:

Ft+1_ Ft
AFt:_l— F
t

ve které Fi+1 je prumérny koeficient ptibuzenské plemenitby referencni populace a Ft
primérny koeficient ptibuzenské plemenitby jejich rodic¢u (Leroy et al. 2013).

Miru pribuzenské plemenitby Ize vypocitat také pouzitim ptiblizného
odmocnéni F pomoci EqQG (Gutiérrez et al. 2009).

Gutiérrez et al. (2009) navrhli metodu, ve které se troven znalosti rodokmenu daného
jedince i odhaduje poétem vysledovanych ekvivalentnich kompletnich generaci (EQGi).
Pfiblizna mira individualniho inbreedingu AFi se vypo¢ita podle rovnice:

AF, =1-""""J@ = F)

ve které Fi je koeficient inbreedingu jedince i (Leroy et al. 2013).
3.3.1.7 Odhad efektivni velikosti populace

Jednotlivé miry piibuzenské plemenitby jsou stanoveny jako primér AF, coz vede k
nasledujicimu odhadu efektivni velikosti populace (Ne):

Nep; = %ﬁ
(Leroy et al. 2013).
Misto pfimého pouziti miry piibuzenské plemenitby se k vypoctu skute¢né efektivni

velikosti populace (Ne) ¢asto pouziva nasledujici vzorec:

1
Ne =5 AF

ktery ma tu vyhodu, Ze odkazuje pfimo na velikost populace. Je to také obvyklé meéftitko pro
hodnoceni rizikového stavu populace (Gandini et al. 2004).

Ackoli je obtizné spojit danou velikost populace s danym rizikem, pfijatelné hodnoty
AF na generaci by nemély byt < 0,5 — 1 % (odpovidajici hodnotam Ne 50 — 100), aby se omezil
rozsah inbredni deprese (Bijma 2000).

3.3.1.8 Wrightova F-Statistika
Jelikoz efekt podobny inbreedingu zpiisobuje 1 podrozdé€leni populaci, je méfen pomoci

poklesu podilu heterozygoti tak, jak se méfi vlivy nenahodného oplozeni pfi inbreedingu.
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Podrozdélena populace ma tii urovné struktury, a to jednotlivé organismy (1), subpopulace (S)
a celkovou populaci (T). V této statistice je uvazovana i moznost nenahodného oplozeni uvnitf
subpopulaci jako pfi inbreedingu. Pfi zavedeni oznaceni heterozygotnosti H; (heterozygotnost
jedince v populaci), Hs (o¢ekavana heterozygotnost jedince v ekvivalentni subpopulaci
s nahodnym oplozenim) a Hr (ofekavand heterozygotnost jedince v ekvivalentni celkové
populaci s nahodny oplozenim). H; lze interpretovat jako prumérnou heterozygotnost vSech
gentt jedince nebo jako pravdépodobnost heterozygotnosti jakéhokoli genu. Hladinu
heterozygotnosti, ktera by se vyskytovala v subpopulaci snéhodnym oplozenim tedy
oznacujeme jako Hs a hodnota Hr vyjadiuje, jaka by byla heterozygotnost pii slouc¢eni vSech
subpopulaci a pfi ndhodném oplozeni (Relichova 2015).

Podle téchto heterozygotnosti jsou odvozeny tii parametry Wrightovy F-statistiky a to
Fis, Fst a Fir. Hodnota Fis znaci sniZzeni heterozygotnosti jedince kvili nenahodnému pareni
Vv subpopulaci. A je mozno vypocitat podle vzorce:
Hs — H,

Fc =
IS HS

Vlivy rozdéleni populace na subpopulace se méfi velic¢inou nazvanou fixaéni index, ktera se
znaCi Fst. Fst znaci redukci heterozygotnosti subpopulace podminénou nahodnym genovym
posunem (genetickym driftem) a je pocitana dle vzorce:

Hy — Hg

Fer =
ST HT

Celkovy koeficient inbreedingu jedince oznaCeny Fir zahrnuje ptispévek zptsobeny
nendhodnym oplozenim uvnitf subpopulaci (Fis) a pfispévek zplsobeny samotnym
podrozdélenim (Fst). Veli¢ina Fir mé&fi redukei heterozygotnosti jedince relativné k celkové
populaci a je pocitana nasledovné:

Hr — H,

Fr =
IT HT

Hierarchickd F-statistika definovand v uvedenych tfech rovinidch pfedstavuje rizné typy
»koeficientd inbreedingu®, které¢ se lisi jen vtom, kjaké se vztahuji populaci. Fir je
nejobsahlejsi métitko inbreedingu, nebot’ zahrnuje jak vlivy nendhodného pafeni uvnitf
subpopulaci (Fis), tak vlivy podrozdéleni populace (Fst). Matematicky vztah mezi uvedenymi
ttemi F koeficienty se d4 vyjadfit rovnici:

(1 - FIS)(l - FST) =1-Fr
(Relichova 2015).

3.3.1.9 Vypocty genetické diverzity

Genetickou diverzitu (GD) v referen¢ni populaci Ize vypocitat podle vzorce (Lacy 1989;
Lycy 1995):

GD =1 !
2fy
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Kde fg znaci ekvivalent zakladatelského genomu, ktery zahrnuje informace zohlednujici v sob¢
jak nerovnomérné pispéni zakladateli, tak ptipadny efekt hrdla lahve i ndhodny geneticky drift
(Lacy 1989; Lycy 1995). Geneticka diverzita ztracena v populaci od generace zakladatele se da
odhadnout pomoci 1 - GD. Ztratu genetické diverzity v disledku nerovnomérnych genetickych
prispévku zakladatelt Ize odhadnout podle: 1 - GD*, kde:

1
GD*=1- -

(Caballero & Toro 2000).

Rozdil mezi GD a GD* ukazuje na ztratu genetické diverzity v diisledku genetického
driftu, ktery se nahromadil od zaloZzeni populace (Lacy 1995).

3.3.2 Molekuliarné genetické metody

S rozvojem molekularnich metod se naskytla mozZnost studovat variabilitu genomu
pfimo analyzou DNA. Tak byly odhaleny polymorfismy DNA typu RFLP (restriction fragment
lenth polymorphism), SNP (single nucleotide polymorphism), CNV (copy number variation) a
podobné (Relichova 2015).

Pti hodnoceni genetické variability v populacich se zaméfujeme zaprvé na odhad
polymorfnich lokusii v dan¢ populaci a zadruhé na podil heterozygotnich lokusii u typického
jedince populace. Jelikoz nelze zkoumat kazdy lokus v organizmu, je studium omezeno na
urcity reprezentativni vzorek lokust a ziskané vysledky se extrapoluji na populaci jako celek
(Relichova 2015).

Tradi¢nimi genetickymi metodami je moZno odhalit pouze geny, které jsou znamy
alespont ve dvou forméch, kdy je pfitomnost nékterého genu zjiStovana kiizenim jedinci
Sriznymi formami znaku determinovdna danym genem. Pokud geny nemaji dédi¢nou
alternativu, neni je mozno testovat pouze za pomoci tradi¢nich genetickych metod. Pti vyuziti
molekularnich metod je mozné zjistit, zda je dany gen v populaci polymorfni (Relichova 2015).

Geneticka informace zakddovana v nukleotidové sekvenci DNA strukturnich genil se
Vv procesu translace preménuje ve sledy aminokyselin, v molekularni bilkoviny. Vezmeme-li ke
sledovani vzorek bilkovin, u kterych neni pfedem znamo nic o jejich variabilité v populaci a
prokaze se, Ze n€ktera z bilkovin je shodné svym sledem aminokyselin napiiklad u sta ndhodné
vybranych jedincii v populaci, znamena to, ze gen kodujici tuto bilkovinu neni v populaci
polymorfni. Naopak pokud jsou nalezeny riizné varianty nékteré bilkoviny, je dany gen
Vv populaci polymorfni (Relichova 2015).

