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Posouzeni rozdilii v télesné stavbé a vykonnosti mezi
vybranymi rodinami plemene ¢eskomoravsky belgicky kiin

Souhrn

Cilem této prace bylo posoudit rozdily v télesné stavbé a vykonnosti mezi vybranymi
rodinami plemene ¢eskomoravsky belgicky kun.

Plemeno ¢eskomoravsky belgicky ki vzniklo na naSem tzemi bé&hem poslednich 120
let na zdklad¢ importti pfevazné ptvodnich belgickych hiebcid, v mensi mife z valonskych
hiebcti a n€kolika pivodnich klisen. To vedlo k vytvofeni jedineéného chladnokrevného
plemene adaptovaného na pracovni podminky v zeméedélstvi a lesnictvi. Vyznamnou roli v jeho
Slechténi hraji matefské linie neboli rodiny, které zna¢né pfispély K rozvoji genetické diverzity.
Maternalni linie jsou definovany mitochondrialni DNA (mtDNA), kterd se dédi vyhradné
po matce a ma klicovy vliv na energeticky metabolismus a fyzickou zdatnost jedinct.

Pro analyzu byla pouzita data ziskanid béhem vykonnostnich zkousek klisen plemene
CMB v letech 2000-2023, ktera byla ziskana z ustfedni evidence koni. Do analyzy bylo
zahrnuto celkem 238 klisen z deviti nejpocetnéjsich rodin. U kazdé klisny byly zaznamenany
zakladni télesné miry (KVH, KVP, OH, Ohol) a déle byly hodnoceny body za vykon a body
za exteriér. Data byla zpracovana pomoci popisné statistiky a analyzy rozptylu (ANOVA),
kterd umozZnila identifikovat rozdily mezi rodinami. Korela¢ni analyza byla vyuZita k ur€eni
vztahll mezi jednotlivymi znaky.

Vysledky ukazaly, Ze mezi rodinami existuji statisticky vyznamné rozdily v kohoutkové
vySce htlkové (KVH) a obvodu hrudniku (OH). Nejvys§i hodnoty KVH a OH byly
rodiny Drahoslava 1 a Damita 147. Naopak u kohoutkové vysky paskové (KVP), obvodu
holené (Ohol), bodl za exteriér a bodli za vykon nebyly mezi rodinami zjiStény vyznamné
rozdily. Korela¢ni analyza ukdzala silnou pozitivni korelaci mezi KVH a KVP (r = 0,858)
a stfedni korelace mezi KVH a OH (r = 0,480) ¢i KVH a Ohol (r = 0,477).

Tyto vysledky potvrzuji vliv genetickych predispozic na télesné parametry klisen
a zdiraznuji vyznam systematického sledovani jednotlivych rodin pro zachovani genetické

diverzity plemene CMB.

Klicova slova: chladnokrevny ki, genetické zdroje, exteriér, vykonnostni zkousky,

konzervacni genetika



Assesment of body conformation and performance
diferences between selected dam-lines of the Czech-
Moravian Belgian horse breed

Summary

The aim of this study was to assess differences in body conformation and performance
among selected maternal lines of the Czech-Moravian Belgian horse breed.

The Czech-Moravian Belgian horse has been developed in the Czech lands over the past
120 years, primarily through the importation of original Belgian stallions, with some influence
from Walloon stallions and a limited number of local mares. This breeding strategy has resulted
in the formation of a distinct cold-blooded breed well adapted to working conditions in
agriculture and forestry. Maternal lines, or families, have played a crucial role in the
development of the breed, significantly contributing to its genetic diversity. These lines are
defined by mitochondrial DNA (mtDNA), which is inherited exclusively through the maternal
line and has a key influence on energy metabolism and physical fitness.

The analysis was based on data collected during performance tests of Czech-Moravian
Belgian mares between 2000 and 2023, as recorded in the central equine database. The study
included a total of 238 mares from the nine most populous maternal lines. For each mare, basic
body measurements (withers height measured by stick [KVH], withers height measured by tape
[KVP], chest circumference [OH], and cannon bone circumference [Ohol]) were recorded,
along with scores for performance and exterior conformation. The data were processed using
descriptive statistics and analysis of variance (ANOVA), which enabled the identification of
differences among the families. Correlation analysis was also conducted to determine
relationships between the individual traits.

The results revealed statistically significant differences among the families in withers
height (KVH) and chest circumference (OH). The highest values for KVH and OH were
observed in the Miluse JM429 and Brita VC917 families, whereas the Drahoslava 1 and
Damital47 families showed the lowest values. In contrast, no significant differences among
families were found for KVVP, Ohol, performance scores, or conformation scores. Correlation
analysis revealed a strong positive correlation between KVH and KVP (r = 0.858), and
moderate correlations between KVVH and OH (r = 0.480), and KVH and Ohol (r = 0.477).



These findings confirm the influence of genetic predispositions on the physical
parameters of mares and highlight the importance of systematic monitoring of individual

maternal lines to preserve the genetic diversity of the Czech-Moravian Belgian breed.

Keywords: draft horse, genetic resources, exterior, performance tests, conservation genetics
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2 Uvod

Ceskomoravsky belgicky ki je jednim z nejvyznamnéjsich chladnokrevnych plemen v
Ceské republice, jehoZ §lechténi probihalo béhem poslednich 120 let pfevazné za vyuziti
importovanych belgickych hiebcli a v mensi mife valonskych hiebcti (Vostra-Vydrova et al.
vynikajici schopnosti pfizptsobit se pracovnim podminkam, coz jej ¢ini jedineCnym a cennym
genetickym zdrojem (Vostry et al. 2017).

Kli¢ovou roli v jeho chovu hraji maternalni linie, které ovliviiuji nejen genetickou
diverzitu, ale také reprodukéni vlastnosti a vykonnostni parametry potomkl. Maternalni linie
jsou definovany mitochondrialni DNA (mtDNA), kterd se dédi vyhradné po matce a vyznamné
ovliviiuje energeticky metabolismus i fyzickou zdatnost. Tento vliv maze ptispét k rozdilim
mezi jednotlivymi rodinami a liniemi v rdmci plemene (Engel et al. 2021). Maternalni linie déle
maji zasadni vliv na délku bfezosti a pomér pohlavi narozenych hiibat. Nékteré linie vykazuji
delsi biezost, zatimco jiné maji vyssi pravdépodobnost narozeni samicich potomkt (Kuhl et al.,
2015). Heritabilita vykonnostnich vlastnosti je rovnéz vyS$si u potomkl matek nez otctli, coz
zdiraziiuje vyznam matetské genetiky pfi Slechténi koni s optimalnimi vlastnostmi (Lin et al.,
2016).

U plemene CMB vsak existuji vyzvy spojené s uzavienym chovatelskym systémem
a omezenou velikosti populace, coz vede k obavam o genetickou diverzitu. Uzavieny chovny
systém, zavedeny u CMB v roce 1999, omezuje piisun novych gent do populace, coz zvysuje
riziko inbredni deprese (Rocen 2022). Tento problém je patrny u mnoha uzavienych populaci
koni, kde dochézi ke snizeni genetické variability, coz mlze vést k negativnim dopadim
na zdravi a vykonnost zvitat (Toro & Miki-Tanila 2017).

Geneticka diverzita je kli¢ovym faktorem pro dlouhodobou udrZitelnost plemene, protozZe
umoziiuje adaptaci na ménici se podminky prostiedi a snizuje riziko genetickych chorob
(Frankham et al. 2010). U CMB je viak patrny postupny nartst inbredniho koeficientu, ktery
muze negativné ovlivnit reprodukéni schopnosti i celkovou vitalitu populace. Pro zachovani
dlouhodobé¢ udrzitelnosti plemene je proto nezbytné zaméfit se na udrzeni aktivnich matetskych
linii a prevenci inbredni deprese prostfednictvim peclivého vybéru jedinc do chovu
a genetického monitoringu populace.



3 Cil prace

Cilem prace bylo vytvofit literarni reSerSi zaméfenou na vyznam plemene ¢eskomoravsky
belgicky kit jako genetického zdroje v Ceské republice s diirazem na genetickou diverzitu.
V ramci literarni reSerSe byla pozornost vénovana i moznostem hodnoceni télesné stavby
a vykonnosti a genetické determinaci téchto znaka u koni. V praktické Casti byly na zékladé
vysledkii vykonnostnich zkousek posouzeny rozdily v télesné stavbé a vykonnosti mezi
vybranymi nejvice zastoupenymi rodinami plemene CMB.
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4 Literarni reSerse

4.1 Ceskomoravsky belgicky kiiii

4.1.1 Pivod a vyvoj plemene

Populace koni plemene CMB se V poslednich 120 letech utvafela na tizemi Cech
a Moravy. Koncem 19. stoleti pfevladali v plemenitbé noricti hiebci doplnéni malym poctem
zapadoevropskych plemenikd. Zakladem chovu plemene CMB byli pfedeviim importovani
belgicti hiebcei v letech 1880-1930, v mensi mife valonsti hiebei v letech 1880-1920 a nékolik
originalnich belgickych klisen. Belgiéti koné vynikali svou vytrvalosti a schopnostmi v tahu,
coz vedlo jejich rozsifeni po celém tizemi (Misaf 2011).

V prvni fazi Slechténi bylo realizovano pievodné kiizeni lokélnich klisen rtizného stupné
zuslechténi, importovanymi plemeniky belgického ptivodu (Dusek 2007). Pozdéji 1900-1920
jiz byly zapoustény klisny se zndmym pivodem V prvni a druhé generaci rodokmenu. Vyhodou
moravského chovu byla konsolidovangjsi zakladna Slechténi. Podstatou konsolidace byl vliv
Lukovského hiebcina, ktery svlij chov zakladal na cistokrevnych importovanych belgickych
klisnach a hiebcich. Coz vedlo k rozdilngjsimu typu od koni chovanych v Cechach. Belgiéti
kon¢ na Moravé byli uSlechtilej$i, harmonictéjsi a méné mohutni (Misat 2011).

SoubéZné byla mezi sam¢imi a sami¢imi produkty téchto pareni realizovana vzajemna
plemenitba inter se, ktera v obdobi dvacatych az étyficatych let nabyvala vyrazné na intenzité
a se slabnoucimi importy se stala jedinou formou plemenitby v nové vytvorené a cilené
Slechténé populaci Ceskych a moravskych chladnokrevnych koni s genovym zakladem
originalnich belgikti (ASCHK 2023).

Pomoci pfevodného kfiZeni a piibuzenské plemenitby zde origindlni hiebci vytvofili
genealogické linie, z nichz nékteré zistaly zachovany az do dnesnich let.

Na Moravu se zpocatku dovazeli koné ardenSti a belgicti, ktefi byli stfedni vysky
a mohutnosti. Zanechali zde fenotypové niz§i a krat§i potomstvo, avSak vyrovnangjSiho
a soumérnéjiiho zevnéjsku. Naopak do Cech byli importovani vyssi a mohutnéjsi belgicti
hiebci, kteti zde zanechali ponékud mén€ vyrovnané a méné soumérné potomstvo.
Ve Ctyficatych a zacatkem padesatych let doSlo k nahromadéni krve linie 9 Marquis de
Vraimont na Moravé a linie 426 Aglae v Cechach. Na zakladé tdchto skutednosti dolo
k vyméné hiebeii téchto linii mezi Cechami a Moravou a tim doglo k ¢aste¢nému setfeni rozdili
v obou zemich nejen mezi témito liniemi, ale i v typu koni (ASCHK 2023).

Diky intenzivni a promyslené praci ¢eskych a moravskych chovatelli v obdobi 1920-
1960, se postupn& utvaiela populace plemene eskomoravského belgického kong. Rizenou
plemenitbou klisen s hiebci vzniklymi béhem pievodného kiizeni, vznikli Cistokrevni jedinci,
které bylo mozné zaradit do genového zdroje.

Kritické obdobi pro chov CMB nastalo v sedmdesatych a osmdesatych letech 20. stoleti,
kdy prestali byt rozliSovani koné belgickych a norickych puvodt. Chladnokrevni koné byli
V plemenné dokumentaci oznacovani jako chladnokrevnik Cesky (Misat 2011). I pfes snahy
chovateltt doslo k ¢aste¢né likvidaci ¢eskomoravského belgického koné u nas. Plemeno
zachranilo usili chovatelti z Cech a Moravy a Tlumacovsky hiebéinec, ktery udrzel toto
plemeno v sam¢im dorostu. Po roce 1990 byla populace chladnokrevnych koni rozd€lena
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do tfech subpopulaci, ¢eskomoravsky belgicky kun, slezsky norik a ¢esky norik (ASCHK
2023).

4.1.2 Charakteristika plemene a chovny cil

Chladnokrevni kon€ si i v soucasné dob¢ nachézeji uplatnéni v zemédélstvi a lesnictvi,
pfedevsim v oblastech, kde je pouziti t¢zké mechanizace nevhodné nebo neefektivni. Tito koné
jsou nenahraditelni zejména v obtizné piistupnych terénech, kde se vyuzivaji pii vyklizeni
a priblizovani dieva, stejn¢ jako pii zaklddani a obnové lesnich porosti. Jejich pracovni
nasazeni je z hlediska ochrany Zivotniho prostiedi velmi cenné, nebot’ zptisobuji vyrazné mensi
poskozeni piidy a lesnich porostl ve srovnani s tézkou lesnickou technikou, ktera casto vede
k nezadoucimu zhutiiovani pudy ¢i tvorb¢ eroznich ryh (MZe 2014).

Chovnym cilem je chladnokrevny kin dospivajici ve tfech letech vé&ku, stfedniho
¢tvercového ramce s dobrym osvalenim, minimalizaci exteriérovych vad. Mensi uSlechtila
hlava mirné §ti¢i v profilu, s Zivym okem, kratsi vysoko nasazeny krk, mirné strmd a stiedné
dlouhé lopatka, hluboky a prostorny hrudnik, kratsi stfedotrupi s dobrou horni linii, kratsi pevna
dobie vazana bedra, mohutnd dlouhd a Sirokd, mirn¢ sklonéna a st€pena zad’. Fundament suchy,
kostnaty, klouby vyrazné, spénka kratsi a pruzna, kopyta pevna a prostorna s dobrou rohovinou
(ASCHK 2025).

