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Piivod psa domaciho Canis familiaris podle molekularné
genetickych vyzkumu

Souhrn

Tato bakalafska prace pojednava o puvodu psa domaciho (Canis familiaris) podle
molekularné genetickych vyzkumt. Zaméfila se hlavné na metody, jako jsou analyzy
mitochondrialni DNA (mtDNA) a chromozomu Y, pficemz se soustredila pfedevsim na jejich
haploskupiny. Zminila ale i moznosti vyuziti mikrosateliti a jednonukleotidovych
polymorfismi (SNP). Prace stru¢né uvedla souCasné nazory na puavod psovitych Selem
(Canidae) a vlka obecného (Canis lupus), vyplyvajici z archeologickych nalezii a vySe
uvedenych molekularné genetickych metod. Uvedla také nékteré hypotézy o fylogenezi psa
domaciho a pfibuznosti vybranych plemen a populaci psu ve svétle téchto vyzkumu. Pokusila
se tyto poznatky porovnat se soucasnym oficialnim rozdelenim plemen psa domaciho podle
FCI (Fédération Cynologique Internationale). Na zavér téz jako zajimavost popsala vybrana
plemena pst domacich a jejich pravdépodobny ptvod.

Cilem prace bylo porovnat nazory, vyplyvajici z vysledki vySe zminénych analyz,
s tradicnéjSimi metodami, jako je archeologie, na Cas, misto a pribéh domestikace psa
domaciho. Vzhledem k jeho mimotadné meziplemenné variabilité dlouho prevladal nazor, ze
pes domaci je polyfyletického puvodu. Nicméné, ze studii DNA vyplyva, ze vznikl
pravdépodobné pouze z vlka obecného (Canis lupus). Pretrvavaji vSak nejasnosti, zda pes
domaci vznikl z jedné pomérmné nevelké populace vlka obecného, ktera jiz vyhynula, ¢i zda
k jeho vzniku pfispély i jiné lokalni populace vlkli. Analyzy jednotlivych komponent psi DNA
nejsou jednotné ani ohledné domestikacnich center. Nékteré ukazuji na vychodni Asii, jiné na
jthovychodni Asii a jiné zase na Evropu, pfi¢emz posledni ndzor ma oporu i v archeologickych
nalezech. Vyzkumy si také ponékud protifeci v otazce doby domestikace. Podle analyz mtDNA
soucCasnych plemen se zd4, ze k domestikaci psa doslo pomérné nedavno, pred cca 10 000 lety,
a posléze se rozsifil do celého svéta. Jiné poznatky, zejména z archeologického vyzkumu, vSak
napovidaji, ze domestikace mohla probéhnout jiz pted 30 000 lety. To by naznacovalo, ze
k domestikaci psa mohlo dojit nékolikrat, nezavisle na sob€, na rliznych mistech a v riznych
obdobich, do soucasnosti Ze se v§ak mohli zachovat pouze potomci posledni domestikacni viny.
Nicméne¢ to nemusi byt konecny stav poznani a zpfesnéni souc¢asného pohledu na problematiku
fylogeneze psa domaciho a pfibuzenskych vtahti mezi jednotlivymi plemeny mohou piinést jen

dalsi vyzkumy.
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The origin of the domestic dog Canis familiaris according
to molecular genetic research

Summary

This bachelor thesis deals with the origin of the domestic dog (Canis familiaris)
according to molecular genetic research. It focused mainly on methods such as mitochondrial
DNA (mtDNA) and Y chromosome analyses, focusing primarily on their haplogroups. It also
mentioned the possibilities of using microsatellites and single-nucleotide polymorphisms
(SNPs). The thesis briefly presented current views on the origin of canine carnivores (Canidae)
and common wolf (Canis lupus), resulting from archaeological findings and the above-
mentioned molecular genetic methods. It also put forward some hypotheses about the
phylogeny of the domestic dog and the kinship of selected breeds and populations of dogs in
light of this research. It tried to compare these findings with the current official division of
domestic dog breeds according to the FCI (Fédération Cynologique Internationale). Finally, it
also described as interesting the selected breeds of domestic dogs and their probable origin.