3.3.2.1 Polymorfizmus

Pro nékteré ucely je polymorfizmus dostacujici mirou genetické variability
v populacich, jenze ma uréité nedostatky. Cetnost alel se totiz miize pohybovat od vysokych
hodnot aZ po velmi vzacné alely s nizkou cetnosti. Ke stanoveni hodnoty hranice hodnoty
Cetnosti alely, kterd je jesté povazovana za polymortni, bylo zavedeno kritérium polymorfizmu.
Jednim z Casto pouzivanych kritérii je, kdy Cetnost nejrozsitencjsi alely nepievysSuje 0,95.
Pokud nejrozsitenéjsi alela prevySuje cetnost 0,95 lokus neni povazovan za polymorfni.
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Hranice miZe byt nastavena i na ¢etnost nejrozsifenc;si alely 0,99, potom se polymorfni stavaji
1 lokusy, které by se pfi hranici 0,95 jevily jako monoformni (Relichova 2015).

Polymorfizmus neni pfesnou mirou genetické variability také proto, ze hodnoti lokusy
s velmi malou ¢etnosti alel, kromé jedné z nich, jako rovnocenné s t€émi polymorfnimi lokusy,
u kterych Cetnosti vice alel maji podobné hodnoty. Pfi ptfedpokladu, ze na jednom lokusu se
nachazeji alely s ¢etnostmi 0,95 a 0,05 a na druhém lokusu 20 alel kazda s Cetnosti 0,05, je
ziejmé ze geneticka variabilita na druhém lokusu je mnohem vétsi nez na prvnim, 1 kdyz podle
kritéria polymorfismu 0,95 budou oba hodnoceny stejné, jako lokusy polymorfni (Relichova
2015).

3.3.2.2 Heterozygotnost

V soucasné dob¢ se vyuziva Castéji, jako mira genetické variability heterozygotnost
populace tzn. primérna Cetnost jedincu heterozygotnich v urcitych lokusech. Na rozdil od
polymorfismu nezahrnuje v sobé tato mira elementy volnosti a nepfesnosti. Pfi odhadu
heterozygotnosti populace se nejdiive stanovi Cetnosti jedincl heterozygotnich v kazdém
lokusu a nasledné se vypocita primér pro vSechny lokusy (Relichova 2015).

Spolehlivost heterozygotnosti vyplyva z toho, Ze je mirou pravdépodobnosti, ze dvé
alely daného lokusu nahodn¢ vybrané z genofondu populace se projevi jako rozdilné. To ale
plati jen pro populace snahodnym oplozenim, proto se provadi vypocet ocekavané
heterozygotnosti. Ta se stanovi z Cetnosti alel za pfedpokladu, Ze oplozeni je ndhodné. Pti
piedpokladu, ze v populaci existuji ¢tyfi alely urcitého lokusu s ¢etnosti p1, p2, p3 a p4, budou
otekdvané Cetnosti homozygotii pti ndhodném oplozeni p1?, p22, p3? a p4?. Ocekavanou
heterozygotnost na daném lokusu Ize tedy vypocitat podle vzorce:

He=1—(p1?, p2?, p3? a p4?)

JestliZe Cetnosti alel daného lokusu budou naptiklad 0,5; 0,3; 0,1 a 0,1, pak o¢ekavana hodnota
heterozygotnosti bude 0,64 (Relichova 2015).

3.3.2.3 Polymorfizmus délky restrikénich fragmenti DNA

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) a AFLP (Amplification Fragment
Length Polymorphism) jsou metody patfici mezi restrikéni analyzy a jsou zaloZeny na
rozpozndni urcité konkrétni sekvence vybranymi restrikénimi endonukledzami, které
rozpoznavaji urCité konkrétni sekvence a v tom misté molekulu DNA pierusi. Naslednou
metodou gelové elektroforézy jsou detekovany fragmenty DNA rtiznych velikosti, které jsou
specifické pro daného jedince. Metoda AFLP je navic kombinovand s polymerazovou
fetézovou reakci (PCR — Polymerase Chain Reaction), kdy dojde k namnozeni DNA fragmentt
vybranych pomoci kombinace primerti. Tim je vyrazn€ usnadnéna jejich detekce. Vyhodou
obou metod je, ze neni potieba ptedem znat zadnou sekvenci studovaného genotypu (Holubec
et al. 2018).
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3.3.2.4 SNP (Single Nucleotide Polymorphism)

Tato metoda je zaloZena na faktu, Ze se mohou plemena ¢i jedinci mezi sebou lisit v
dané pozici genu pouze v jediném nukleotidu, ktery miize mit dopad na néktery hospodaisky
dalezity znak (Clark et al. 2003). Tato jednobodovd mutace miize byt detekovana mnoha
metodami. Nejlevnéjsi metodou je prostd amplifikace cilové oblasti s tim, Ze primery se vazi
tak, aby doslo k amplifikaci pouze jedné z variant. Drazs§i metodou je opét amplifikace cilového
useku DNA a nasledna aplikace restrikéni endonukleazy, kterd prerusi vlakno DNA ve
specifickém misté piesné podle pritomnosti ¢i nepfitomnosti daného nukleotidu. Na nasledném
elektroforetogramu jsou pak vidét bud kratsi produkty Stépeni nebo jeden puvodni
nerozs§tépeny usek DNA. Dalsimi metodami jsou rizné modifikace amplifikace nebo
hybridizace, které vychdzeji z faktu, Ze k alele obsahujici v daném misté nukleotid ,,A* se
dokonale hybridizuje pouze alela obsahujici nukleotid ,,T*. Mira hybridizace je detekovana
nékolika metodami. Draz§i metody vyZaduji obvykle specidlni zafizeni napt. zatizeni pro NGS,
DNA c¢ipy apod. Nicméné ptes svou finanéni nakladnost ma tato metoda pro studium
biodiverzity a popis genetickych zdroji vyznam a jeji vyznam jest¢ vzroste po nalezeni vétsiho
mnozstvi jednobodovych mutaci markerujicich dtlezité hospodatské znaky (Guo et al. 2014).

3.3.2.5 Specifické markery

Specifické markery jsou velmi cenény Slechtiteli. Jejich vyvoj je nejsnazsi tam, kde je
dany znak podminén pouze jednim genem. A protoze takovych znaki mnoho neni, neni dosud
k dispozici ani mnoho specifickych markert. Ackoli je jejich vyvoj obvykle slozity a
dlouhotrvajici, jejich pouzivani je jednoduché. Je zalozeno na PCR reakci s primery, které
zarucuji specificitu, presnost a spolehlivost analyzy. Naslednou elektroforézou jsou detekovany
vysledné produkty PCR. Z hlediska prace s genetickymi zdroji jsou zatim specifické markery
uplatiiovany jen omezeng&, zejména protoze jich ani neni mnoho k dispozici. VétSina dilleZitych
hospodarskych znakt je totiz zaloZena polygenné, a proto mnohé publikované markery maji
vypovidaci hodnotu jen v rdmci mapovacich populaci, ve kterych byly vyvinuty (LeiSova-
Svobodova 2018).