Zbarvenim byvaji pfedev§im ryzaci se svétlou hiivou a ohonem, v mensi mife hnédaci,
vranici a nevybélujici bélousi. Mohou mit bilé odznaky na hlavé nebo na koncetinach. Kuze
tmavé pigmentovana (Rad plemenné knihy CMB 2010).

Jednd se o dlouhovéké plemeno s dobrou uzitkovosti, plodnosti, pevnou konstituci.
Jedinci jsou dobie krmitelni a adaptabilni na rlizna prostiedi. Zvifata jsou pfimefeného
temperamentu, vyrovnan¢ho charakteru, snadno ovladatelnd, ucenliva, pracovita a dobie
spolupracujici s lidmi. Jsou uréeni predevSim k praci v tahu, vyuzivaji se ale i jezdecky
v agroturistickych jizdarnach nebo ve stfediscich zamétujicich se na hiporehabilitaci.

Znaky télesné stavby dle Fadu plemenné knihy CMB (2010)

hlava — uslechtila, rovna az mirné §ti¢i v profilu, s Zivym okem, s jasné zietelnymi konturami
Krajin

krk — kratsi, vysoko nasazeny a dobfe osvaleny,

kohoutek — mén¢ znatelny a dobie utvaieny

hibet a bedra — kratsi s dobrou vazbou beder, pevna bedra

hrudnik — hluboky, Siroky, prostorny hrudnik, mirn€ strma a stfedné dlouh4 lopatka,

zad— mohutna, stfedné dlouh4, Siroka, sklonéna, §t€pend, dobte osvalena

koncetiny — korektni, suché, kostnaté klouby vyrazné, spénka kratsi a pruznd, kopyta pevna
a prostorna

chody — pravidelné, prostornosti odpovidajici uzitkovému zaméteni plemene
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Tabulka 1: Minimalni t&lesné miry pii zapisu do plemenné knihy (Rad plemenné knihy CMB
2010)

Hiebci Klisny
Kohoutkova vysSka paskova (cm) 166 165
Kohoutkova vyska hilkova (cm) 156 155
Obvod hrudi (cm) 187 192
Obvod holené (cm) pro zapis do HPK 24 23
ostatni oddily PK 22

41.3 Chov

Chov chladnokrevnych koni piedstavuje vyznamnou oblast plemenaiské prace, ktera
se opirad o systematické vyuzivani linii a rodin k zachovani a zlepSovani Zadoucich vlastnosti
plemene. Linie neboli krevni linie otct, jsou definovany jako skupina zvifat pochazejicich od
spole¢ného samciho predka, zatimco rodiny, oznacované také jako krevni linie matek, jsou
tvofeny potomky navazujicimi piivodem na vyznamnou klisnu, takzvanou zakladatelku rodiny
(Kotodziejczyk et al. 2020).

Pro efektivni fizeni chovu je kli¢ové udrzovat rovnovahu mezi genetickou diverzitou
a zachovanim plemennych zdroji. NedostateCny pocet linii a rodin muze vést ke snizeni
genetické rozmanitosti, zatimco pfiliSné rozdéleni muize omezit geneticky potencial
populace. Spravné vyvazeni téchto faktor zajistuje stabilitu populace, genetickou diverzitu
a zachovani kvalitativnich znakt plemene (Oldenbroek 2021).

4.1.3.1 Linie

Chov ceskomoravského belgického koné je zaloZen na nékolika vyznamnych liniich,
které maji sviij piivod v importovanych belgickych hiebcich. Mezi nejvyznamné;jsi linie CMB
patii linie 426 Aglaé, 113 Successeur de Boneffe, 51 Bayard de Heredia, 9 Marquis de
Vraimont, 428 Branibor, 396 Bourgogne de Monti, 50 Corale a 26 Miros. Tyto linie jsou
klicové pro zachovani genetické diverzity a charakteristickych vlastnosti plemene, pfi¢emZz
kazda linie pfinasi do chovu specifické vlastnosti a charakteristiky (Dusek 2007)

Dle Misaie (2011) vznikly postupnym §lechténim v Cechach genealogické linie, jejichz
funk¢nost pretrvala do soucasnosti. Jedna se o 428 Branibor 32/22,426 Aglaé, 28 Bourgogne
ze Zahotran 5/27, narozeny 1927, po 396 Bourgogne de Monti, z klisny po 211 Cristal.Na
Moravé byli z velkého poctu importovanych hiebcti zalozeny celkem tii linie 51 Bayard de
Heredia, 9 Marquis de Vraimont, 113 Successeur de Boneffe 32/3274.

Celkem je ceskomoravsky belgicky kun zalozen na 19ti uznanych liniich, z toho 9 z nich
se dochovalo do souc¢asnosti. (ASCHK 2023)
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Tabulka 2: Linie v chovu souéasném CMB (ASCHK 2023)

Nazev linie Zakladatel Rok narozeni
50 Corale 50 Corale 1909
51 Bayard De Heredia 51 Bayard de Heredia 1920
9 Marquis De Vraimont |9 Marquis de Vraimont 1921
426 Aglaé 426 Aglaé 1920
396 Bourgogne de Monti 396 Bourgogne de Monti 1920
428 Branibor 428 Branibor 1922
26 Miro§ 26 Miro$ 1923
113 Successeur de Boneffe |113 Successeur de Boneffe 1928

P s bl
VT DA

po 2767 Alan

B ¥

T

Linie: 51 Bayard De Herédia
Rodina: JM 404 Kvétuse

(Autor: Marika Vesela)

4.1.3.2 Rodiny

Zakladem kazdého chovu koni je vzdy kvalitni chovna klisna, kterd méa dobte vyjadieny
veSkeré znaky charakteristické pro dané plemeno (tj. pfedstavuje plemenny typ), méla
by vykazovat pohlavni vyraz, uslechtilost exteriéru reflektovanou v celkové stavbé téla.
Chovna klisna ma byt dostatecné robustni, ale s harmonickou télesnou stavbou, del$im
télesnym ramcem, hlubokym a Sirokym trupem a korektnim postojem koncetin (Perdomo-
Gonzélez et al. 2024). Tyto morfologické znaky jsou kliCové pro zajiSt€ni optimalni
reproduk¢ni vykonnosti a ptenos zadoucich fenotypovych znakti na potomstvo, coz je zvlaste

dualezité u klisen zakladatelek rodin (Laseca et al. 2021).

Vedle téchto morfologickych znakt jsou pro chovné klisny zasadni i funkéni vlastnosti,
jako je efektivni biomechanika pohybu, adekvatni kardiovaskularni kapacita a optimalni
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neuroendokrinni funkce, které pfimo ovliviiuji nejen vykonnost samotné klisny, ale i potencial
jejiho potomstva (Mahmood et al. 2024).

Vyzkumy V oblasti etologie koni zdiraziuji vyznam temperamentu a charakteru
chovnych klisen, pfi¢emz klicové jsou zejména stabilni emocni reaktivita, dobra socialni
adaptabilita a adekvatni mateiské chovani, které maji vyznamny vliv na GspéSnost odchovu
hiibat a jejich pozdé&jsi socializaci (Kim et al. 2018).

Pro klisny zakladatelky rodin je zvlasté dilezitd geneticka kvalita, zahrnujici vysokou
plemennou hodnotu, absenci dédi¢nych defekti a pozitivni heterozni efekt pfi ptipafovani
S riznymi htebci, coz jsou faktory klicové pro dlouhodobou udrzitelnost a zlepSovani chovu
(Laseca et al. 2021).

V sou¢asném chovu CMB je do dnesnich dnti evidovano 42 ptivodnich rodin, z nich
pochazi prevazna populace plemene. (95%)

Tabulka 3: Rodiny v chovu CMB ( Roéent & Poli¢ek 2022)

A rodiny A1 Az Az

B rodiny B1 B2 B3 Bs
C rodiny Ci1 C

D rodiny D1 D2 D3 D4 Ds
CH rodiny CH:

J rodiny ik

K rodiny Ki K2 Ks

L rodiny L: Lo L3 L4
M rodiny M1 — Mua

S rodiny S1 S2 S3

Z rodiny Z;

Rodiny vznikaly jak v zemském chovu tak i v hieb¢inech. Dikazem hiebéinského chovu
jsou rodiny 1 Drahoslava, 82 Marecha, 123 Matrona a 147 Damita, které vznikly v hieb¢ing
Skaly-Tlumacov a rodiny 55 Chynava, 246 Brica a 95 Citadela, které vznikly v hieb¢iné
Netolice. V zemském chovu v Cechéach vzniklo 14 rodin a 21 rodin bylo zalozeno v zemském
chovu na Moravé (Rocent & Policek 2022).
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Obrazek 2: Klisna 63/80 Kora po1233 Bimon z matky 63/811 Komtesa po
1435 Markon

Rodina: Drahoslava 1

(Autor: Marika Vesela)

4.2 Vykonnostni zkou$ky klisen

Selekce u klisen probiha poprvé pti vybéru klisnicek pod chovnou klisnou. Ve tfech
letech klisny dochazi k zapisu do plemenné knihy a vykonani vykonnostnich zkousek. Po jejich
uspeésném absolvovani je klisna zatazena do chovu.

Vykonnostni zkousky jsou kontrolou uZitkovosti pro plemeno CMB. Pro zapsani klisny
do hlavni plemenné knihy musi ve tfech letech mit obvod holené minimalné 23 cm a dosahnout
7,1 bodu za exteriér a za vykonnostni zkousky. Bodovani téchto parametri se provadi v ramci
zéakladnich zkouSek vykonnosti.

Zkousky vykonnosti klisen probihaji podle schvéaleného zkuSebniho fadu. Zkousku
absolvuji trileté klisny, vyjimecné starsi. Pfed zkouSku musi klisna byt zapsana do PK. Klisny
absolvuji zkouSku v lehké zaptezi ve dvojsprezi (obé klisny tfileté) nebo v jednospiezi ve dvou
ojich v disciplin€ parkur a drezura a v t€zké zaptezi (v sanich o hmotnosti 300 kg) v jednosptezi.
Posuzuje se krok, klus, ovladatelnost a ochota k tahu pomoci 10 bodové stupnice s ptesnosti na
0,1 bodu. Pro sloZeni zkouSky musi klisna absolvovat vSechny ¢asti zkousky s bodovym
hodnocenim nejméné 5 bodu.

Absolvovani vykonnostni zkouSky je pfedpokladem pro vyuZiti klisny pro produkci
plemennych hiebctl. Toto ustanoveni plati pro klisny narozené v roce 2015 a pozdéji (Rad
plemenné knih CMB 2010).

Do hlavni plemenné knihy jsou zapsany klisny, které mimo jiné splituji pozadavek miry
obvodu holené pfti zdpisu do PK ve 3 letech 23 cm a dosdhnou 7,5 bodu za hodnoceni exteriéru
a 7,5 bodu za vlastni uzitkovost. Timto opatienim je snaha vytvofit z hlavni plemenné knihy
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hlavni $lechtitelské jadro chovu a ¢aste¢né tim eliminovat absenci hieb¢inského chovu pozdéji
(Rad plemenné knih CMB 2010).

4.3 Genové zdroje

Ceskomoravsky belgicky ki je jednim z plemen zatazenych do Narodniho programu
ochrany genetickych zdroji hospodaiskych zvifat v Ceské republice. V ramci programu
genetickych zdrojii jsou zarazeni jedinci s oboustranné dolozenym plvodem, ktefi spliiuji
kritéria Cistokrevnosti a jsou zapsani v plemenné knize. Tento program ma za cil zachovat
genetickou diverzitu plemene a podpofit jeho udrzitelné vyuzivani pro budouci generace
(Roceni a Policek 2022).

Genové zdroje predstavuji zakladni geneticky material, ktery obsahuje informace dédi¢né
povahy, vyuzitelné ve Slechténi, chovu a ochrané druhii. V kontextu Zivoc¢isné vyroby se jedna
o genetickou diverzitu mezi plemeny hospodaiskych zvifat, kterd ma zasadni vyznam pro
zajisténi potravinové bezpecnosti, ekologické stability a udrzitelného rozvoje (FAO 2015).

Podle FAO (2015) jsou genové zdroje (Animal genetic resources) "jakékoli geneticky
definovatelné populace zvifat, které maji vyznam pro potravinovou bezpecnost nebo
zeméedélstvi." Genetickd diverzita je zdsadni, protoze umoziuje adaptaci druhi na ménici
se podminky prostfedi a zajiStuje rozmanitost znakd, jako je odolnost vii¢i nemocem nebo
schopnost prosperovat v riiznych klimatickych pasmech.

Z genetického hlediska existuje na planeté piiblizné 17 000 druht savci a ptakd, pficemz
domestikovano bylo jen asi 40 druhtl, coz zahrnuje zvitata pro produkci masa, mléka, vajec, ale
také pro praci a zabavu. K Gspé$né domestikaci zvitete byly nutné urcité biologické a socialni
charakteristiky, jako je socialni chovani a tolerance k blizkosti ¢lov€ka, coz jsou znaky, které
predurcily napiiklad skot, prasata, driibez, kozy, ovce a kon¢ k domestikaci. Tito zivo¢ichové
vyznamné prispivaji k naplnéni potfeb spolecnosti, zejména z hlediska potravinové produkce
a produktivniho vyuZiti pfi praci a zabavé (Ahmad et al. 2020).