3.3.2.6 Analyza mikrosateliti

Analyza mikrosateliti (SSR — Simple Sequence Repeat) je zalozena na detekci
alelickych variant usekit DNA, které obsahuji repetitivni sekvence, napt. ,,TCTCTCT...*, které
snaze podléhaji mutacim v dasledku chyb transkripce. Proto se vyznacuji vysokou mirou
variability i v rdmci druhu a jsou specifické pro danou odrtidu ¢i individuum. Proto se vyuzivaji
pfi urCovani paternity zvirat i lidi nebo v kriminalistice. U rostlin a Zivocichti jsou vyuzivany
ke studiu biodiverzity, k charakterizaci odrid a plemen a jejich identifikaci a ochran¢. Dalsi
vyhodou analyzy mikrosatelitd je jejich kodominantni charakter, kdy Ize detekovat jak
homozygotni, tak i heterozygotni sestavu alel. Analyza je vysoce reproducibilni a spolehliva.
Proto se pii praci s genetickymi zdroji vyuziva dosud zdaleka nejcastéji pro studium
biodiverzity a pro rizné mapovaci a populacni studie (Roussel et al. 2005; Leisova-Svobodova
et al. 2014, 2018).
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Analyza mikrosateliti probihd jako individudlni PCR reakce s primery bud
specifickymi pro Gsek pted a za mikrosatelitni oblasti, pak je detekovan délkovy polymorfismus
dané¢ho mikrosatelitu. Druhou moznosti je uziti primerd piimo opakujiciho se mikrosatelitu,
kdy je detekovan délkovy polymorfismus oblasti mezi mikrosatelity. Pro naslednou gelovou
elektroforézu se obvykle vyuzivaji sekvenatory, protoze maji lepsi rozliSovaci schopnost a je
mozno analyzovat multiplexové obvykle ctyfi reakce v jednom vzorku. Vyznam analyzy
mikrosateliti do budoucna pravdépodobné neporoste, ale ziistane spolehlivou metodou
zakladni charakterizace genetickych zdroji organismt (Roussel et al. 2005; Leisova-
Svobodova et al. 2014; 2018).

3.3.2.7 Béhy homozygotnosti ROH (running of homozygozity)

Jednim z dilezitych parametrli pfi zkoumani piibuzenské plemenitby na urovni
populace je detekce béhti homozygotnosti. Dlouhé tseky homozygotniho genomu (ROH)
s nejvétsi pravdépodobnosti vznikaji, kdyz je jedinec potomkem ptibuznych jedinct. Kdyz se
spafili ptibuzni jedinci, potomci nesou dlouhé ¢asti genomu, které jsou homozygotni a identické
svym ptivodem (IBD). Dlouhé ROH jsou s nejvétsi pravdépodobnosti odvozeny od nedavného
predka, zatimco kratsi, od vzdalenéjsiho ptedka. Vypocet toho, jak moc se genom jednotlivce
vyskytuje jako ROH konkrétnich délek (napt. >1 Mb, >2 Mb a >4 Mb), poskytuje informace o
urovnich inbreedingu ve vztahu k referen¢ni populaci a konkrétnim poctem generaci pred
sledovanou populaci (Curik et al. 2014). Podle Sams & Boyko, (2019) jsou i kratké béhy
homozygotnosti uzitecné pro vypocet metrik inbreedingu jako je napt. koeficient pfibuzenskeé
plemenitby odhadnuty z ROH (F ROH).

3.3.2.8 Alelova bohatost

Pocet alel ve vzorku (alelové bohatost) je zdkladnim métitkem genetické diverzity. Toto
méfeni diverzity vSak byva obtizné pouZit, protoZze se ocekava, ze velké vzorky budou
obsahovat vice alel nez malé¢ vzorky (Kalinowski 2005). Pfi hodnoceni alelové bohatosti
V souboru populaci je zapotiebi, aby byly brany v tvahu variace velikosti vzorku. Jednim ze
zpisobi, jak toho dosdhnout, je odhadnout pocet alel o¢ekavanych ve vzorcich specifikované
velikosti pomoci metody fedéni pouzivané v ekologii (Foulley & Ollivier 2006). Statisticka
technika zfed’ovani kompenzuje tento vybérovy rozdil (Kalinowski 2005).

3.3.2.9 Polymorfni informaéni obsah PIC

Polymorfni informac¢ni obsah méti schopnost markeru detekovat polymorfismy, a proto
ma obrovsky vyznam pii vybéru markerd pro genetické studie. Cim vys§i je jeho schopnost
detekovat polymorfismus mezi jednotlivci populace, tim vétsi je jeho hodnota. RozliSujeme
pouziti PIC pro dominantni a kodominantni markery (Serrote et al. 2020).

Hodnoty PIC pro kodominantni markery se pohybuji od 0 (monomorfni) do 1 (velmi
vysoce informativni s nékolika alelami se stejnou frekvenci). Podle Botsteina et al. (1980),
markery s hodnotami PIC vyssimi nez 0,5 jsou povazovany za velmi informativni, hodnoty
mezi 0,25 a 0,5 jsou ponékud informativni a hodnoty niz§i nez 0,25 nejsou pfili§
informativni. Napiiklad marker, ktery odhaluje Sest alel, ale je zjiSténo, Ze jedna z alel ma velmi
vysokou frekvenci, ma nizsi rozliSovaci schopnost nez marker se Sesti alelami, ale s podobnymi
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frekvencemi (Smith et al. 1997). Pro genetické studie se proto spiSe doporucuji markery s
hodnotami PIC nad 0,5, zatimco markery pod 0,25 se nedoporucuji (Serrote et al. 2020).

U dominantnich marker hodnota PIC udava pravdépodobnost nalezeni tohoto markeru
ve dvou riznych stavech bud’ pfitomny nebo nepiitomny u dvou ndhodné vybranych jedinct v
populaci. Jeho hodnota se pohybuje od nuly pro monomorfni markery do 0,5 pro markery
ptitomné u 50 % jedinch a nepfitomné u zbyvajicich 50 %. ProtoZe tyto markery maji pouze
dvé mozné alely, je definice PIC podobnd heterozygotnosti. V dominantnich markerech
zpracovavame binarni matici pfitomnosti a nepfitomnosti past jako vysledek polymorfismu
odhaleného markerem. Pokud uvazime frekvenci pasem ptitomnych jako pa frekvenci
nepiitomnych jako g, miizeme stanovit nasledujici obecnou rovnici pro odhad obsahu informaci
0 polymorfismu (Serrote et al. 2020).

PIC =1— (p*+q?)

Tato rovnice uvazuje polymorfismus zalozeny na frekvencich homozygotnich jedincii
pro Hardy-Weinbergovu rovnovahu, je to zjednodusena rovnice pro rychly vypocet PIC
(Serrote et al. 2020). Serrote et al. (2020) navrhuji nasledujici klasifikaci informativnosti pro
dominantni markery na zaklad¢ hodnot PIC: nizka (0 az 0,10), stfedni (0,10 az 0,25), vysoka
(0,30 az 0,40) a velmi vysoka (0,40 az 0,50).

3.4 Srovnani studii genetické diverzity u NO

3.4.1 Pribuzenska plemenitba a pribuzenské vztahy v populaci némeckych ovéaki v
oblasti Krakova

(Kania-Gierdziewicz et al. 2011) publikovali studii zabyvajici se hodnotami koeficientu
ptibuzenské plemenitby a koeficientu pfibuznosti u némeckych ovcaka v Polsku v oblasti
Krakova.

Pro tuto studii byly vyuzity ¢tyfgenerac¢ni rodokmeny 60 némeckych ovéaki (17 pst a
43 fen) narozenych v letech 1994 az 2005 a registrovanych v Krakové pod pobockou Polského
kynologického svazu. Byly vypocteny koeficienty piibuzenské plemenitby (Fx) zvlast' pro
vSech 60 pst. Hodnoty koeficientti inbreedingu byly rozdéleny podle hodnot do étyt skupin viz
Tab. ¢. 1 (Kania-Gierdziewicz et al. 2011).

Tab. ¢. 1 Hodnoty inbreedingu Fx (Kania-Gierdziewicz et al. 2011)

Hodnota inbreedingu | Celkem psti Z toho fen Z toho pst
Fx

0% 6 1 5
0%-15% 39 11 28
15-65% 14 4 10
>6,5% 1 1 0

Koeficient pfibuznosti (rxy) pro vSechny pary pst, a také pro pary pes a fena, byl
odhadnut algoritmem s rekurzivni modifikaci podle (Tier 1990), ktery vyuziva opakovatelnosti

27


https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0378111919308340#b0160

nékterych ¢asti vypocti koeficientd inbreedingu a piibuznosti. Hodnoty koeficientl pfibuznosti
jsou uvedeny v tabulce ¢. 2 (Kania-Gierdziewicz et al. 2011).

Tab. ¢. 2 Hodnoty koeficientu pfibuznosti r (Kania-Gierdziewicz et al. 2011)

Porovnani Pocet part Praméry rxy v % Rozmezi hodnot rxy v %
Fena X pes 731 4,33 0-51,69
Nezavisle na pohlavi 1770 3,91 0-51,79

Ze vsech 60 psu bylo 54 inbrednich (90 %). Primér hodnoty Fx byl pro v§echny psy 1,3
% a pro inbredni psy 1,4 %. Ve skupiné 17 samcii bylo 16 inbrednich (ptes 94 %) a ve skupiné
43 samic 38 inbrednich (88,4 %). Z celkové sestavenych 1770 parii bylo ptiblizné 98,9 % part
ptibuznych. Pro vSechny pary byla hodnota rxy 0,0391 a z celkového poctu 731 part pes a fena
bylo 99,2 % piibuznych. Primérna hodnota rxy u pari pes a fena byla 0,0433. V takové situaci
je nutné monitorovat populaci krakovského némeckého ovcaka a provadét fadné kryci plany,
aby se zabranilo dalSimu narGstu pfibuzenské plemenitby a ptibuzenskych vztaht (Kania-
Gierdziewicz et al. 2011).

3.4.2 Geneticka diverzita Némeckého ovéiaka pomoci analyzy pivodu

Rozsahlou studii genetické diverzity u némeckych ovéakt publikovali Bignardi &
Santana-Junior (2023), jejichz cilem bylo vyhodnotit stav genetické diverzity a populacni
strukturu némeckého ov¢aka pomoci analyzy pivodu. Rodokmen brazilskych némeckych
ovcaki, ktery zahrnuje 77 938 zvitat narozenych v letech 1970 az 2014, byl ziskan od
»Sociedade Brasileira de Caes Pastores Alemaes* (SBCPA). VSechny parametry populace byly
vypocteny pomoci analyzy pivodu, pficemZ cela a referencni populace byla definovana jako
zvifata narozena v letech 2010 az 2014 (11 299 jedinct). Analyzy rodokmenu byly provedeny
pomoci softwaru PEDIG (Boichard 2002) a CFC (Sargolzaei et al. 2006).

Primérmy generacni interval v této populaci €inil 3,9 roku. Primérny koeficient
ptibuzenské plemenitby (Fir) zjistili Bignardi & Santana-Junior (2023) pod 2 %, coz
pravdépodobné souvisi se zménami informaci v rodokmenech. Koeficient piibuzenské
plemenitby dosahl maximalni hodnoty 4 % v roce 2006 a ztistal témé&f konstantni az do roku
2014, kdy byla jeho hodnota 3,8 % viz Obr. ¢. 3. Tento nartst byl zptisoben zejména zvySujicim
se mnozstvim rodokmenovych dat. Téméf vSichni psi byli inbredni. V populaci od roku 1970
do roku 2014 bylo celkem 74,69 % inbrednich psu (Fx > 0) a v populaci od roku 2010 do roku
2014 to bylo uz 96,34 % psu (Bignardi & Santana-Junior 2023).
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Obr. ¢. 3 Vyvoj koeficientu F u NO v ¢ase (Bignardi & Santana-Junior 2023)

V ramci studie Bignardi a Santana-Junior (2023) byly vypocitany dal§i parametry
genetické diverzity, které jsou shrnuty v tabulce €. 3.
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Tab. ¢. 3 Ukazatele genetické diverzity u dvou referencnich populaci NO (Bignardi & Santana-
Junior 2023)

Populace Populace od r. 1970 | Populace od r. 2010
Pocet zvitat 77938 11 299

Primérny koeficient piibuzenské 2,63 3,86

plemenitby Fir v %

Maximalni koeficient ptibuzenské 44 4 33,49

plemenitby v %

Mnozstvi inbrednich pst v % 74,69 96,34

Efektivni velikost populace vypoctena 104,7 105,8

pomoci individualni miry ptibuzenské
plemenitby (Neri)

Celkovy pocet zakladatelt 3535 2183
Celkovy pocet predkil 18 793 10 690
Efektivni pocet zakladatell (fe) 113,7 103,7
Efektivni pocet predku (fa) 106,39 40,4
Pomér fa/fe 0,94 0,39
1-GD (%) 2,34 2,92
1-GD* (%) 0,44 0,48
GD*- GD (%) 1,9 2,44
Fis (%) 0,81 0,98

Primérny koeficient piibuzenské plemenitby psii byl oznaen Fir. Soucasna primérna
piibuzenskad plemenitba populace (Fir) byla vétsi, neZz se ocekavalo pfi ndhodném péfeni.
Hodnota Fis, ktera méfi odchylku kauzality pii pafeni, byla vys$i nez nula, coz naznacuje, Ze
ptibuzenské pareni piekrocilo o¢ekavanou troven nahodného pafeni (Bignardi & Santana-
Junior, 2023).

Ve studii byly identifikovani oblibeni samci (definovani jako > 100 zaznamenanych
potomktl) a oblibené matky (> 40 potomkii). Oblibenych otcti bylo 102 (1,83 % samct),
zatimco popularnich matek bylo 39 (0,30 % matek). Nejoblibenéj$imi otci a matkami v této
studii byli Willy von der Ehrenfeste (556 zaznamt o potomcich) a Cheer Aus Agrigento (55
zaznami o potomcich) (Bignardi & Santana-Junior 2023). Calboli et al. (2008) provedli studii
na psech némeckého ovcaka ze Spojeného kralovstvi a uvedli 4 % oblibenych otci a 1 %
populérnich matek. Efekt popularniho plemenika je jednim z nejvyznamné;jsich ptispévatela ke
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snizeni genetické diverzity, vzrustajici inbreedingové depresi a dédicnym poruchdm
(Wellmann & Pfeiffer 2009; Leroy & Baumung 2011).

Odhadované parametry odvozené z pravdépodobnosti piivodu genu fa a fe byly relativné
nizké. Bylo to pravdépodobné zptlisobeno intenzivnim pouzivanim nékolika pst jako chovnych
v Brazilii (Bignardi & Santana-Junior 2023). Cecchi et al. (2009) pozorovali podobny vzorec v
poméru fa/fe u italské populace némeckych ovcéaku. Efekty hrdla lahve v rodokmenech jsou
béznym problémem domacich populaci a prispély ke snizeni genetické diverzity (Huby et al.
2003).