K roku 2021 zaznamenala Organizace pro vyZivu a zeméd¢€lstvi (FAO) celkem pfiblizné
8 800 plemen hospodaiskych zvifat po celém svét€. Plemeno piedstavuje skupinu zvifat
stejného druhu, které se vyznacuji specifickymi, morfologickymi, fyziologickymi
a behavioralnimi vlastnostmi, jeZ se predavaji z generace na generaci. Tento systém klasifikace,
ktery FAO udrzuje prostiednictvim databaze DAD-IS (Domestic Animal Diversity Information
System), pomaha sledovat genetickou rozmanitost a rizika pro jednotliva plemena, coz je
klicové pro ochranu zZivocisnych genovych zdroji (FAO 2021).

V poslednich 50 letech doslo k intenzifikaci zemédélské produkce a vyuZivani modernich
technik, které preferuji vysoce produkéni plemena, pfed témi lokalnimi. Tento proces
genetické erozi na celém svété (FAO 2015). Priblizné 26 % lokalnich plemen je klasifikovano
jako ohroZené vyhynutim, 13 % jako neohrozené, 6 % jako vyhynulé a 55 % jako s nezndmym
rizikem (Pilling et al. 2020).

V nékolika studiich (FAO 2015; FAO 2007) je zdiraznéno, Ze ztrata genetickych zdroja
predstavuje zavazné riziko. Ztrata specifickych plemen muze vést k omezené schopnosti
reagovat na nové patogeny nebo klimatické vyzvy, coz ohrozuje globélni potravinovou

17



bezpecnost. Vyzkumy také naznacuji, ze intenzivni zeméd¢€lské systémy vedou k homogenizaci
genetického fondu, ¢imz se snizuje diverzita hospodatskych zvifat (Taberlet et al. 2011).

4.3.1 Ochrana a zachovani genovych zdroji

Ochrana genetickych zdroji je klicovou slozkou strategii pro zajisténi dlouhodobé
udrzitelnosti chovu zvitrat. Mezi hlavni pfistupy patii in situ a ex situ ochrana. In situ ochrana
zahrnuje udrzovani zvitat v jejich pfirozeném prostiedi, zatimco ex situ zahrnuje uchovavani
genetického materialu mimo jejich pfirozené prostiedi, napiiklad v genovych bankach
(Oldenbroek 2023).

4.3.1.1 In situ ochrana

In situ ochrana znamena ochranu ekosystéml a pfirodnich stanovist, stejné jako
udrzovani a obnovu zivotaschopnych populaci druhii v jejich pfirozeném prostredi. V piipadé
domestikovanych nebo kultivovanych druhi to zahrnuje jejich ochranu v prostredi, kde se
vyvinuly jejich charakteristické vlastnosti (Egelmenn & Engels 2002).

Tato metoda se Casto pouzivd pro tradicni plemena, kterd jsou dobie pfizpisobena
mistnim podminkam, jako je naptiklad odolnost vi¢i mistnim chorobam nebo specifickym
klimatickym podminkam (Kristensen et al. 2015). Mezi aktivity spojené s in situ ochranou patii
systémy zaznamenavani vykonnosti, vyvoj Slechtitelskych programii a fizeni genetické
rozmanitosti v ramci populaci. Ochrana in situ zahrnuje také kroky pfijaté k zajisténi
udrzitelného fizeni ekosystémil vyuzivanych pro zemédélstvi a produkcei potravin (FAO 2012).

Tato metoda je zasadni pro udrzeni populace plemenic a plemenikii potiebnych
k reprodukci a udrzitelnosti. Z obecného hlediska je in situ metoda preferovana, protoze
umoziiuje dynamiku populace a sleduje vyvoj vredlném cCase. Plemena se ptizplisobuji
ménicim se podminkam, coz muze vést ke zméné genovych frekvenci v populaci.

4.3.1.2 Ex situ ochrana

Ex situ ochrana zivoc¢iSnych genetickych zdrojii zahrnuje uchovavani genetickych
material mimo jejich pfirozené prostiedi. To zahrnuje uchovani v podob€ spermatu, vajicek,
embryi nebo kryokonzervovanych vzorki tkani, ve specialnich bankéch ¢i laboratofich mimo
pfirozeny habitat téchto organismi. Jednd se o metodu spiSe statickou, zaméfujici se na
udrzovani genetickych zdrojii mimo pfirozené prostiedi.

Tato metoda je zdsadni pro uchovani genetickych zdroji ohrozenych plemen, ktera
mohou byt obnovena v ptipad¢ jejich vyhynuti (Hiemstra et al. 2014).

Kryokonzervace hraje kliCcovou roli pii zachovani genotypt hospodaiskych zvitat. FAO
Global Databank for Animal Genetic Resources vede registry ohrozenych plemen, aby byla
zajiSténa moznost obnovy populace v budoucnu (FAO 2015).

Uchovavani genetického materidlu pomoci kryoprezervace spo¢iva ve zmrazovani bunék
na extrémné nizké teploty, Casto za pouziti tekutého dusiku, coZ zajistuje dlouhodobou
zivotaschopnost pro pozdé¢jsi vyuziti. Tato metoda je kli¢ova ve Slechtitelstvi a ochrané
genetickych zdrojt, kde umozituje uchovani jak embryi, tak i oocytl a somatickych bunék.
Kromé zemédé€lstvi nachazi vyuziti také v ochrané ohrozenych druhti a vyzkumu reproduk¢énich
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technik. Napfiklad technika vitrifikace, rychlé zmrazeni bez tvorby ledovych krystall, je
referovana kvili vysoké Zivotaschopnosti uchovanych embryi a oocyti (Engdawork et al.
2024). Tyto postupy mohou pomoci zvysit genetickou rozmanitost a podpofit chovatelské
programy zaméiené na obnovu druhi a udrzet tak biodiverzitu.

4.3.2 Genové zdroje v Ceské republice

Sprava genetickych zdrojio hospodaiskych zvifat v Ceské republice prosla dlouhym
vyvojem, ktery zahrnoval zmény legislativy, pfistupti a zavedeni politik, které reagovaly na
socio-ekonomické podminky a na potfebu ochrany biologické rozmanitosti. Historie fizeni
genetickych zdroji saha az do 50. let, kdy byla zavedena prvni pravidla statniho dozoru nad
chovem zvifat. Zakonem z roku 1950 bylo fizeni chovu pievedeno pod statni kontrolu a Zakon
o plemenafstvi z roku 1959 ustanovil systém Statni plemenatské spravy. Tento zdkon definoval
seznam autorizovanych plemen a jejich regiony chovu, které byly vymezeny na zékladé
produkénich a ptirodnich podminek. Dovozy cizich plemen byly povoleny pouze za ticelem
testovani a védeckych vyzkumt, coz mélo zajistit prizptisobeni importovaného genetického
materialu na§im lokalnim podminkam (MZe CR 2025).

V 90. letech po pfechodu na trzni ekonomiku, se podminky zménily. Volny trh
a privatizace plemenarskych organizaci vedly k expansi zahrani¢nich plemen. Bylo nutné
zavest flexibilngjsi pristupy, které reflektuji potiebu ochrany genetické diverzity a adaptace na
globalni pozadavky (Matlova 2013). Narodni program na ochranu genetickych zdroji
hospodaiskych zvifat, vytvofeny ve spolupraci s Vyzkumnym tstavem Zivocisné vyroby, se
zaméfil na zachovani ohrozenych plemen (Ptibyl et al. 2017). Tento program zahrnuje jak
in situ ochranu, tedy zachovani plemen v jejich pfirozeném prostiedi, tak ex situ ochranu, ktera
vyuziva metody jako jsou genové banky (FAO 2007).

S pfijetim Zakona o plemenarstvi ¢. 240/1991 byl poprvé deklarovan cil ochrany
genetickych zdroji a vytvaieni genovych rezerv pro piivodni a ohrozena plemena. V roce 1995
byl proto vyhlaSen prvni Narodni program ochrany a vyuZivani genetickych zdroju
hospodarskych zvitat, do kterého bylo zpo¢atku zahrnuto 29 narodnich plemen (Matlova 2013).
Tento program poskytuje pravni rdmec a finan¢ni podporu pro chovatele, ktefi aktivné
pfispivaji k ochrané genetickych zdroji. Do programu ochrany genetickych zdroju
hospodaiskych zvitat jsou zahrnuta plemena skotu, ovci a koz, koni, prasat, dribeze, kralikd,
nutrii, sladkovodnich ryb a véel, ktera vznikala nebo jsou adaptovana na tizemi Ceské
republiky. Koordinaci v oblasti genetickych zdroji hospodatskych zvifat v Ceské republice
zajistuje Vyzkumny ustav zivo¢iSné vyroby v Praze-Uhtinévsi. Narodni stiedisko dohlizi na
program kryokonzervace a vyuziti metod molekularni genetiky pro monitoring genetického
materidlu plemen zatazenych do narodniho programu.

Od té doby se genetické zdroje pravidelné monitoruji a analyzuji, aby se zajistila zdrava
geneticka struktura a omezil se ptibuzensky chov, ktery by mohl vést k degeneraci plemen
(Bijma et al. 2001). Plemena uvnitf Evropy jsou si do zna¢né miry piibuznd, mnohdy se jedna
o stejné plemeno s odliSnym nazvem chované v jiné zemi. S plemenem jako s jednotkou
je potieba pracovat v souhrnu celé populace bez ohledu na statni hranice (Ptibyl et al. 2017).
Ochrana genetickych zdrojl je nyni 1 soucasti evropskych programt biodiverzity a udrzitelného
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rozvoje, coz umoznuje Cerpat financni i technickou podporu na mezinarodni Grovni (FAO
2007).

4.3.2.1 Plemena koni zafazena do genetickych zdrojia v CR

V Ceské republice jsou v Narodnim programu ochrany genetickych zdrojui zvifat
zafazena celkem Ctyfi plemena koni. Jedna se o plemena huculsky kun, starokladrubsky kuin,
slezsky norik a ¢eskomoravsky belgicky kun (Ptibyl et al. 2017).

Genetické zdroje chladnokrevnych koni v Ceské republice zahrnuji pfedev§im plemena
s historickymi kofeny ve stfedni Evropé¢. Tato plemena jsou ocefiovdna pro svou odolnost, silu
a vSestrannost, coz je ¢ini vhodnymi pro zeméd¢lské prace a také pro rekreacni a ekologické
ucely (Vostry et al. 2011).

Chladnokrevni kon& v Ceské republice jsou také zahrnuti do §irsich evropskych programi
pro zachovani biodiverzity koni, coz zahrnuje ex situ opatieni, jako je kryokonzervace, a in situ
programy zamétené na udrzovani zivych chovnych populaci (Putnova et al. 2018). Tyto
iniciativy, podporované mistnimi organizacemi a evropskymi sitémi, se zaméfuji na
dlouhodobou zivotaschopnost téchto populaci. Konzervacéni usili ma zdsadni vyznam nejen pro
uchovani genetickych zdroji, ale také pro zachovani kulturniho dédictvi spojeného s témito
historickymi plemeny (Ovaska et al. 2021).

Dle Ro¢né & Policka (2022) musi jedinci plemene ¢eskomoravsky belgicky kiin spliiovat
tato kritéria, aby mohli byt povazovani za genovy zdroj:

e Byly do GZ zafazeni od roku 1999 vcetné. V tomto roce doSlo k zafazeni
nejkvalitnéjsich jedincii do genovych zdroji.

e Jsou od roku 1999 ¢&istokrevnymi zvitaty. Cistokrevnym zvifetem se rozumi taci
jedinci, ktefi maji minimalni podil 87,5 % gend pfedmétného plemene. Z toho
vyplyva Ze maximaln& ve tieti generaci muze mit jedinec predka jiného nebo
nezndmého plemene.

e Jsou zapsani v plemenné knize

e Absolvuji a splni kritéria vykonnostnich zkouSek

e Svymi parametry télesnych znakl odpovidaji standardu plemene

e V mimoradnych pifipadech mize dojit k zafazeni jedince, ktery nespliiuje tyto
podminky, aviak musi byt schvalen plemennou radou CMB a narodnim
koordinatorem.

Ptipady, ve kterych nemuze byt zvite zafazeno jako GZ:

e Jedinec spliujici vSechny podminky k zafazeni z hlediska ptvodu, vlastnosti
exteriérovych 1 vykonnostnich nemize byt zatazen do GZ v ptipad€ prokazatelné
dédi¢né vady. Jednim z diivodt je naptiklad letni vyrazka, potvrzend veterinarnim
1ékatem.
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4.4 Geneticka diverzita ceskomoravského belgického koné

Vedle historického a kulturniho vyznamu je genetickd rozmanitost u téchto
chladnokrevnych plemen cenna i pro selektivni chov, zaméteny na vyuziti koni k praci nebo
sportu. Vyzkumy heritability a genetickych markera spojenych s vykonnostnimi znaky, jako
jsou vytrvalost a sila, ukazuji na potencial téchto plemen pro dal$i vyuziti v modernich
chovatelskych programech (Putnova et al. 2018).

Analyzy populaci ¢eskomoravského belgika a slezského norika, zejména ve vztahu
K arovni inbreedingu a genetické variabilité, odhaluji, ze ackoli tato plemena vykazuji
vyznamnou genetickou diverzitu, existuje riziko inbreedingové deprese. Pro zmirnéni tohoto
rizika se chovné programy zameétuji na genetické fizeni, které balancuje mezi zachovanim
pozadovanych vlastnosti a udrzenim genetického zdravi populaci (Vostry et al. 2011).

4.4.1 Metody hodnoceni genetické diverzity

Geneticka diverzita je kli¢ovym faktorem pro dlouhodobou udrzitelnost plemene, protoze
umoziuje adaptaci na ménici se podminky prostfedi a snizuje riziko genetickych chorob (Long
2008)

Diky rozvoji molekuldrnich genetickych technik a bioinformativnich nastrojii doslo
V poslednich desetiletich k vyznamnému pokroku v hodnoceni genetické diverzity koni
(Durward-Akhurst et al. 2021). Tyto metody umoziiuji detailni analyzy genomu koni na arovni
jednotlivych nukleotidi (SNP), coz poskytuje bezprecedentni vhled do genetické struktury
populaci, evolu¢nich vztahi mezi plemeny a identifikaci genomickych oblasti podléhajicich
selekci. Hodnoceni genetické diverzity koni ma Siroké uplatnéni, od konzervace ohrozenych
plemen pies optimalizaci Slechtitelskych programii az po studium geneticky komplexnich
znaki, jako je vykonnost ¢i nachylnost k onemocnénim (Ablondi et al. 2020).

4.4.2 Rodokmenové (genealogické) analyzy

Rodokmenové analyza genetické diverzity u koni ptedstavuje kli€ovy nastroj pro
hodnoceni genetické variability a piibuznosti v populacich jednotlivych plemen. Jejim hlavnim
cilem je optimalizovat chovatelské strategie s cilem zachovani zdravé a geneticky rozmanité
populace, coz je obzvlasté dilezité pro ohrozena plemena nebo uzaviené populace (Boichard
et al. 1997). V ptipadé ¢eskomoravského belgického koné poskytla cenné informace o stavu
genetické variability tohoto plemene.

Studie Vostré-Vydrové et al. (2016) se zaméfila na analyzu zakladnich parametrt
populace chladnokrevnych koni v CR. Analyza byla provadéna na zakladé 27 022 zaznami
v plemenné knize CMB, z dat od roku 1900 do &ervna roku 2013. referenéni populaci tvofilo
celkem 956 jedinct narozenych v letech 1996-2010. Primérny ekvivalent kompletné znamych
generaci byl u CMB 8,91, coZ je srovnatelné s ostatnimi chladnokrevnymi plemeny v CR.
Uplnost rodokmenu klesla pod 50 % po 15 generacich.

Celkovy pocet zakladatelti populace CMB byl 2583 jedincii. Efektivni pocet zakladatelt
(fe) byl vsak pouze 43,33, coz naznacuje nerovnomerny prispévek zakladateld do soucasné
populace. Efektivni pocet predki (fa) byl jesté nizsi - 23,31. Pomér fa/fe byl 0,53, coz indikuje,
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ze v minulosti doSlo k vyznamnému efektu hrdla ldhve. Deset nejvyznamnéjSich predki
vysvétluje 50 % genetické variability referenéni populace CMB.

Primémy koeficient inbreedingu (Fi) v referen¢éni populaci CMB byl 0,040
(4 %). Pramérny koeficient piibuznosti (AR) dosahl hodnoty 0,09. Nartst inbreedingu (AF) za
generaci byl 0,005, coz je na hranici doporucené hodnoty FAO (0,01)

Realizovana efektivni velikost populace (Ne) odvozena z narGstu inbreedingu byla
uCMB 101,37. Tato hodnota je nad doporuéenym minimem 50 jedinct pro zachovani
genetické diverzity.

Celkova ztrata genetické diverzity v referencni populaci CMB za poslednich 53 let byla
5 %. Vétsi podil na této ztrat€¢ mél geneticky drift (3 %) nez nerovnomérny piispévek
zakladateltl (2 %).

Rodokmenova analyza odhalila vyznamny pokles genetické diverzity u ceskomoravského
belgického koné. Pro zachovani genetické variability tohoto plemene je tfeba implementovat
vhodné chovatelské strategie zaméfené na minimalizaci pfibuzenské plemenitby a udrZeni
efektivni velikosti populace.

4.4.3 Analyzy molekularnich markeru

Molekularni markery predstavuji vyznamny nastroj v genetickém vyzkumu a $lechténi
koni, umoziujici detailni analyzu genomu a identifikaci dalezitych genetickych variant. Mezi
nejcasteji pouzivané typy molekuldrnich markert u koni patii mikrosatelity, jedno nukleotidové
polymorfismy (SNP) a inzerce/delece (INDEL) (Barrey 2010)

U koni se molekularni markery pouzivaji k identifikaci genetickych variant spojenych
suréitymi fenotypy, jako je velikost téla, temperament nebo nachylnost k urcitym
onemocnénim. Napiiklad SNP markery byly pouZity k identifikaci genetickych mutaci
spojenych s ur€itymi chorobami u koni, jako je lavender foal syndrom nebo foal
immunodeficiency syndrom (Finno & Bannasch 2014).

U koni se pro studium genetické variability a identifikaci specifickych znakl pouzivaji
rizné typy molekularnich marker. Mezi nimi patii RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism), které vyuZivaji enzymy k rozdéleni DNA na fragmenty rtzné délky,
umoziujici identifikovat genetické variace (Beuzen et al. 2000). Dalsimi dilezitymi markery
jsou mikrosatelity (SSR), které jsou kratké sekvence DNA opakujici se v genomu a jsou hojné
pouzivany pro studium genetické diverzity (Berber et al. 2014). SNP (Single Nucleotide
Polymorphism) jsou také Siroce vyuzivané, jelikoz umoznuji identifikovat zmény jediného
nukleotidu v DNA sekvenci, coz je dtlezité pro asociativni studie a identifikaci genti spojenych
s uréitymi fenotypy (Finno & Bannasch 2014).

Analyzy genetickych markeri u chladnokrevnych koni v Evropé jsou dilezité pro
pochopeni jejich genetické wvariability a diferenciace. Napfiklad studie o polskych
chladnokrevnych konich, jako jsou Sztumski a Sokolski, ukazala, Ze tyto populace maji
relativné nizkou genetickou diferenciaci, pfestoze jsou povazovany za samostatna plemena
s vlastnimi plemennymi knihami. Tyto populace byly vytvofeny na pocatku 20. stoleti
a pouzivaly stejné hiebce, pfevazné Ardenského a Bretonského. Geneticka analyza pomoci
SNP genotypizacnich poli ukazala, Ze populace Sokolski a Sztumski maji nizké hodnoty F_ST,
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coz naznacuje, ze vétSina genetické variability je vysvétlena individudlni variabilitou uvnitt
populaci (Gurgul et al. 2020).

Analyzy Y-chromozomu u koni jsou neddvno intenzivné studovany, protoze poskytuji
jedinecné informace o otcovské linii a historii plemen. Tyto studie jsou dulezité pro pochopeni
genetické rozmanitosti a zachovani plemen. Umoznuji sledovat otcovské linie koni az 1500 let
zpét, coz je zasadni pro identifikaci optimalnich linii pro chov a zachovani plemen (Wallner et
al. 2013). Vyhody téchto analyz zahrnuji lepsi konzervaci genetické rozmanitosti, optimalizaci
chovatelskych programi a pochopeni evoluce koni a procesu domestikace (Lindgren et al.
2004). Nové technologie DNA sekvenovani umoziiuji 1épe pochopit komplexni strukturu Y-
chromozomu a identifikovat nové typy markert, jako jsou SNPs a CNVs, kter¢ jsou pouzivany
pro studium otcovskych linii koni. Celkové, tyto analyzy maji pozitivni dopad na budoucnost
chovu koni a umoznuji Iépe zachovat piivodni plemena a jejich jedine¢né genetické vlastnosti
(Liu et al. 2020).

4.5 Vyuziti mikrosatelitnich DNA markeru v genetickych studiich

Mikrosatelity byly v minulosti nejrozsitenéjsim typem markerti pouzivanych pro analyzu
genetické diverzity koni (Vostra-Vydrova et al. 2018). Jedna se o kratké tandemové se opakujici
sekvence DNA, které jsou vysoce polymorfni. Mezi vyhody mikrosateliti patii vysoka mira
polymorfismu, vhodnost pro analyzu ptfibuznosti a oveéfovani rodicovstvi. Standardizace pro
rutinni kontroly pedigree v mnoha zemich.

Laboratoi Genomia garantuje stanoveni minimalné 15 z nésledujicich 17 mikrosatelitnich
markert, které jsou doporuceny International Society for Animal Genetics (ISAG) pro
identifikaci a testovani rodicovstvi koni: VHL20, AHTS5, HMS2, AHT4, HTG10, LEX3,
ASB23, HMS1, ASB2, HTG6, HMS3, HTG4, CA425, HMS6, HTG7, ASB17 a HMS7
(Genomia 2025)

Mikrosatelitni repetice jsou amplifikovany pomoci fluorescenéné znacenych primert.
Nasledné jsou alely od kazdého jedince v rodin€ rozd€leny podle velikosti a marker je testovan
na vazbu s jinym markerem.

Tento piistup umozZiluje:
1. Identifikaci vazby mezi genetickymi markery a fenotypovymi znaky
2. Mapovani genl zodpovédnych za urcité vlastnosti

3. Studium dédicnosti a genetické struktury populaci
Vyuziti mikrosatelitlh jako markerd poskytuje cenné informace o genetické variabilité

amulzZe pomoci pii identifikaci genli spojenych s dulezitymi znaky v Slechtitelskych
programech (Al-Samarai & Al-Kazaz 2015).

Naptiklad studie provedena v Koreji prokdzala, Ze systém 14 mikrosatelitnich markera
je vysoce G¢inny pro parentazni testovani u anglickych plnokrevnikt. Tento pfistup je Siroce
pouzivan v chovu koni pro ovéfeni rodiCovstvi a zajiSténi integrity plemennych knih
(Lee & Cho 2006).

Mikrosatelitni markery jsou také pouzivany pro hodnoceni genetické diverzity u riiznych
plemen koni. Studie Putnové et al. (2019) pouzila 17 mikrosatelitnich markert k analyze 2879
jedinct z 43 populaci koni. Bylo zjisténo celkem 182 rliznych alel, s primé&mym poctem 10,7
alel na locus. Ocekavana heterozygotnost se pohybovala od 0,459 Friskych koni do 0,775
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Welsh Part Bred, s primérnou hodnotou 0,721. Pozorovana heterozygotnost byla v priméru
0,709, s nejvyssi hodnotou 0,775 u Ceského Sport Pony.

451 Metoda SNP markeru pro genetické analyzy koni

V posledni dobé se zac¢inaji objevovat trendy smérem k vyuziti SNP (single nucleotide
polymorphism) markert jako potencialni alternativy pro parentalni testovani koni (Hirota et al.
2010). SNP markery jsou typem genetickych markert, které se zaméiuji na jednoduché zmény
v DNA sekvenci, kde je jeden nukleotid nahrazen jinym. Tyto zmény jsou ¢asté a rovnomérne
rozlozené po celém genomu, coz z nich déla uzite¢né nastroje pro genetické studie (Ye S. et al.
2001).

Metoda zalozend na SNP markrech vyuziva techniky jako je PCR (polymerazova
fetézova reakce) a nasledné sekvenovani nebo genotypovani pomoci mikro€ipi, aby urcila
specifické alely SNP u jedinct (Matsuda 2017).

Metoda SNP markert zahrnuje nékolik krokd, které jsou popsany niZe:

1. Odbér vzorkiu: Nejprve se odebiraji biologické vzorky, jako je krev nebo tkan, od
jedinct, které je tieba geneticky analyzovat. Tyto vzorky jsou pak zpracovany pro
extrakci DNA.

2. Extrakce DNA: Z té&chto vzorkl se extrahuje DNA, ktera je poté pripravena pro dalsi
analyzu. Kvalita DNA je kritickd pro uspéch genotypizace (Syvédnen 2001).

3. PCR:Pouzivé se PCR k amplifikaci specifickych oblasti genomu, kde se nachézeji SNP
markery. Tento krok zahrnuje amplifikaci kratkych usekiit DNA, které obsahuji SNP
(Kim et al. 2017).

4. Genotypovani: Amplifikované produkty se poté analyzuji pomoci mikrocipti nebo
sekvenovani, aby se urCily specifické alely SNP u kazdého jedince. Existuje n€kolik
metod pro genotypovani SNP, v€etné primer extension a mass spectrometry.

5. Analyza dat: Ziskana data se analyzuji pomoci bioinformatickych nastroji, aby se
urcily genetické vztahy mezi jedinci nebo aby se provedla parentalni analyza (Ye, S., et
al. 2001).

Studie poukazuji na to, Ze SNP markery nabizeji vysSi piesnost a stabilitu
neZ mikrosatelitni markery, zejména v parentalnim testovani. Napfiklad studie provedena
na marockych konich ukazala, ze panel 142 SNP markerti mize byt dostatecny pro parentalni
testovani s kumulativnimi vylu¢ovacimi pravdépodobnostmi piesahujicimi 99,99% (Aminou et
al. 2024). To naznacuje, Ze SNP markery jsou slibnou alternativou pro genetické analyzy koni.

Kromé toho, studie vyuzivajici SNP genotypizaéni pole pro 14 domécich plemen koni
a 18 souvisejicich druhli ukazala, Ze SNP markery poskytuji Siroké spektrum aplikaci, véetné
asociativniho mapovani a studii genetické diverzity (McCue et al. 2012). Tyto vysledky
demonstruji vysokou kvalitu SNP genotypizacnich zdrojl a jejich potencidl pro rizné genetické
analyzy koni.

Celkové, SNP markery se stavaji stale popularnéjsi volbou pro genetické studie koni diky
své piesnosti a stabilité. Jsou doporucovany jako potencialni nahrada mikrosatelitnich markert
pro parentalni testovani a dal$i genetické analyzy.
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4.5.2 Studie zamérené na ceskomoravského belgického koné

Studie Vostré-Vydrové et al. (2018) zaméfena na genetickou diverzitu ¢eskych plemen
koni, vCetn¢ ¢eského moravského belgického koné, pouzila soubor mikrosatelitnich markert k
analyze genetické variability. Z vysledka vyplyva, Zze populace ¢eskomoravského belgického
kon¢ v Ceské republice vykazuje relativné vysokou genetickou diverzitu. Primérny pocet alel
na locus byl 7,62, coz je nejvyssi hodnota mezi studovanymi taznymi plemeny, ackoli rozdily
mezi nimi nebyly statisticky vyznamné. Pozorovana heterozygotnost byla 0,680, coz
je srovnatelné s ostatnimi studovanymi plemeny.

Tyto vysledky naznacuji, Zze Ceskd moravskd belgickd populace ma dostatecnou
genetickou diverzitu a nizkou uroven inbreedingu, coz je dulezité pro budouci chovatelské
strategie a programy ochrany genetickych zdroji koni v Ceské republice.