Nizsi pomér fa/fe odrazi vyssi dopad ndhodného genetického driftu na ztratu genetické
diverzity v populaci. Ptiblizné 2,34 % genetické diverzity bylo ztraceno od prvni generace
zakladatelti do roku 2014. V soucasné populaci od roku 2010 do roku 2014 byly ztraceny témet
3 % genetické diverzity. Vzhledem k celé populaci bylo pfiblizn€ 19 % ztraty zpisobeno
nerovnomérnym podilem zakladatelti a zbyvajicich 81 % bylo zptisobeno genetickym driftem.
Tyto vysledky naznacuji, Ze geneticky drift je béZnou pficinou ztraty genetické diverzity u psi
a zaroven potiebu pfijmout opatfeni proti nadmérnému nértstu inbreedingu a monitorovat
efektivni velikost populace, aby se minimalizovala ztrata genetické diverzity (Bignardi &
Santana-Junior 2023).

3.4.3 Vizualizace genomové diverzity u némeckych ovéaki

Dalsi studii zaméfenou na némecké ovcaky publikovali Mortlock et al. (2015). Tato
studie se zabyvala genetickymi vztahy u 82 psii. Bylo vybrano 28 pst a 54 fen z 50 rGznych
chovatelskych stanic ve véku od jednoho roku do deseti let. VSichni psi byli ¢istokrevni némecti
ovcaci z Australie. Psi byli identifikovani pro studii prostiednictvim Ligy némeckych ovéaki
v Novém Jiznim Walesu a na ndrodnich mistrovskych vystavach. Cilem této studie bylo
pfedevsim prehledné prezentovat data genetickych vztahi pomoci tzv. sit€¢ Net-View, ktera
umoziuje detekovat rizné populac¢ni shluky v jednotlivych subpopulacich (Mortlock et al.
2015).

K vytvofeni tohoto modelu genetickych vazeb vedl slozity postup. Nejprve musely byt
postupy schvaleny Vyborem pro etiku zvitat Univerzity v Sydney podle ptislusnych protokoli.
Nésledoval odbér krevnich vzorkli a Genomova DNA byla izolovana z leukocytové frakce.
Pocatecni méteni kvality a koncentrace DNA bylo odhadnuto méfenim optické hustoty pomoci
spektrofotometrie. Genotypizace DNA byla provedena pomoci SNP ¢ipu s vysokou hustotou,
ktery poskytl komplexni pokryti celého genomu pomoci 173 650 rovnomérné rozmisténych
jednonukleotidovych polymorfismii (SNP). Rozsédhla molekuldrné genetickd data vetné dat
SNP, musela byt nejprve zpracovéana pro kontrolu kvality a upravena pomoci softwaru PLINK,
aby se odstranily anomalie. Proto byla nasledna analyza provedena na zbylych 89 265 SNP pro
vsechny psy (Mortlock et al. 2015).

Pomoci vypocti vzdalenosti sdileni alely byla sestavena matice genetické vzdalenosti
op¢t pomoci nastrojit v sadé PLINK. Vysledna matice vzdalenosti byla pouzita jako vstup pro
vypocet sit€ a byla vizualizovana pomoci barevné kodované tepelné mapy Vviz obrazek
(Mortlock et al. 2015).
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Obr. ¢. 4 Tepelna mapa zobrazujici matici vztahii némeckého ovéaka (Mortlock et al. 2015)

Pritomnost tii popula¢nich shluki je patrna ve svétle modrém zbarveni. Matice vztahu
némeckych ov¢akl byla vyuzita jako vstup pro vystavbu sit€ v softwarovém programu Sorting
Points into Neighborhoods a tento vystup byl jesté nasledné zaclenén do softwarové platformy
Cytoscape pro kompletni vizualizaci sité viz Obr. ¢. 5 (Mortlock et al. 2015).

Obr. ¢. 5 Graf sitové vizualizace zobrazujici genetické vztahy a stupenn pfibuznosti mezi
jednotlivymi NO (Mortlock et al. 2015)

Graf sitové vizualizace vytvoreny Cytoscape Vykresluje genetické vztahy a stupen
ptibuznosti mezi jednotlivymi némeckymi ov¢aky na zékladé dat SNP. Jednotlivci jsou
reprezentovani jako uzly a ¢ary mezi psy predstavuji vztahy. Tii populacni shluky jsou patrné
diky kolokaci a siln€j$im liniim mezi piibuznymi jedinci imérné genetické vzdalenosti.
V ramci studie byla také zjisténa efektivni velikost populace, kdy ze vzorku 82 psu byla Ne =
43 (Mortlock et al. 2015).

Vizualizace odrazi presné meéfeni vztahu mezi dvéma zvifaty z molekularnich
dat. Obvykle to vytvaii slozitou matici nebo analyzu, kterou je obtizné znazornit v
jednoduchém formatu. Vizualizace komplexnich dat ma tu vyhodu, Ze poskytuje okamzity
zdroj informaci o spektru diverzity napfi¢ subpopulaci nebo dokonce napti¢ celou populaci
existujicich pst v ramci plemene (Mortlock et al. 2015).

3.4.4 Srovnavaci populacni genetika némeckého ovéika v Jizni Africe

Coutts a Harley (2010) publikovali studii zaméfenou na srovnani genetické diverzity
pomoci molekuldrnich metod v ramci dvou populaci némeckych ovcakt z Némecka a z Jizni
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Afriky a dale s pivodnimi kiizenci z Jizni Afriky. Pro tuto studii bylo vybrano 28 ¢istokrevnych
NO z Némecka, 78 Cistokrevnych NO z Jizni Afriky a 156 outbrednich psi z Jizni Afriky.
Analyzovéano bylo celkem 15 polymorfnich psich lokust, ¢tyfi mikrosatelitni markery byly
vybrany z Projektu psiho genomu, Centra pro vyzkum rakoviny Hutchinson a dalSich 11 bylo

vybrano z International Society of Animal a genetického panelu pro ovéieni psiho ptivodu
(Coutts & Harley 2010).

Populace némeckych ov¢aku vykazovaly niz$i pocet alel na lokus, nizs§i pramér
pozorované a ocekavané heterozygotnosti a nizsi hodnoty PIC, coz ilustruje ztratu diverzity u

tohoto plemene oproti outbrednim psim. Dale byla vypoc¢itana hodnota Fis. Nasledujici tdaje
jsou shrnuty v tabulce ¢. 4 (Coutts & Harley 2010).

Tab. ¢. 4 Srovnani genetické diverzity u dvou populaci NO a kiizenct (Coutts & Harley 2010)

NO Jizni Afrika NO Némecko Ktizenci Jizni Afrika
Pocet pst 73 28 156
Pocet alel na lokus 54 55 9,9
He 0,61 0,615 0,831
Ho 0,585 0,595 0,748
Fis 0,051 0,053 0,104
PIC 0,562 0,568 0,811

Prvni némecky ov¢ak byl do Jizni Afriky ptivezen roku 1913. Od té doby do roku 1919
bylo v registru evidovano pouze 43 psd, 72 psu do roku 1935, do roku 1945 jich bylo
registrovanych 354 a do roku 1955 registr Cital 649 pst. Takto mala velikost populace by méla
za nasledek rychly geneticky drift ovliviiujici frekvence alel a nevyhnutelné vysoké hladiny
inbreedingu by zpusobily dalsi ztratu diverzity. Bottle-neck efekt u némeckych ovéaku
chovanych v Jizni Africe byl patrny (Coutts & Harley 2010).

Prestoze autofi o¢ekavali vyssi stupenl heterozygotnosti u populace z Némecka, piimé
srovnani mezi témito dvéma populacemi vSak odhalily srovnatelné urovné genetické diverzity
a nevyznamnou genetickou diferenciaci. Zdanlivé neovlivnénd heterozygotnost jihoafrické
populace NO je vsak dusledkem skrytého prebytku heterozygotnosti v soucasné populaci. TO
nasvédcuje rozsahlé urovni toku genti, kterd byla v nedavné dobé& usnadnéna importem
chovnych zvifat z Némecka (Coutts & Harley 2010).