Dalsi studie potvrdily, ze ¢eskd moravska belgickd populace, stejné jako dalsi pavodni
plemena, jako jsou hucul a starokladrubsky kun, neztratila vazné genetickou diverzitu navzdory
historickym tzkym hrdlim a pfedchozimu inbreedingu (Putnova et al. 2018).

4.6 Mitochondrialni DNA

Mitochondridlni DNA (mtDNA) je mimochromozomalni genom nachéazejici
se vV bunécnych mitochondriich mimo jadro a je dédén vyhradné od matky bez ptispévku otce.
Vzhledem k vyssi evoluéni rychlosti mtDNA ve srovnani s jadernym genomenm je tento marker
preferovan pfi konstrukci fylogenetickych stromt a odvozovani evolu¢ni historie, a je proto
idealni pro srovnani v ramci druhti i mezi nimi (Al-Samarai & Al-Kazaz 2015).

Fylogenetické vztahy tizce ptibuznych druhti nebo dokonce riznych plemen jsou rychle
se vyvijejicim systémem s vysokou mutaéni rychlosti. Hypervariabilni D-smycka
mitochondrialni DNA (mtDNA) je vhodna pro stanoveni fylogenetickych vztahti kvtli vysoké
urovni sekvencové variability. Méfeni variability v ramci 1191- bp fragmentu D-smycky se
ukdzalo byt uzitené pro charakterizaci variability uvnitf plemene a mezi plemeny
(Aberle et al. 2007).

MtDNA obsahuje geny zapojené do energetického metabolismu, coZ ma vliv
na vykonnost koni, zejména v disciplinach vyzadujicich vytrvalost a silu. Vzhledem k tomu,
Ze mitochondridlni geny se podileji na energetickém metabolismu, genetickd variabilita
na arovni mtDNA by mohla pfispivat k liniové specifickym rozdilim ve vykonnostnich
vlastnostech. U lidi byla zjisténa mitochondrialni variabilita, kterd ovliviiuje vytrvalostni
a vykonové schopnosti (Engel et al. 2021). U koni se vyzkum zamé&fil pfedevsim na dostihovou
vykonnost. U plnokrevniki Harrison a Turrion-Gomez (2006) zkoumali cely mitochondrialni
genom a nalezli haplotypy spojené s dostihovou uspéSnosti a Lin et al. (2018) zjistili mutaci
V mitochondridlnim genu 16S rRNA, kterd ma za nasledek nizkou dostihovou vykonnost.

Diky své vys§i mutacni rychlosti, nez jadernd DNA umozZiiuje mtDNA 1épe sledovat
fylogenetické vztahy a genetickou diverzitu (Vila et al. 2001).

Analyzy mtDNA u holstynskych koni ukazaly, Ze urc¢ité mitochondrialni haploskupiny
jsou spojeny se specialnimi talentovymi dispozicemi pro drezuru nebo parkurové skakani, coz
naznacuje, ze mtDNA mize mit vliv na sportovni vykonnost koni (Engel et al. 2022).
Sekvencovéni celych mitochondridlnich genomt u domécich koni odhalilo, Ze domestikace
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zahrnovala zaclenéni rozsahlé divoké koné diverzity, coz ovlivnilo genetickou rozmanitost
modernich plemen (Lippold et al. 2011). Nové technologie, jako je nanopore sekvenovani,
umoziuji efektivni sekvenovani celych mitochondridlnich genomii a identifikaci novych
variant mtDNA, coz dale rozSifuje naSe znalosti o genetické historii koni (Dhorne-
Pollet et al. 2020).

4.7 Genetické vzdalenosti mezi chladnokrevnymi plemeny v CR

V Ceské republice se zformovala tii chladnokrevna plemena. Mezi né patii plemena
slezsky norik, Cesky norik a ¢eskomoravsky belgicky k. Tato plemena sdileji podobné
chovatelské cile a historii, coz pfispiva k jejich genetické podobnosti.

Ceskomoravsky belgicky ki vykazuje mirné vétsi genetickou vzdalenost od ostatnich
taznych plemen, ale stéle je soucasti stejné skupiny chladnokrevnych koni. Studie také ukazaly
(Vostry 2011; Vostra-Vydrova et al. 2016), ze plemeno CMB ma dostatenou genetickou
diverzitu a nebyl vdzné ovlivnén inbreedingem, coz je dulezit¢é pro budouci chovatelské
strategie a programy ochrany genetickych zdrojii koni v Ceské republice.

4.7.1 Vyvoj chovu slezského norika a ¢eského norika

Historie norického koné saha az do starovéku, kdy Rimané zaloZili provincii Noricum
na uzemi dnesniho Rakouska a piivezli do alpské oblasti t€zké fimské tazné kon¢, které zkiizili
s mistnimi keltskymi kotimi, ¢imz vznikl novy typ koné zndmy jako Noriker. Béhem 18. stoleti
se nori¢ti koné stali oblibenymi pro zemédélskou praci, jelikoz byli vySlechténi do t&zsi
a klidn¢jsi formy, lépe ptizptisobené narocné praci v chladném a nebezpecném horském
terénu. Ve snaze zmohutnit norika dochazelo k zapousténi norickych klisen importovanymi
belgickymi, clydesdalskymi, holStynskymi a normandskymi hiebci. (Ambroz et al. 1957)

V roce 1803 pievzal stat pééi o rozvoj chovu koni, ziidil pfipoustéci stanice a podporoval
chovatelské svazy. DoSlo ke vzniku nékolika lokalnich razii. Obecnym nedostatkem vSech
téchto razli byla mal4 hloubka hrudi, vysokonohost, Spatn¢ vazana horni linie, kratka hranata
malo svalnata zad’, strma lopatka, t€Zka a malo uSlechtila hlava. V roce 1884 sjednotili
chovatelé jednotlivé razy koni na typ pincgavsky, ktery se tak stal modernim typem norika
(Dusek 2007).

Historie norickych koni v ¢eskych zemich je tizce spjata s jejich vyuzivanim jako taznych
koni pro dopravu zboZi, zejména soli, po dilezité obchodni cesté¢ znamé jako ,,Zlata stezka®.
Noriéti kon¢ byli cenéni pro svou vytrvalost a houZevnatost, nicméné ptuvodni rakousti norici
trpéli uréitymi exteriérovymi vadami, jako je prohnuty hibet a nedostate¢né mohutné svalstvo.

V ceskych zemich se noricti kon¢ dostavali jiz od sttedoveku, ale jejich oficidlni chov
zadal az v roce 1868 v oblasti statniho hiebéince v Pisku. V ptihrani¢ni oblasti jiznich Cech
se noricti koné vyskytovali ddvno piedtim, protoze byli pouzivani jako tazni koné pfi prepraveé
zbozi. VEtsi dovoz norickych hiebcetl nastal v letech 1892 az 1923 a opét v roce 1943, kdy
se dovazeli z Rakouska 1 Bavorska (Svaz chovatell a ptatel norika 2025)

Slezsky norik vznikl ze slezskych klisen, které byly plvodné zuSlechtovany
norfolkskymi hiebci. Tyto klisny byly pozdéji opakované zapoustény pivodnimi norickymi
hiebci, coz vedlo k vyhlazovacimu kiizeni a postupnému vzniku rdzu slezského norika.
Zakladateli genealogickych linii tohoto plemene byli hiebci jako 41 Norbert, 419 Bravo, 2526
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Holl-rieger, 2262 Gothenscherz, 12 Pfeirling a 342 Dietrich. Postupnym zkfizenim rtiznorodé
populace klisen, zahrnujici i teplokrevné jedince, a cilenou plemenitbou s vyuzitim ptivodi
zakladatelll, vzniklo plemeno chladnokrevnych koni, které se morfologicky lisi od ptivodniho
norického kong. Slezsky norik je zatazen do genetického zdroje koni v Ceské republice a jeho
chov je zaloZen na hieb¢inském typu v Klokocové u Opavy (Dusek 2007)

V sedmdesatych a osmdesatych letech 20. stoleti, doSlo ke spojeni ceskych
chladnokrevnych plemen ve snaze vytvofit jedno chladnokrevné plemeno s nazvem cesky
chladnokrevnik. Coz vedlo k promiSeni genetického materialu populaci (Misat 2011).

4.7.2 Studie zabyvajici se genetickymi vzdalenostmi mezi chladnokrevnymi
konimi v CR

Studie se zamétuji na genetickou diverzitu a vzdalenosti mezi chladnokrevnymi plemeny
koni v Ceské republice, konkrétné mezi Slezskym norikem, &eskym norikem a
¢eskomoravskym belgickym koném. Tyto studie poukazuji na nizkou genetickou diferenciaci

mezi témito plemeny, coZ je patrné z nizkych hodnot Wrightova Fst (Vostra-Vydrova et al.;
2018; Vostry 2018; Vostra-Vydrova et al. 2016).

Mezi SN a N existuje velmi mala geneticka vzdalenost, s hodnotami FsT v rozmezi 0,004
az 0,006 ( Vostra-Vydrova et al. 2016). To naznacuje, ze mezi témito dvéma plemeny je vysoka
urovenn genetické promiSenosti, pravdépodobné zplisobena jejich historickym chovatelskym
vyuzitim a geografickou blizkosti (Hofmanova et al. 2014). Mezi SN a CMB je geneticka

vzdalenost mirné vétsi, s hodnotami FsT kolem 0,019 az 0,0665 (Vostra-Vydrova et al. 2018;
Vostra-Vydrova et al. 2016). To svéd¢i o tom, Ze i mezi témito plemeny existuje urcita uroven
genetického michani, 1 kdyz niz$i nez mezi SN a N.

Dle Vostré-Vydrové et al. (2018) se populace déli do dvou hlavnich klastra, jeden pro
CMB a druhy pro SN a N. To odpovida historickému vyvoji a geografickému rozloZeni plemen.
Vysoka troven genetické promisenosti, zejména mezi SN a N, byla zpisobena historickymi
chovatelskymi praktikami a geografickou blizkosti. Hodnoty heterozygotnosti a genetické
diverzity byly podobné napti¢ plemeny, coz svéd¢i o dostatecné genetické variabilité.

Studie také ukazala, Ze vétSina genetické variability je vysvétlena rozdily mezi jednotlivei
uvnitf plemen, nikoli rozdily mezi plemeny samotnymi. To naznacuje, Ze populace SN a N jsou
geneticky velmi blizké a lze je povaZzovat za soucast stejné populace (Vostra-Vydrova et al.
2016). Tyto vysledky jsou dilezité pro fizeni programl ochrany genetickych zdrojh
a minimalizaci ztraty genetické variability (Vostra-Vydrova et al. 2018).

Celkové tyto studie naznaduji, Zze chladnokrevna plemena v Ceské republice vykazuji
nizkou urovenn genetické diferenciace a vysoky genovy tok, coz je dilezité pro budouci
chovatelské strategie a programy ochrany genetickych zdrojt koni.
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Geneticka diverzita mezi chladnokrevnymi plemeny koni
v Ceské republice

7,17 7,31 1.62

0,72 0,71 0,69 0,68 0,68 0,68

O P N W b O1 O N 0 ©

N SN CMB
heterozygotnost ® genova diverzita ® primérny pocet alel na lokus

Graf 1: Geneticka diverzita mezi chladnokrevnymi plemeny koni v CR (Vostra-Vydrova 2018)

4.8 Télesna stavba a jeji genetické aspekty

Hlavnim cilem chovateli zvifat a Slechtitelskych organizaci je zlepSovat geneticky
potencial zvifat v prubchu generaci. T¢lesna stavba vykazuje fyzické vlastnosti zvitete
odpovidajici uspotadani kosti, svali a dalSich tkani v téle. Znaky télesné konstituce se tedy
podileji na télesnych mirach. Chovatelé koni se zajimaji o znaky télesné stavby, protoZe koreluji
se zdravotnimi, a vykonnostnimi znaky zvitat. Proto jsou tyto znaky diilezité a mohou se podilet
na hodnoceni koni (Ghavi Hossein-Zadeh 2021).

4.8.1 Hodnoceni télesné stavby

Hodnoceni télesné stavby koni Ize provadét riznymi metodami, které se 1i8i v objektivite,
presnosti a prakti¢nosti. Tradi¢ni pfistupy zahrnuji subjektivni posuzovani, bodové hodnoceni
a objektivni mé&feni pomoci nastroju jako jsou mérna hil, pasmo a goniometry (Duberstein,
2016). Tyto metody v§ak maji i své nevyhody, mezi né€ patii naptiklad ru¢ni méteni, které mize
byt Casové narocné a potencidln€¢ nebezpecné kvuli blizkému kontaktu ¢loveéka s koném
nizkou opakovatelnosti a pfesnosti vzhledem k zavislosti na zkuSenostech a usudku hodnotitele.

V poslednich letech se proto rozvijeji objektivnéjsi a praktictéjsi metody hodnoceni
télesné stavby koni. Jednou z nich je analyza obrazu, kterd umoziiuje ziskat presné méteni bez
pfimého kontaktu se zvifetem. Tato metoda vyuZziva standardizované fotografie koné, které jsou
nasledné analyzovany pomoci specializovaného softwaru (Freitag et al. 2021).

Zékladni znaky mohou byt bud’ méteny, nebo hodnoceny bodovym systémem, coz zavisi
na konkrétnich chovatelskych cilech. Pii bodovém hodnoceni hodnotitelé vyjadiuji subjektivni
posouzeni spravnosti daného znaku.

V nékterych plemenech koni byl v 90. letech zaveden systém linearniho popisu, ktery
ptavodné vznikl u dojeného skotu (Folla et al. 2020). Linearni popis znaki télesné stavby a typu
je kliovy prvkem ve $lechtitelskych programech chladnokrevnych koni v CR, jehoz cilem
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je zachovani specifi¢nosti plemene v budoucich generacich. Linearni popis se ukazuje jako
ucinny nastroj k dosazeni slechtitelského cile s ohledem na télesnou stavbu (Vostry et al. 2017).
V ramci linearniho popisu se hodnoti 22 morfologickych znak, které byly popsany pomoci
linearnich typovych znaku, zahrnujicich faktory jako typ, rozsah, uSlechtilost, délka krku,
nasazeni krku, délka kohoutku, délka hibetu, tvar hibetu, délka beder, tvar beder, délka zadi,
sklon zadi, lopatka, pfedni konéetiny, pfedni kopyto, postoj zadnich koncetin, kloub, zadni
kopyto, sitka téla, tvar beder, prostornost kroku a klusu. K hodnoceni vyvoje téchto znakt
se vyuziva linearni skala od 1 do 9 (Vostry et al. 2009).

Dle Cecha & Svéba (2015) se mezi zakladni télesné miry, které se b&zné zjistuji u koni
a jsou soucasti chovného cile v ramci standardii plemene, tadi:

Kohoutkova vySka paskova (KVP) — M¢fi se paskovou mirou od vnéjsi patky levé
pfedni koncetiny k nejvyssimu bodu kohoutku. Tento parametr je diilezity pro urceni celkové
velikosti koné, coz je kladeno jako pozadavek u vétSiny plemen.

Kohoutkova vySka hillkova (KVH) — Mé&fi se hiilkovou mirou jako kolma vzdalenost
od nejvyssiho bodu kohoutku az k zemi. Tato vyska je €astéji pouzivana pro urceni vysky koné
z hlediska standardu plemene.

Obvod hrudniku (OH) — Tento rozmér se méii paskovou mirou za lopatkou
a kohoutkem, coz je dulezity ukazatel pro stanoveni velikosti hrudniku a objemu téla koné, coz
ma vliv na jeho dychaci kapacitu a kondici.

Obvod holené (Ohol) — Méfi se paskovou mirou s milimetrovym délenim v nejslabsim
misté holené, coz je obvykle v ptechodu horni tfetiny holen¢ do druhé tfetiny. Tento rozmér
poskytuje informaci o sile a robustnosti koncetiny.

Té€lesné miry jsou nezbytné pro hodnoceni konformace koni a zajiStuji, ze zvifata
odpovidaji pozadavkim daného plemene (Padilha et al. 2017).

Obrazek 3: Schéma méfteni télesnych rozmért: 1- Kohoutkova vyska, 2- vyska v sedle,

3- vyska v ktizi, 4- vyska kofene ohonu, 5- vyska hrudni kosti od zemé, 6- hloubka hrudi, 7-
delka téla, 8- délka hrudniku, 9- délka panve, 10- Sifka hrudniku, 11- pfedni Sitka panve, 12-
stiedni Sifka panve, 13- obvod holen¢, 14- obvod hrudi, 15- linearni délka hlavy, 16- nelinearni
délka hlavy (zdroj: Dusek 2007)
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4.8.2 Dédivost télesnych rozméru

Studie ukazuji (Signer-Hasler et al. 2012; Makvandi-Nejad et al. 2012; Vostrym et al.
2011), ze télesné rozméry koni jsou vysoce dédivé, pfiCemz heritabilita nékterych znaki mtze
dosahovat az 70 %. Studie Makvandi-Nejad et al. (2012) zabyvajici se genomovymi asociacemi
(GWAS) odhalila, ze proménlivost ve velikosti koni mize byt z velké casti vysvétlena
genetickou variabilitou na pouhych ctyfech lokusech. Tyto lokusy zahrnuji geny LCOR,
HMGA?2 a ZFAT, coz jsou geny, které hraji klicovou roli v regulaci télesné velikosti koni
a dalsich savca (Signer-Hasler et al. 2012).

Studie Druml et al. (2008) analyzovala heritabilitu 37 télesnych znakt u norika.
Heritabilita se pohybovala od 0 (vyska hibetu) do 0,67 (vyska v kohoutku), pfiCemz vyska
v kohoutku byla nejvice dédiva (h?=0,67)1. Dal§i znaky, jako obvod hrudniku (h?=0,35)
a obvod holené (h?=0,39), vykazovaly stfedni hodnoty heritability. Naopak znaky jako vyska
zadi (h2=0,08) mély nizkou heritabilitu, coz mize byt zplsobeno malou velikosti vzorku.
Vysledky ukazuji, ze znaky spojené s velikosti a robustnosti téla maji vyssi potencial pro
genetické zlepSeni nez znaky souvisejici s proporcemi nebo thly koncetin.

Studie Signer-Hasler et al. (2012), zaméfena na koné plemeno Franches-Montagnes,
odhadla heritabilitu vysky v kohoutku na h?=0,72, coz je vysoka hodnota naznadujici velky
geneticky vliv na proménlivost tohoto znaku. Geneticka analyza také identifikovala dvé QTL
oblasti na chromozomech ECA 3 a ECA 9, které dohromady vysvétluji 18,2 % genetické
variability vysky v kohoutku. Tyto oblasti byly rovnéz spojeny s dal§imi znaky, jako je délka
hibetu a zadi.

Folla et al. (2020) analyzovali heritabilitu linearnich typovych znakd u italskych
chladnokrevnych koni ve véku 30 mésicti. Nejvyssi hodnoty heritability byly zaznamenany
u ramce téla (h?=0,40), velikosti hlavy (h?=0,31) a priiméru hrudniku (h?=0,31). Naopak znaky
spojené s korektnim utvafenim koncetin mély nizké hodnoty heritability (h?=0,03—0,12).

4.8.2.1 Dé&divost télesnych rozmérti u ¢eskych chladnokrevnych plemen koni

Dédivost telesnych rozméri u chladnokrevnych koni je vyznamnym aspektem
Vv chovatelstvi a Slechténi téchto plemen. Studie provedend Vostrym et al. (2011) na ¢eskych
chladnokrevnych konich odhalila, Ze koeficienty dédivosti (heritability) pro jednotlivé télesné
znaky se pohybuji v rozmezi od 0,11 do 0,55. Tyto vysledky naznacuji, Ze existuje znacny
potencidl pro genetické zlepSovani télesnych rozméra prostrednictvim selekce.

Pii hodnoceni télesnych rozméri se €asto vyuZziva linearni popis exteriéru, ktery zahrnuje
kohoutkova vyska métfena hillkou (KVH) a paskou (KVP), obvod hrudniku a obvod holeng,
pricemz heritabilita téchto znakl je pomérné vysoka. Naptiklad u ¢eskych chladnokrevnych
koni byla zjiSténa heritabilita pro KVH (htlkou) 0,587, pro KVP (paskou) 0,450, pro obvod
hrudniku 0,362 a pro obvod holené€ 0,427 (Vostry et al. 2017).

Heritabilita nékterych exteriérovych znakti miiZze byt nizsi nez u télesnych mér. Naptiklad
u Ceskych chladnokrevnych koni byla zjiSténa heritabilita pro typ 0,167, pro télesny ramec
0,170 a pro uslechtilost pouze 0,084. Tyto hodnoty naznacuji, ze selekce na zakladé téchto
znakll muZe byt ménég efektivni neZ selekce zaloZena na télesnych mirach.
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Studie provedena na norskych chladnokrevnych klusacich potvrdila, Ze heritabilita
télesnych mér je podobna hodnotam zjisténym u jinych plemen koni (Dolvik & Klemetsdal
1999). Toto zjisténi naznacuje, Ze genetické mechanismy ovlivigjici télesné rozméry mohou
byt do zna¢né miry konzervovany napfi¢ riznymi plemeny chladnokrevnych koni.

Je tieba poznamenat, ze pii hodnoceni dédivosti télesnych rozmért je dulezité brat
Vv ivahu 1 vliv prostiedi a management chovu. Studie na Ceskych chladnokrevnych konich
ukazala, ze rok narozeni ma statisticky vyznamny vliv na utvaieni morfologie u téchto plemen,
coz zdlraznuje pottebu zohlednit environmentalni faktory pfi genetickém hodnoceni.

4.8.3 Genetické korelace mezi télesnymi znaky

Genetické korelace mezi télesnymi znaky koni vykazuji komplexni vztahy, které maji
vyznamny vliv na jejich télesnou stavbu, vykonnost a zdravi. Studie odhalily Siroké rozpé&ti
hodnot téchto korelaci, pohybujici se od -0,63 do 0,97 u chladnokrevnych plemen (Vostry et al.
2011) a od -0,47 do 0,92 u teplokrevnych koni pro linearni popisné znaky a vykonnostni
charakteristiky (Novotna et al. 2022).

Nejvyssi geneticka korelace byla zjisténa mezi prostornosti kroku a klusu, coz naznacuje
silnou genetickou provazanost téchto pohybovych charakteristik. Tato zjiSténi podporuji
hypotézu, ze selekce na jeden z téchto znakli bude mit pozitivni vliv i na druhy znak
(Vostry et al. 2017).

Vyska v kohoutku vykazuje vysoké a vyznamné genetické korelace s vétSinou ostatnich
znakl télesné stavby. Hodnoty se pohybuji od 0,455 (s Sitkou hrudniku) do 0,942 (s vySkou
v kitizi). Naopak genetické korelace mezi vySkou v kohoutku, postojem koncetin a utvafenim
kopyt jsou nizké. Tyto vysledky naznacuji, Ze selekce na vysku mtize mit mensi vliv na utvafeni
koncetin (Hossein-Zadeh 2021).

Obvod holen¢ vykazuje stiedni az vysoké genetické korelace s ostatnimi konformaénimi
znaky, s hodnotami od 0,382 (s Sitkou hrudniku) do 0,688 (s vyskou v ktizi). Genetické korelace
mezi obvodem holen¢ a obvodem hrudniku a délkou téla jsou nevyznamné (Ghavi Hossein-
Zadeh 2021).

U némeckych sportovnich koni byly zjiStény i1 negativni genetické korelace mezi
nékterymi radiografickymi nalezy a vykonnostnimi ¢i konformacnimi znaky. Napiiklad mezi
deformujici artropatii v hlezennich kloubech a cvalem ¢i skokovymi schopnostmi. Tyto
poznatky zdUraznuji dulezitost komplexniho piistupu ke Slechténi koni, ktery bere v uvahu
vzajemné vztahy mezi riznymi znaky a jejich potencidlni dopady na zdravi a vykonnost zvitat
(Stock 2006).

Genetické korelace také naznacuji, Ze selekce Casto favorizuje vétSi koné ve vSech
vékovych kategoriich, coz miiZze mit disledky pro budouci Slechtitelské strategie. Vysoka
korelace mezi vySkou norickych koni a typem naznacuje tendenci chovatelskych organizaci
upiednostinovat vétsi kon¢ (Kasarda et al. 2019)

Komplexni pochopeni téchto genetickych vztahti je kli¢ové pro vyvoj efektivnich
Slechtitelskych strategii, které berou v tivahu nejen jednotlivé znaky, ale i1 jejich vzajemné
interakce a celkovy dopad na zdravi a vykonnost koni.
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5 Metodika

V praktické casti bakalarské prace byla analyzovana souvislost mezi zakladnimi
t&lesnymi parametry a piislusnosti k jednotlivym rodindm v ramci plemene CMB. Data pro tuto
analyzu pochézela z méfeni provedenych béhem vykonnostnich zkousek a byla ziskéna
z Ustiedni evidence koni.

Pro ziskéani zékladniho piehledu o datech byly vypocteny zakladni popisné statistiky, jako
pramér, medidn a smérodatnd odchylka, a také korelace mezi jednotlivymi znaky, které
poskytly prvni nahled na vztahy mezi proménnymi. Pro detailnéjsi analyzu télesné stavby byly
nasledné vyuzity pokrocilé statistické metody, pficemz klicovou roli hrala analyza rozptylu
(ANOVA), kterda umoznila identifikovat a vyhodnotit rozdily mezi télesnymi parametry
a dosazenym bodovym hodnocenim za exteriér a vykon mezi vybranymi rodinami. Kromé
rodinové pfislusnosti byl testovan i vliv roku narozeni klisny. Pro v§echny testy byla uvazovana
hladina vyznamnosti o = 0,05. Pro vypolty byly pouZity programy MS Excel
a STATISTICA 12.

5.1 Data

Pro ptehled o rodinach v chovu byly zmapovany genealogické informace od jednotlivych
zakladatelek rodin. Celkem bylo zaznamenano 16 rodin s celkovym poctem 294 Kklisen.
Zde byly zahrnuty i méné pocetné rodiny véetné klisen které neabsolvovaly vykonnostni
zkousky.

Pro analyzu byla pouzita data naméfena béhem vykonnostnich zkousek z obdobi 2000 —
2023. V souboru dat se vyskytuji pouze klisny, které plnily vykonnostni zkousky béhem téchto
let a byly zafazeny do chovu. Z téchto jedinct byly nasledné vybrany pouze rodiny, které mély
vice nez deset klisen, které béhem let 2000—2023 plnily vykonnostni zkousky. Celkem se jedna
0 238 klisen z deviti rodin. U kazdé klisny, ktera se ucastnila vykonnostnich zkousek byly vzdy
méteny zakladni t€lesné miry (KVH, KVP, OH, Ohol). Dale byly u klisen uvedeny body za
vykon aexteriér. Nekteré klisny tuto hodnotu nemély stanovenou, a proto maji
Vv zootechnickych udajich v plemenné knize zapsanou nulu. Pro analyzu Vv této bakalaiské praci
byla nula uvaZovana jako chybé&jici udaj.

Tabulka 4: Nejpocetngjsi rodiny v chovu CMB (vlastni vypodet)

Nejpocetnéjsi rodiny Pocet jedincu
1. Aida VC592 17
2. Brita VC 917 43
3. Damita 147 28
4, Drahoslava 1 13
5. Kvétuse JM 404 67
6. Marica 12-2933 20
7. Matrona 123 12
8. Miluse JM429 16
9. Minda JM469 36
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6 Vysledky a diskuse

6.1 Rodiny v chovu CMB

V Sestnicti rodindch se celkem nachazelo 294 klisen. Vykonnostnich zkouSek
se zucastnilo 238 klisen, z nichz 134 bylo zafazeno do hlavni plemenné knihy (HPK) a 103
bylo zapsano do plemenné knihy (PK). N¢které klisny se vykonnostnich zkousek nezii€astnily
z ruznych divodi, a proto byly vynaty z hodnoceni rozdilti mezi rodinami. Celkové §lo o 57
jedinct. Z téchto klisen vSak byly ¢tyti zafazeny do chovu i bez splnéni vykonnostnich zkousek.