Jak populace pst z Némecka, tak némecti ovcaci z Jizni Afriky, vykazovali podobnou
uroven genetické diverzity. Plemeno je charakterizovano pouze mirnou ztratou genetické
diverzity ve srovnani s outbrednimi psy, a to navzdory tomu, ze pochazi z jediného zakladatele
a v historii plemene proslo rozsahlou mirou inbreedingu (Coutts & Harley 2010).
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3.4.5 Srovnani genetické diverzity némeckého ovéika v ramci plemen

Vétsina studii zaméfenych na genetickou diverzitu pst porovnava jednotliva plemena
mezi sebou. Tak jako v jedné z australskych studii Shariflou et al. (2011), ktera je zaméfena na
genealogickou analyzu 32 registrovanych psich plemen. Studie Shariflou et al. (2011)
zahrnovala malé i velké registry plemen, z nichz nejpocetnéj$im byl registr némeckého ovéaka,
ktery ¢ital 252 521 jedinct. Udaje o ptivodu byly poskytnuty Australskou narodni kynologickou
radou. V genealogické analyze byla jako referen¢ni populace pouzita zvitata se znamymi rodici
narozena v letech 2000 az 2009 véetng. Uplnost informaci o ptivodu byla uréena ekvivalentnimi
kompletnimi generacemi (EqG) v referen¢ni populaci. U némeckého ovéaka byla hodnota EqQG
ato 1,7 a nejlépe vedeny rodokmen byl zaznamenan u Australského teriéra s hodnotou EqQG =
10,1. Dalsi nejvyssi hodnota EqQG = 9,7 byla také naméfena u plemene pivodem z Australie, a
to u Australského honackého psa. Efektivni velikost populace (Ne) byla odhadnuta z miry
ptibuzenské plemenitby za generaci pomoci vzorce: Ne = 1/2 AF. Hodnoty Ne se pohybovaly
od 26 u ibizského chrta do 1090 u zlatého retrivra. U némeckého ovcaka byla zjisténa efektivni
velikost populace 250 (Shariflou et al. 2011)

Tab. ¢. 5 Porovnani hodnot EQG a Ne v ramci plemen (Shariflou et al. 2011)

Plemeno Referencni populace | EQG Ne
Némecky ovcak 34 870 4.8 250
Zlaty retrivr 31834 6,7 1090
Polsky nizinny ovcak 12 1,7 69
Ibizsky chrt 54 3,4 26
Australsky honacky pes 10 956 9,7 57
Australsky teriér 3352 10,1 49

Pocet pozorovanych zakladatelt (f) se pohyboval od 12 u stiedoasijského pasteveckého
psa do 1893 u némeckého ovcaka, zatimco pocet efektivnich zakladatela (fe) se pohyboval od
8 u ibizského chrta do 258 u plemene kavalir king Charles Span¢l. Pro efektivni pocet predki
(fa) byly zjistény srovnatelné vysledky jako v pfedchozich studiich (Leroy et al. 2006; Méki).
Podle o¢ekavani byl pocet pozorovanych zakladatelt (f) vétsi, nez pocet efektivnich zakladatelt
(fe) u vSech plemen, pfi¢emz druhy termin udava pocet zakladatelii, ktefi by mohli vysvétlit
pozorovanou genetickou diverzitu, pokud by kazdy zakladatel pfispél stejnym dilem. Pomér
(fe/f) je relativné vysoky (pramér 0,5) u plemen s malym registrem, ale zhruba polovi¢ni u
plemen s vétsimi registry. Je evidentni, ze piispévek zakladatele byl vice nerovnomérny u
plemen s v&tSimi registry neZ u plemen s mensimi registry. Praimérny pomér (fa/fe) pohyboval
okolo hodnoty 0,5 bez ohledu na velikost sledované populace. Geografické izolace Australie
od ptivodnich zemi vétSiny psich plemen piedpovida, ze vSechna plemena nemistniho ptivodu
by méla byt omezena efektem hrdla lahve. Avsak u nékterych importovanych plemen napf.
hladkosrsté kolie a némeckého ovéaka byla hodnota (fa/fe) vyssi nez u ptivodniho australského
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honackého psa a australského teriéra. Porovnani koeficientli zakladateld a predka
jednotlivych plemen je znazornéno v tabulce ¢. 6 (Shariflou et al. 2011).

Tab. ¢. 6 Porovnani koeficientd zakladateli a pfedkt v ramci plemen (Shariflou et al. 2011)

Plemeno f fe fa fe/f falfe
Némecky ovéak | 1893 91 71 0,05 0,78
Stredoasijsky 12 9 6 0,75 0,67
pastevecky pes

Kavalir king 836 258 113 0,31 0,44
charles Spanél

Ibizsky chrt 15 8 4 0,53 0,5
Kratkosrsta kolie | 135 48 36 0,36 0,75
Australsky teriér | 298 42 25 0,14 0,6
Australsky 546 87 59 0,16 0,68
honacky pes

Po zaloZeni registrii vykazovala vétSina plemen u vétSiny psii alespont ur€itou uroven
ptibuzenské plemenitby. Ve studii Shariflou et al. (2011) jsou za inbredni psy povazovani psi S
jakymkoli zndmym spole¢nym pivodem mezi rodici. Tento spole¢ny plivod mize byt dost
vzdaleny, i kdyz omezeny hloubkou rodokmenu (EQG). U devatenacti z 32 plemen je trend
poklesu primérného koeficientu inbreedingu po roce 2000. Kromé stiedoasijského ov¢ackého
psa, u kterého nebyli v datech pozorovani Zadni inbredni jedinci, vSech zbyvajicich 31 plemen
vykazovalo alespon urcité trovné piibuzenské plemenitby. Vyvoj koeficientu ptibuzenské

plemenitby je u vybranych plemen znazornén na Obr. ¢. 6 (Shariflou et al. 2011).
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Obr. ¢. 6 Porovnani kiivek koeficientu inbreedingu (F) v ¢ase (Shariflou et al. 2011).
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(Oznaceni ktivky z leva: némecky ovcak, zlaty retrivr, labradorsky retrivr, rotvajler a
stafordsirsky bulteriér, na ose X rok 1971 — 2009 a na ose y hodnota koeficientu inbreedingu
nepievedena na %)

Ve studii Shariflou et al. (2011) byl zjiStovan primérny koeficient piibuzenské
plemenitby i nartst ¢i pokles inbreedingu v ¢ase. Ptiklady hodnot koeficient inbreedingu u
vybranych plemen jsou uvedeny v tabulce ¢. 7.

Tab. €. 7 Porovnani koeficientl piibuzenské plemenitby (Shariflou et al. 2011)

Plemeno F (%) F<10% AF v celé AF v referenéni | Zména AF
populaci populaci
Némecky ovcak | 1,2 0,96 0,002 -0,001 Pokles
Bison 10,1 0,61 0,010 -0,012 Pokles
Labradorsky 3,4 0,89 0,003 -0,001 Pokles
retrivr
Zlaty retrivr 51 0,82 0,000 -0,004 Pokles
Rotvajler 2,5 0,91 0,003 -0,006 Pokles
Stafordsirsky 5,2 0,81 0,005 0,005 Z4adna
bulteriér zména
Lakeland teriér | 6,1 0,73 0,009 0,030 Rychlejsi
narust

Jednim ze zplsobl, jak zabranit nadmérnému nardstu koeficientu piibuzenské
plemenitby, je zabranit pafeni mezi blizkymi ptibuznymi. Uzka ptibuzenska plemenitba 1.
stupné (kdy dochazi ke spojeni otce s dcerou, matky se synem nebo bratra se sestrou) ze vSech
ptibuznych spojeni napfi¢ plemeny byla zjiSténa 2,6 %. Piibuzenska plemenitba 2. stupné, tzn.
na jednu volnou generaci byla zjisténa v 9,8 % piipadi. U zbylych 87,6 % Slo o ptibuzenskou
plemenitbu alespont na dvé volné generace a vzdalengjsi. Primérné procento pareni prvniho
stupné (2,6 %) je zajimavé v souvislosti s tim, ze tento typ paieni byl v roce 2009 zakazan
Kennel Clubem ve Spojeném kralovstvi s néslednym tlakem na podobny zdkaz v
Australii. Zatimco dobfe znamé nezadouci disledky takového pareni postacuji k ospravedlnéni
podobného zdkazu v Australii, relativné nizky vyskyt pafeni prvniho stupné naznacuje, Ze
obecné se austral$ti chovatelé takovému pafeni vyhybaji (Shariflou et al. 2011).

Analyza Gplnych udajii o plivodu pro 32 australskych plemen psti je v Siroké shodé s
jinymi narodnimi analyzami struktury plemene pst, které ukazuji, ze primérny koeficient
ptibuzenské plemenitby je typicky pod 10 % pro jednotlivd plemena. Efektivni velikosti
populace jsou ¢asto niz8i neZ idedlni a Casto se prokazuji nerovnomérné genetické piispévky
zakladatel. Analyza chovani chovatelskych stanic ukazuje, ze 91 % vSech chovatelskych
stanic uvedenych v datech dodrzuje relativné bezrizikové chovatelské praktiky tim, ze se
vyhyba nadmérnému vyuzivani popularnich pst a blizké piibuzenské plemenitbé. Plemena s
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ptibuzenské plemenitby. Obecné se zdd, Ze mira inbreedingu v poslednich letech kles4, coz je
pravdépodobné zpiisobeno rostoucim povédomim o genetickych principech a lep§im pfistupem
ke genealogickym zdrojum, jako jsou webové prohlize¢e rodokment pst (Shariflou et al.
2011).

Dalsi studie srovnavajici genetickou diverzitu v ramci plemen tentokrat z pohledu
molekularni genetiky je zaméfena na popularni plemena pst ve Velké Britanii. Ve studii
Mellanby et al. (2013) byla zkoumana struktura populace a geneticka diverzita tfinacti plemen
pst a kiizenct. Skupina zvifat pouzitd v této studii pfedstavuje populaci veterinarni kliniky a
pfifazeni k plemeni bylo zalozeno na zpravé majitele nebo posouzeni veterinare. Vysledky
genotypu pro 15 mikrosatelitnich markert byly nacteny do programu Structure. Bylo
detekovano dvanact subpopulaci reprezentujici jednotliva plemena, ve kterych vétSina jedinct
vykazovala < 10 % ptispévek od jinych subpopulaci. Vyjimkou bylo plemeno jack russell teriér,
které bylo stejné riznorodé jako kiizenci a netvofilo soudrznou skupinu. Geneticka diverzita
byla také zkouméana pomoci trovné ptibuzenské plemenitby Fis a pozorovanych a ocekévanych
heterozygotnosti Ho a He viz Tab. ¢. 8 (Mellanby et al. 2013).

Tab. ¢. 8 Srovnani genetické diverzity plemen z Velké Britanie (Mellanby et al. 2013)

plemeno He Ho Fis Fst
Némecky ovcak | 0,54 0,52 0,041 0,23
Boxer 0,51 0,51 - 0,003 0,26
West highland 0,52 0,49 0,058 0,26
white teriér

Jack russell 0,76 0,75 0,016 0,11
teriér

Jorksirsky teriér | 0,66 0,73 -0,093 0,16
Rotvajler 0,55 0,47 0,172 0,24
Zlaty retrivr 0,6 0,54 0,114 0,2
Kfizenec 0,76 0,73 0,033 0,1

Pozitivni hodnoty Fis ukazuji na pfibuzenskou plemenitbu a vysoké trovné
heterozygotnosti svéd¢i o znaéném outbreedingu. NejrozmanitéjSimi skupinami byli kiiZenci a
jack russell teriéfi, tésn¢ nasledovani jorksirskymi teriéry, zatimco nejinbrednéjsSimi plemeny
byli zlaty retrivr a rotvajler. Nejniz§i heterozygotnost byla zjiSténa u boxerd, némeckych
ovcakli a west highland white teriérd. Relativni genetické vzdalenosti mezi plemeny byly
zkoumany vypoctem stfednich parovych hodnot Fstpro kazdé plemeno, vysoka hodnota
Fst mezi dvéma populacemi ukazuje, Ze jsou reprodukcéné oddélené. VSechna parova srovnani
mezi skuteCnymi plemeny ukézala vyznamné hodnoty Fsr, coz potvrzuje o¢ekavané snizeni
toku genli mezi plemeny v disledku oddéleni chovnych linii. Nejvice se odliSovala plemena
boxer a west highland white teriér. Nejméné odliSnou skupinou byla skupina kiiZzenct, tésné
nasledovana skupinou jack russell teriéri (Mellanby et al. 2013).

Vétsina plemen véetné némeckého ovcaka vykazovala vysokou troven homozygotnosti
ve srovnani s kiiZzenci (Mellanby et al. 2013). Piestoze byl u némeckého ovcaka zjistén nejvyssi
pocet genetickych poruch (69) nebyla nalezena korelace mezi nizkymi heterozygotnostmi nebo
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vysokymi koeficienty pfibuzenské plemenitby a poctem nebo zavaznosti dédicnych stavii
uvadénych ve studii (Asher et al. 2009).

Némecky ovéak je v Ceské republice nejpocetngjsim plemenem. Za rok 2020 bylo
V plemenné knize zapsano 4621 psti a za rok 2021 se stav jesté navysil a registrovano bylo 5786
psti. V poctu registraci za rok 2021 nasledovala plemena jezevcik, stafordSirsky bulteriér,
labradorsky retrivr, border kolie, ¢ivava, australsky ovcak, zlaty retrivr, jorkSirsky teriér,
belgicky ov¢ak — malinois (Panyrkova 2022), pficemz osm z téchto plemen bylo zahrnuto do
rozsahlé studie genetické diverziti 61 plemen pst z Francie (Leroy et al. 2009). Genealogické
rozbory byly provedeny pomoci rodokmenti francouzského chovatelského klubu a celkem 1514
pstt bylo genotypovano pomoci 21 mikrosatelitnich markerii. Srovnani genealogickych a
molekularnich dat na ptikladu osmi plemen je uvedeno v tabulkach ¢. 9 a ¢. 10 (Leroy et al.
2009).