Rozdélenti klisen

= HPK
= neni v chovu
= PK

V Chovu

Graf 2: Rozdéleni klisen v rAmci ziskanych hodnot o populaci CMB

6.2 Popisna statistika

Zakladni popisné statistiky pro vSechny sledované proménné jsou uvedeny v tabulce 5.
Kohoutkové vyska byla méfena dvéma metodami, hilkou (KVH) a paskou (KVP). Celkem
bylo zméfeno 238 klisen. Primérna hodnota KVH ¢inila 162 cm, zatimco primérna hodnota
KVP dosahla 173 cm. Stiedni hodnota byla 161 cm pro KVH a 173 cm pro KVP, coz naznacuje,
ze vétsina klisen se pohybovala kolem téchto hodnot. Nejcastéjsi hodnoty byly 160 cm pro
KVH a 175 cm pro KVP. Minimalni naméfené hodnoty byly 155 cm (KVH) a 163 cm (KVP),
zatimco maximalni hodnoty dosahly 173 cm (KVH) a 190 cm (KVP). Varia¢ni koeficient byl
nizky (KVH: 2,41 %, KVP: 2,57 %), coz svéd¢i o malé variabilité téchto charakteristik télesné
stavhby.

Obvod hrudniku byl méfen u stejného poctu klisen (238). Primérnd hodnota ¢inila 206
cm, median byl 206 cm a modus dosahl 200 cm. Nejmensi naméfeny obvod hrudniku byl 180
cm a nejveétsi 235 cm. Variacni koeficient €inil 5,31 %, coZ naznacuje nizkou variabilitu.

Hodnoty obvodu hrudniku jsou tedy pomérné vyrovnané a blizké priméru.
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Obvod holené byl rovnéz méten u vSech 238 klisen. Primérna hodnota byla 23 cm,
median i modus dosdhly shodné hodnoty 23 cm. Nejmensi zaznamenana hodnota byla 20,5 cm
a nejvetsi 26 cm. Variacni koeficient 3,61 % opét ukazuje na nizkou variabilitu.

Body za exteriér byly hodnoceny u celkem 214 klisen. Primérna hodnota cCinila 7,50
bodu a nejvy$si naméfend hodnota Cinila 8,8 bodu. Variaéni koeficient byl 6,62 %, coz
naznacuje nizkou variabilitu v hodnoceni exteriéru. Vysledky ukazuji na pomérné¢ homogenni
rozlozeni bodového hodnoceni mezi jednotlivymi klisnami.

Body za vykon byly pfidéleny u celkem 207 klisen. Primérna hodnota doséhla 7,84 bodu,
stiedni hodnota byla téméft totozna s hodnotou 7,84 bodu a nejcastéjsi hodnota ¢inila 7,9 bodu.
uroven 9,55 bodu. Varia¢ni koeficient 7,82 % naznacuje vyssi variabilitu této charakteristiky
ve srovnani s ostatnimi sledovanymi parametry. Tento vysledek poukazuje na vétsi rozdily mezi
jednotlivymi jedinci v oblasti vykonnostniho hodnoceni.

Primérné hodnoty KVH a KVP byly blizko medianu a modusu, coz svéd¢i o normélnim
rozlozeni dat. Naopak nejvyssi variabilita byla pozorovana u obvodu hrudniku, coz by mohlo
souviset s genetickymi rozdily mezi rodinami, jak bylo potvrzeno v dalSich analyzach.

Tabulka 5: Popisna statistika pro klisny z nejpocetnéjSich rodin

Proménna jf(;)ii?ﬁ P;gg:\irtgé Modus Median | Minimum | Maximum k‘; z;ii(?iée?t
KVH 238 161,66 160 161 155 173 2,41
KVP 238 173,02 175 173 163 190 2,57

OH 238 205,64 200 206 180 235 5,31
Ohol 238 23,03 23 23 20,5 26 3,61
body exteriér 214 7,50 7,5 7,5 6,25 8,8 6,62
body vykon 207 7,84 7,9 7,84 6,1 9,55 7,82

6.3 Korelacni analyza

Hodnoty korela¢nich koeficientti mezi jednotlivymi znaky jsou uvedeny v tabulce €. 6.
Korelaéni analyza sledovanych znaki u klisen plemene CMB odhaluje zajimavé vztahy mezi
témito charakteristikami. Nejprve je patrnd silna pozitivni korelace mezi kohoutkovou vySkou
meétenou hlilkou a kohoutkovou vyskou métenou paskou, s koeficientem r = 0,86. To znamena,
ze vy$si hodnoty KVH jsou obvykle doprovazeny vyssimi hodnotami KVP. Vysokou korelaci
mezi KVH a KVP lze vysvétlit skutecnosti, Ze obé metody méfi stejnou anatomickou strukturu,
tj. vySku koné v oblasti kohoutku, pouze se 1i§i v metodé¢ méfeni. Navic, presnost méfeni je
ovlivnéna zkuSenosti méeticiho cloveéka a standardizaci postupu, coZz muze také piispét k vysoké
korelaci mezi KVH a KVP. Celkove lze fici, ze vysokd korelace mezi KVH a KVP je
dasledkem skutecnosti, Ze ob&é metody méii stejnou charakteristiku a jsou provadény s cilem
ziskat co nejpresnéjsi idaje o vysce kong.

KVH vykazuje stfedni pozitivni korelaci s obvodem hrudi a obvodem holeng,
se shodnymi koeficienty r = 0,48. To indikuje, ze s rostouci KVH se obvod hrudi i holené
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zvysuji, ale vztah neni tak tésny jako mezi KVH a KVP. Pritkazna korelace mezi kohoutkovou
vyskou a obvodem holené je pomérné Castym jevem. To Ize vysvétlit tim, ze ¢im je jedinec
vyzaduji siln€j$i koncetiny, aby mohli efektivné nést svou vahu a udrzovat stabilitu, coz
se odrazi ve vétsim obvodu holené. KVH ma také stfedni pozitivni korelaci s body za exteriér
(r = 0,48), coz naznacuje, ze vyssi KVH je spojena s lepSim exteriérem. U norickych koni byla
zjisténa silna vazba mezi kohoutkovou vyskou a plemennym typem, coz odrazi systematickou
preferenci mohutnéjsich jedincti v chovnych programech (Kasarda et al. 2019). Naopak, vztah
mezi KVH a body za vykon je témét zanedbatelny s koeficientem r = 0,07. Ve vSech ptipadech
se jednalo o fenotypové korelace, genetické korelace nebylo mozné odhadnout kvili piilis
malému souboru jedinci.

KVP vykazuje stfedni az silnou pozitivni korelaci s obvodem hrudi (0,65), coz znamena,
ze s rostouci KVP se obvod hrudi zvySuje. Stfedni pozitivni korelace je také pozorovana mezi
KVP a obvodem holené (0,59) a mezi KVP a body za exteriér (0,57). To naznacuje, Ze vyssi
KVP je spojen s lepSim exteriérem a mirn€ vét§im obvodem holen¢. Vztah mezi KVP a body
za vykon je slaby s koeficientem 0,19.

Obvod hrudi mé stfedni pozitivni korelaci s obvodem holen¢ (0,46) a s body za exteriér
(0,52), coz indikuje, Ze s rostoucim obvodem hrudi se obvod holen¢ mirné zvysuje a exteriér
se zlepsuje. Naopak, vztah mezi obvodem hrudi a body za vykon je slaby (0,20).

Obvod holen¢ vykazuje stfedni pozitivni korelaci s body za exteriér (0,45), ale velmi
slabou korelaci s body za vykon (0,11). To znamena4, Ze s rostoucim obvodem holené se exteriér
mirné zlepSuje, ale vztah k vykonu je téméf zanedbatelny.

Nakonec, vztah mezi body za exteriér a body za vykon je slaby s koeficientem 0,24, coz
naznacuje, Ze estetické hodnoceni exteriéru nemusi nutné odraZet vykonnostni schopnosti
klisen. Tento poznatek je dilezity pro Slechtitelské programy, které by mély brat v tivahu oba
parametry samostatn¢.

K podobnym vysledkiim dospél ve své studii Hossein-Zadeh (2021) zabyvajici se
riznymi plemeny koni. Potvrzuje vyznamné genetické korelace mezi vyskou v kohoutku a
dal§imi télesnymi znaky u koni, coZ naznacuje spolecny geneticky zaklad t€chto charakteristik.
Nejvyssi geneticka korelace byla zjiSténa mezi vySkou v kohoutku a vySkou v kiizi, dosahujici
hodnoty 0,94. Vyznamna korelace byla také zaznamenana mezi vyskou v kohoutku a obvodem
hrudniku (0,72), coz podtrhuje uzky vztah mezi témito dvéma parametry. Korelace se $ifkou
hrudniku ¢inila 0,46, zatimco obvod holen¢ vykazoval korelaci 0,65.

Tabulka 6: Korelace mezi znaky

Body za | Body za
KVH KVP OH Ohol exteriér | vykon
KVH 1
KVP 0,86 1
OH 0,48 0,65 1
Ohol 0,48 0,59 0,46 1
Body za exteriér 0,48 0,57 0,52 0,45 1
Body za vykon 0,07 0,19 0,20 0,11 0,24 1
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6.4 Rozdily mezi rodinami a vliv roku narozeni

Statisticky vyznamné rozdily mezi rodinami byly zaznamenany pouze u kohoutkové
vysky hulkové a u obvodu holen€. U ostatnich proménnych (KVP, Ohol, body za exteriér
a body za vykon) nebyly nalezeny statisticky vyznamné rozdily. Vliv roku narozeni nebyl
potvrzen u zadné ze sledovanych proménnych.

6.4.1 Kohoutkova vyska hilkova

Hodnoty rozdili kohoutkové vysky hiilkové mezi vybranymi rodinami CMB vychézeji
z grafu 4.

Pomoci jednorozmérnych testii vyznamnosti byl ovéfovan vliv roku narozeni a rodinové
ptislusnosti na kohoutkovou vysku hilkovou (KVH). Vysledky ukazaly, Ze mezi rodinami
existuji statisticky vyznamné rozdily v KVH, coz naznacuje vyznamny vliv genetickych
predispozic na tuto charakteristiku.

Faktor rodiny se ukézal jako statisticky vyznamny (SC = 234, F = 2,3, p = 0,027), coz
predispozicim nebo sdilenym environmentalnim podminkam v rdmci rodiny.

Grafické znazornéni primérnych hodnot KVH pro jednotlivé rodiny s 95% intervaly
spolehlivosti tyto zavéry dale podporuje. Graf ¢. 4 zobrazuje rozdily mezi rodinami, pficemz
nejvyssi primérou KVH vykazuje rodina Miluse JM429, zatimco nejnizsi hodnota byla
zaznamenana U rodiny Drahoslava 1. Interval spolehlivosti se mezi rodinami 1isi, ukazuje na
presnost odhadu stfedni hodnoty, kterd je primarné ovlivnéna velikosti vzorku, tedy poctem
klisen v dané rodiné. Naopak §ir$i intervaly spolehlivosti se vyskytuji u rodin Miluse JM 429
a Drahoslava 1. Naznacuji niz$i piesnost odhadu, coZ je zplsobeno mensim poc¢tem klisen
Vv téchto skupinach. Mensi vzorek totiz zvySuje standardni chybu odhadu, a tim rozsifuje
interval. Naopak uzsi intervaly spolehlivosti, jako u rodin Brita VC 917 nebo Kvétuse M 404,
svédc¢i o vyssi spolehlivosti odhadu diky vétSimu poctu klisen v dané rodiné. VéEtsi vzorek
sniZuje standardni chybu a z0Zi interval.

I kdyZ jsou mezi rodinami patrné rozdily, hodnoty KVH se obecné pohybuji v relativné
malém rozmezi pfiblizn€¢ 155-168 cm napii¢ celou zkoumanou populaci. Tyto poznatky
potvrzuji, ze kohoutkova vyska htilkova je vyznamné ovlivnéna faktorem rodiny.

Rok narozeni kon¢ nema na sledovanou charakteristiku statisticky vyznamny vliv, coz
1ze pticist skutecnosti, Ze béhem sledované¢ho obdobi nedoslo ke zménam télesné stavby. Tato
skutecnost miZe byt dana i dlouhym genera¢nim intervalem u koni, ktery se pohybuje mezi 10
az 13 lety. Vzhledem k tomu, Ze sledované obdobi trvalo pouze 20 let, jedna se o relativné
kratky Casovy usek, béhem kterého se vyrazné genetické zmény v télesné stavbé nemohly
projevit.

Tyto vysledky mohou byt cenné pro Slechtitelské programy zamétené na optimalizaci
kohoutkové vySky htlkové, nebot’ poukazuji na dalezitost dédi¢nosti a rodinové piisluSnosti
pii selekei jedincii pro dalsi chov. Genetické nebo environmentalni faktory spojené s rodinou
maji vyznamny vliv na tuto charakteristiku, coz by mélo byt zohlednéno pii planovani
Slechtitelskych strategii.
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Graf 3: Rozdily kohoutkové vysky hiilkové mezi vybranymi rodinami CMB

6.4.2 Obvod hrudniku

Hodnoty rozdili kohoutkové vysky hillkové mezi vybranymi rodinami CMB vychézeji
z grafu 5.

Jednorozmérné testy vyznamnosti pro obvod hrudniku byly zvoleny pro ovéfeni vlivu
jednotlivych faktorti, roku narozeni a rodiny.