Tab. ¢. 9 Rodokmenova analyza osmi plemen chovanych v CR (Leroy et al. 2009)

Plemeno F (%) @ (%) fe fa
Némecky ovcak 1,8 0,7 152 129
Jezev¢ik hladkosrsty 5 1,1 241 78
Labradorsky retrivr 2,2 0,7 345 97
Border kolie 0,8 0,7 95 90
Australsky ovéak 1,1 1,2 167 55
Zlaty retrivr 1,3 0,6 243 106
Jorksirsky teriér 3,4 0,9 145 86
Belgicky ov¢ak — malinois | 4,3 2,1 106 44

Tab. &. 10 Molekularni analyza osmi plemen chovanych v CR (Leroy et al. 2009)

plemeno He Ho Fis (%) Ar

Némecky ovcak 0,55 0,52 43 3,7
Jezev¢ik hladkosrsty 0,63 0,57 9,2 47
Labradorsky retrivr 0,6 0,58 2,1 4.4
Border kolie 0,66 0,6 8,2 52
Australsky ovcak 0,66 0,65 1,4 5,2
Zlaty retrivr 0,58 0,58 0,2 3,9
JorkSirsky teriér 0,7 0,71 -2,4 49
Belgicky ov¢ak — malinois | 0,72 0,69 4,4 5,6
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Podle (Leroy et al. 2009) lze porovnat tyto vysledky s vysledky nalezenymi v jinych
studii. Naptiklad ve studii z Finska Méki et al. (2001) byla stiedni hodnota koeficientu
ptibuzenské plemenitby mirn€ vyssi 2,3 % u némeckého ovcééka, 3 % u zlatého retrivra a 2,3 %
u labradorského retrivra oproti studii z Francie Leroy et al. (2009), kde byly zjistény stiedni
hodnoty F u némeckého ovcaka 1,8 %, u zlatého retrivra 1,3 % a 2,2 % u labradorského retrivra.
To lze snadno vysvétlit rozdily ve velikosti populace a v podminkach chovu. Tato tfi plemena
méla pramérné nizsi EQG ve studii Méki et al. (2001).

Ptibuzenské pafeni nepiesahujici 3,25 % by mélo byt povazovano za bezpecné, protoze
si zachovéa dostate¢né vysokou genetickou rozmanitost v ramci plemene. Obecné se uznava, ze
efektivni velikost populace (Ne) 100 je optimalni pro udrzeni zdravi populace, zatimco jakakoli
efektivni velikost populace pod 50 povede ke zvySeni piibuzenské plemenitby, coz mize
nakonec vést k zaniku plemene (Comhaire 2014).
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4 Zavér

Plemeno némecky ovcdk bylo od svého zalozeni v roce 1899 Slechténo pro pracovni
vyuziti. Kladl se diraz na vykonnost a zdravi jedinci a na odchylkach od standardu
exteriérovych znakul tolik nezéalezelo. Postupem Casu se vSak némecky ovcak rozsitil mezi
laickou spolecnost a zacal se chovat i pro Cisté vystavni ucely. To mélo za nasledek Slechténi
jedincli co nejblize se podobajici standardu. Pravdépodobnost, ze bude mit vitéz vystavy
potomstvo vhodné pro ziskavani dalSich vystavnich titulti je pomérné vysokd, a tak zacal
problém s vyuzivanim populdrnich plemeniki, kdy se z chovu vytraci geny ostatnich samct,
kteti nebyli do chovu zatazeni. Dnes uz diky tomu dochazi k regulacim ze strany chovatelskych
klubli a pocet kryti jednim samcem je omezen. Piesto ale pozorovand heterozygotnost
vyznamng¢ klesla a je potieba do chovu zatazovat v§echny zdravé jedince napfi¢ populaci.

Pro ustdleni exteriérovych znakii zacala byt vyuZivana piibuzenskd plemenitba jiz
Vv zac¢atcich chovu, dnes je vyuzivana zejména v chovu vystavnich linii k udrzeni exteriérovych
znakl a vzdalenéjsi pfibuzenskd plemenitba mize byt vyuzita 1 u SpiC¢kovych pracovnich pst
K upevnéni jejich pracovnich vlastnosti. Mira primérného koeficientu inbreedingu se li$i napii¢
jednotlivymi subpopulacemi v ramci statli. Pfestoze je podstatna ¢ast populace némeckého
ovcaka inbredni, za pomoci striktnich chovatelskych postupit v poslednich letech dochazi ke
stagnaci ¢i dokonce mirnému poklesu koeficientu inbreedingu. Samotny narust koeficientu
inbreedingu nekoreluje s mnozstvim a zavaznosti genetickych poruch, dokud neni piekrocena
kriticka hranice efektivni velikosti populace. Po pfekroceni kritické hranice, ktera zaroven vede
ke zvySovani piibuzenské plemenitby, se zvysuje i riziko inbredni deprese a pokud neni situace
feSena, muze dojit aZ k zaniku plemene.

Zjisténa efektivni velikost populace némeckého ovcaka je zatim dostatecna pro udrZeni
zdravé populace a zachovani podminek chovu tak, jak jsou nastaveny napfiklad v Ceské
republice. To znamend umoznéni piibuzenské plemenitby na tGrovni 2 — 3 a vzdalengjsi a
moznost vybéru chovného paru samotnym chovatelem bez ucasti poradce chovu. Plemeno
némecky ov€ak neni v soucasné dob¢ ovlivnéno ztradtou genetické diverzity, avSak nékteré
subpopulace mohou byt do budoucna vice ohrozeny, proto je zapotfebi vyvoj genetické
diverzity dale monitorovat.
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6 Seznam pouzitych zkratek a symboli
Ar — alelova bohatost

AFLP — polymorfismus délky amplifikovanych fragmenti
CFC — software pro zpracovani informaci o ptivodu

CNV - variace poctu kopii

CKNO — Cesky klub némeckych ovéaki

CMKU - Ceskomoravska kynologicka unie

DKK — dysplazie kycelniho kloubu

DNA — deoxyribonukleova kyselina

EqG — ekvivalentni kompletni generace

F — koeficient inbreedingu (ptibuzenské plemenitby)

Fa— koeficient ptibuzenské plemenitby spolecného predka
fa — efektivni poCet predki

fa / fo — parametr efektu hrdla lahve

fe — efektivni pocet zakladatelt

fe / f — pomér efektivniho pfispévku zakladatele

fe/ fa — parametr efektu hrdla lahve

Fis — snizeni heterozygotnosti v disledku nenahodného pateni

Fir — celkovy koeficient inbreedingu, zahrnuje podil nenahodného pateni v subpopulaci a vliv
genetického driftu

Fst — vliv rozdéleni populace na subpopulace a genetického driftu

Fx — koeficient inbreedingu jedince

GD — geneticka diverzita

He — heterozygotnost ocekdvana

Ho — heterozygotnost pozorovana

I — jedinec

IBD — identickeé podle pavodu (Dve nebo vice alel, které jsou identickymi kopiemi stejné alely
predkt, zdédéné od spolecného predka.)

IGP — mezindrodni zkuSenbni fad sportovni kynologie

vvvvvv

Ne — efektivni velikost populace
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NGS - sekvenovani nové generace — nejnovejsi technika molekularné-genetického vysetteni,
kterd umoziuje efektivni ,,Cteni” velkého mnozstvi genetickych sekvenci (usekit DNA)
najednou

NO — némecky ovcak

p — ¢etnost dominantni alely

PCR — poymerazova fetézova reakce

PEDIG — software pro zpracovani informaci o ptivodu

PIC — polymorfni informaéni obsah

PLINK — software pro zpracovani molekularné genetickych dat

PP — priikkaz ptivodu

g — Cetnost recesivni alely

I — koeficient ptibuznosti

RFLP — polymorfismus délky restrikénich fragmentt

ROH — béhy homozygotnosti

RTG — rentgenové zareni

SNP — jednonukleotidovy polymorfismus

SSR — simple sequence repeats — jednoduché opakujici se sekvence
t — generace

tj. —to je

tzn. — to znamena

tzv. — tak zvany

ZVV — zkouska vSestranného vycviku

AF — mira ptibuzenské plemenitby (vyvoj inbreedingu v pribéhu casu)

@ — koeficient piibuznosti
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