Faktor roku narozeni mé hodnotu F = 1,35 a p = 0,142252, coZ naznacuje, ze tento faktor
neni statisticky vyznamny (p > 0,05). Rozdily v obvodu hrudniku mezi jedinci narozenymi v
riznych letech jsou tedy pravdépodobné nahodné a s rokem narozeni nesouvisi. Naopak faktor
rodiny vykazuje hodnotu F = 2,20 a p = 0,036688, coz je pod hranici zvolené statistické
vyznamnosti (p < 0,05). Tento vysledek ukazuje, ze rodina ma statisticky vyznamny vliv na
obvod hrudniku. Variabilita vysvétlend faktorem rodiny miZe byt pficitdna genetickym
predispozicim nebo sdilenym environmentalnim podminkam.

V grafu €. 5 jsou znazornény stiedni hodnoty obvodu hrudniku u jednotlivych rodin.
Nejvyssi praimérné hodnoty OH byly zaznamenany u rodin Miluse JM429 a Brita VC917,

Vertikalni ¢ary znazoriiujici intervaly spolehlivosti odraZeji pfesnost odhadu stfedni
hodnoty u jednotlivych rodin, ktera je primarné uréena poétem klisen v roding. Sirsi intervaly
spolehlivosti, naptiklad u rodin Drahoslava 1 a Miluse JM 429, signalizuji niz§i ptesnost
odhadu zptisobenou mensim pocétem klisen v téchto skupinach. Mensi vzorek totiz zvySuje
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standardni chybu odhadu, coz vede k rozsifeni intervalu. Naopak uz§i intervaly, jako u
rodin Brita VC 917 nebo Kvétuse JM 404, ukazuji vy$si spolehlivost odhadu diky vét§imu
poctu klisen v dané rodiné. Vétsi vzorek snizuje standardni chybu a zuzuje interval.

Celkové lze konstatovat, ze obvod hrudniku je statisticky vyznamné ovlivnén faktorem
rodiny, coz potvrzuje hodnota F (7,167) = 2,1974 s p = 0,03689. Tyto vysledky zdlraziuji
dualezitost genetickych nebo environmentalnich faktori spojenych s rodinou pii formovani této
charakteristiky. Naproti tomu rok narozeni nema na obvod hrudniku statisticky vyznamny vliv.
Tyto poznatky mohou byt vyuzity pii Slechtitelskych programech zamétenych na optimalizaci
obvodu hrudniku jako dilezité¢ho parametru pro vykon nebo exteriér zvitat.

rodina; Priméry MNC
Soucasny efekt: F(¥, 167)=2,1974, p=,03589
Dekompozice efektivni hypotézy
Wertikaly oznacuji 0,85 intervaly spolehlivosti
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Graf 4: Rozdily kohoutkové vysky hiilkové mezi vybranymi rodinami CMB
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7 Zavér

Cilem této prace bylo zjistit, zda existuji rozdily v télesné stavbé a vykonnostnich
parametrech mezi vybranymi rodinami plemene ¢eskomoravsky belgicky kin. Déle byla
hodnocena role rodinové piislusnosti pii ovliviiovani klicovych znakt télesné stavby a
vykonnosti. Literarni reserse této prace se zameiila na plemeno ¢eskomoravsky belgicky kan,
jeho historicky vyvoj, charakteristiku, genetickou diverzitu a vyznam v ramci genovych zdroji
Ceské republiky.

V dusledku sou¢asného ubytku zajmu o chladnokrevna plemena v Ceské republice,
zpusobeného zménami ve zplsobu vyuziti koni, dochazi také k poklesu popularity plemene
ceskomoravsky belgicky kin. Omezena velikost populace a uzavieny systém chovu predstavuji
faktory, které ovliviuji genetickou rozmanitost a zvysuji riziko spojené s piibuzenskou
plemenitbou. V disledku toho bylo toto plemeno zatazeno do genovych zdroji CR s cilem
zachovat jeho populaci a podpofit chov. Hlavnim cilem téchto opatieni je udrzeni co nejvétsi
genetické diverzity, pficemz se monitoruji a udrzuji linie. Z vysledkl této prace vyplyva, ze
podobny pfistup by mohl byt pfinosny i pro jednotlivé rodiny, coZz by mohlo déle podpofit
genetickou diverzitu plemene.

V praci byla statisticky zpracovana data, ziskana v letech 2000-2023 b&éhem
vykonnostnich zkousek klisen. Vysledky ukazaly, ze kohoutkova vyska hilkova (KVH) a
obvod hrudniku (OH) jsou statisticky vyznamné ovlivnény faktorem rodiny, coz potvrzuje vliv
genetickych predispozic na tyto parametry. Naopak u dalSich sledovanych znakt, jako je
kohoutkova vyska paskova (KVP), obvod holen¢ (Ohol), body za exteriér a body za vykon,
nebyly mezi rodinami zjistény statisticky vyznamné rozdily. Z vysledkt analyzy dale vyplyva,
Ze v populaci plemene ¢eskomoravsky belgicky kin doSlo k vyraznému ubytku zastoupeni
nékterych rodin.

Vysledky ukazuji, ze systematické sledovani a podpora jednotlivych rodin by mohly
vyznamné prispét k zachovani a posileni genetické diverzity plemene. Detailni poznani
genetickych rozdilti mezi rodinami poskytuje cenné informace pro optimalizaci Slechtitelskych
programul.
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9 Seznam pouzitych zkratek a symboli

FAO = Organizace Spojenych narodi pro vyzivu a zemédélstvi (Food and Agriculture
Organization

DAD-IS = Informac¢ni systém o domaci zivocisné rozmanitosti (Domestic Animal Diversity
Information Systém)

CMB = &eskomoravsky belgicky ki

N = ¢esky norik

SN = slezsky norik

GZ =genové zdroje

MZe = Ministerstvo zemé&dé&lstvi Ceské republiky

ASCHK= Asociace svazu chovatelll koni

SCHCMBK-= Svaz chovatelt ceskomoravského belgického koné

SNP = Jednonukleotidovy polymorfismus

INDEL = vozeni/delece (Insertion-Deletion)

SSR = Jednoduché sekvenéni repetice (Simple Sequence Repeats)

DNA = Deoxyribonukleova kyselina

CNVs = Variace v poétu kopii (Copy Number Variations)

ISAG = Mezinarodni spoleénost pro genetiku zvifat (International Society for Animal Genetics)
PCR = Polymerazova fetézova reakce

MtDNA = Mitochondrialni DNA

KVH = kohoutkova vyska hilkova

KVP = kohoutkova vyska paskova

OH = obvod hrudniku

Ohol = obvod holen¢

GWAS = Studie asociace celého genomu (Genome-Wide Association Study)

HPK = Hlavni plemenna kniha

PK= Plemenna kniha

QTL= Lokusy kvantitativnich znaki (Quantitative Trait Loci)
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10 Samostatné prilohy

10.1 Uznané rodiny chovnych klisen v populaci CMB

Oznaceni rodiny Zakladatelka rodiny

Cislo a jméno klisny | Nar. | Plem. | Otec Plem. | Otec matky  Plem.
1. CMB-R-A 01 VC 592 Aida 0 | che.B | 383 Adres | ch¢.B | 530 Mountain 128/29 | Bel.
2. CMB-R-A 02 JM 1640 Alena | 1968 | chm.B | 2872 Bragan | chm.B | 2289 Miran
chm.B
3. CMB-R-A 03 IM 427 Arka | 1957 | chm.B | 2285 Dalibor | chm.B | 2374 Miros skalsky-2 |
Bel.
4. CMB-R-B 01 12-653 BaraKPKK | 1947 | chm.B | 97 Bard | chm.B | 251 Terno | chim
5.CMB-R-B 02 246 Brica | 1958 | che.B | 1146 Brk - 2 | che.B | 2292 Marodar | chm.B
6. CMB-R-B 03 VC 917 Brita | 0| ch&B | 1047 Brk | che.B | 2261 Miros skalsky-6 | Bel.
7. CMB-R-B 04 VC 918 Broiia 0 ch&B 1047 Brk | che.B 2295 Matsuk | chm.B
8. CMB-R-C 01 2-725 Cilka | 0| che¢B | 179 Traiteur z Domazlic | ch&.B | 210 Beziers z Kouta |
ch¢.B
9. CMB-R-C 02 95 Citadela | 1950 | ch&.B | 1125 Agripa | che.B | 143 Eton | chm.B
10. CMB-R-D 01 147 Damita | 1956 | chm.B | 2279 Dangk | chm.B | 2261 Miros skalsky-6 |
Bel.
11. CMB-R-D 02 Dana10- 1958 | 1950 | chm.B | 2356 Markom | chm.B | 144 Dolar |
chm.B
12. CMB-R-D 03 SM 509 Dana 0 | chm.B | 225 Daniel | chm.B | 11 Dolfek | chm.B
13. CMB-R-D 04 1 Drahoslava | 1921 | ch&.B Tambour de Hemel 53124 | Bel. |
14. CMB-R-D 05 Drakula | 1959 | chm.B | 2333 Nad’an | chm.B | 331 Bajer | chm.B
15. CMB-R-CH 01 55 Chyfava | 1956 | che.B | 1244 Agregit | ch¢.B | 148 Burnus | ch¢.B
16. CMB-R-J 01 4-398 Jana | 0| ch¢.B | 1010 Bunda3 | ch¢.B | 136 Branibor z Roz. | Ché.B
17. CMB-R-J 02 VC 86 Jesita | 0] chmB | 881 Komon | chmB | 3 Dandy | che.B
18. CMB-R-K 01 Kity | 0| ch&B | 1772 Bridl | ché.B | 2368 Markonin | chm.B
19. CMB-R-K 02 VC 1013 Kvéta 0 | chm.B | 2250 Mat chm.B | 416 Markoi | chm.B
20. CMB-R-K 03 IM 404 Kvétue 1957 | |
21. CMB-R-L 01 ZC 558 Lama 1968 | ch¢.B | 1772 Bridl | ch¢.B | 1084 Kamzik | ch¢.B
22. CMB-R-L 02 Lenka 12 - 3125 | 1955 | chm.B | 2249 Banik | chm.B | 212 Bar | chm.B
23. CMB-R-L 03 JM 1183 Lida | 1960 | chm.B | 225 Daniel | chm.B | 387 Marokénec |
chm.B
24. CMB-R-L 04 VC 601 Liza | 1958 | ch¢.B | 383 Adres | ch¢.B | Baron s.v. | chm.B

25. CMB-R-M 01
chm.B
26. CMB-R-M 02
chm.B
27. CMB-R-M 03
chm.B

Manéa 10-2686 | 1949 | chm.B | 268 Makao | chm.B | 114 Hostyn |

82 Marecha | 1948 | chm.B | 288 Markyz lechoticky | chm.B | 145 Pikvik |

Marica 12 - 2933 | 1954 | chm.B | 2413 Madros | chm.B | 2279 Dangk |



28. CMB-R-M 04
chm.B
29. CMB-R-M 05
chm.B
30. CMB-R-M 06
chm.B
31. CMB-R-M 07
chm.B
32. CMB-R-M 08
chm.B
33. CMB-R-M 09
34. CMB-R-M 10
chm.B
35. CMB-R-M 11
chm.B
36. CMB-R-M 12
chm.B
37. CMB-R-M 13
chm.B
38. CMB-R-M 14
chm.B

JM 346 Maruna | 1954 | chm.B | 2261 Miros skalsky - 6 | Bel. | 2348 Suknan |

JM 988 Maruska | 1963 | chm.B | 2351 Mahos | chm.B | 2335 Marconi skal.-7 |

123 Matrona | 1950 | chm.B | 2295 Matsuk | chm.B | 289 Roncek |

JM 364 Mila | 1960 | chm.B | 2300 Marconi skalsky - 1 | chm.B | 338 Dolf |

JM 424 Mila | 1956 | chm.B | 2223 Karlak | chm.B | 401 Badatel |
Milka 12-2834 \ 1952

IM 429 Miluse 1956

chm.B | 221 Balt | chm.B | 234 Mauro§ | chm.B
chm.B | 2357 Marconi skalsky - 12 | chm.B | 166 Kong |

IM 1606 Miluse | 1966 | ch¢.B | 1047 Brk | che.B | 2333 Nad'an |

JM 469 Minda | 1958 | chm.B | 2598 Marconi skalsky - 18 | chm.B | 332 Zanek |

9-3055 Minka | 1953 | chm.B | 2220 Bardon | chm.B | 2005 Markoman |

Minka | 0| chm.B | 2794 Barnov skalsky-3 | chm.B | 2335 Marconi skal.-7 |

39. CMB-R-S 01 SM 1343 Sofia | 1967 | chm.B | 2894 Agripa skalsky - 14 | chm.B | 2225 Daniel |
chm.B

40. CMB-R-S 02 JM 1183 Svitka (Mila) | 1960 | chm.B | 2225 Daniel | chm.B | 2387 Markomanec

| chm.B

41. CMB-R-S 03 6-517 Sarka KPKK | 1956 | chm.B | 2244 Sudan | chm.B | 215 Tur |
chm.B

42. CMB-R-Z 01 VC 382 Zorka | 0| ch&.B | 2896 Agripa skalsky-18 | chm.B | 2234 Marsan |
chm.B

Celkem 42 klisen - zakladatelek rodin v aktualni populaci CMB - r. 2003

Legenda :

Nar. - rok narozeni klisen- zakladatelek rodin
Plem. - plemenna prislu$nost
chm.B - "plemeno" chladnokrevnik moravského chovu s belgickym genotypem, odpovidajicim podmince, Ze

nejméné otec a otec

matky je chm.B, ch¢.B nebo B.
ché.B - "plemeno” chladnokrevnik ¢eského chovu s belgickym genotypem, odpovidajicim podmince, Ze nejméné otec

a otec matky

je chm.B, ché.B nebo B.
B. - ¢istokrevny importovany belgik nebo Cistokrevny belgik narozeny v CR ze stejnosmérné plemenitby.