The aim of the thesis was to compare the opinions resulting from the results of the
above-mentioned analyses with more traditional methods, such as archaeology, on the time,
place and course of domestication of the domestic dog. Due to its extraordinary interbreed
variability, the opinion that the domestic dog is of polypyletic origin has long prevailed.
However, DNA studies show that it probably originated only from the wolf (Canis lupus).
However, there remains confusion as to whether the domestic dog originated from one
relatively small population of the common wolf, which has already become extinct, or whether
other local wolf populations contributed to its emergence. Analyses of the individual
components of the dog's DNA are not uniform even regarding domestication centers. Some
point to East Asia, others to Southeast Asia, and others to Europe, with the latter view also
supported by archaeological findings. The research also contradicts itself somewhat on the
question of the time of domestication. According to mtDNA analyses of current breeds, it seems
that the domestication of the dog occurred relatively recently, about 10,000 years ago, and then
spread throughout the world. However, other findings, especially from archaeological research,
suggest that domestication may have taken place as early as 30,000 years ago. This would
suggest that the domestication of the dog may have occurred several times, independently of
each other, in different places and at different times, but to the present day only the descendants

of the last domestication wave could be preserved. However, this may not be the final state of



knowledge, and the refinement of the current view of the issue of the phylogeny of the domestic

dog and the inbreeding relationships between individual breeds can only bring further research.

Keywords: Dog DNA, dog phylogeny, origin of dog breeds, genetic relatedness, mtDNA, Y

chromosome, haplogroups
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1 Uvod

Canidae (psoviti) jsou geograficky nejrozsirenéjsi Celedi masozravel. Vyskytuji se na
kazdém kontinentu, s vyjimkou Antarktidy. Patii do fadu Carnivora (Selmy). Pravdépodobné
se vyvinuly v Severni Americe z rodu Miacis pied 40 miliony lety. Nejbéznéjsi kanid je pes
domaci, ktery je pravdépodobneé vyslechtén piiblizné pied 12 000 lety (Padilla & Hilton 2015).

Psi domaci pravdépodobné pochazi z viku, ale jejich puvod je stale nejasny. Pes byl
nejspise prvnim domestikovanym zvifetem. Vlci byli prvnimi zvitaty, se kterymi si lidé utvofili
vzajemny vztah, ktery dal nasledné vznik psim. Vsichni psi maji spolecné predky, ktefi ale jsou
odlisni od souCasnych vlki. Analyzou 27 starovékych psich genoml se zjistilo, ze psi
pravdépodobné kdysi pochazeli z dnes jiz vyhynulé vI¢i populace. Pfed 11 000 lety doslo
k diverzifikaci nejméné 5 hlavnich roda predkd, to poukazuje na dlouhou genetickou historii
pst béhem paleolitu (Bergstrom et al. 2020).

Plemena psu se vyznacuji specifickymi fenotypovymi znaky, lisi se v chovani i
v dédi¢nosti genetickych chorob. Vzhledem k jedineCnym vlastnostem plemen je pes cennym
zdrojem pro studium genetického zakladu komplexnich znak. Pes ma 78 chromozomu
(Ostrander et al. 2005)

Psi populace v jihovychodni Asii je unikatni, zjistilo se, ze ma nejvétsi genetickou
rozmanitost (Zhang et al. 2020)

Soucasny pes ma odliSnou populaéni strukturu oproti strukturam primata a hlodavci, se
stovkami geneticky izolovanych plemen, s velmi riznorodym vyskytem onemocnéni a s
vyraznymi morfologickymi a behavioralnimi rysy (Lindblad-Toh et al. 2005).



2 Cil prace

Cilem této prace bylo zjistit soucasné védecké nazory na fylogeneticky pavod psa
domaciho na zakladé vybranych molekularné genetickych udaja.



3 Literarni reSersSe

3.1 Metody urcovani puvodu druhu a fylogeneze

Dlouhy a slozity vyvoj psaje zkoumam pomoci riznych obord, jako je naptiklad evolucni
antropologie, archeologie a paleoantropologie (Stahl 2016).

Archeologické dukazy byly pouzity ke stanoveni Casového vzorce a geografie
domestikace pst, ktera probihala v Eurasii. Pomoci archeologickych diikazli bylo zjisténo, ze
psi byli nejstar§im domestikovanym zvifetem a také byli jediny druh, ktery si utvoril vztah
s lidmi béhem pleistocénu (Perii et al. 2021).

K vyhodnoceni genetické rozmanitosti mezi Cistokrevnymi plemeny psu lze pouZzit
genealogické udaje. Pouzivaji se zejména v pripadé, pokud se objevuji genetickd onemocnéni
uvnitf plemene (Leroy et al. 2009).

Nejcastéjsi metodou v evolucnich a forenznich studiich psa domaciho je analyza
mitochondrialni DNA, konkrétné jeji kontrolni oblast (mtCR). Pomoci této analyzy lze 1épe
pochopit domestikaci psa (Webb et al. 2010).

Archeologie a studie DNA naznacuji, ze psi domaci se vyvinuli ze spolecného predka,
z vlka obecného (Canis lupus) pted 12 000 — 40 000 lety pt. n. 1. a poté se na konci posledni
doby ledové rozsirili po celé Eurasii a Americe. Existuje v§ak spor o to, odkud doopravdy psi
domaci pochazeji, vétsina provedenych studii oznacuje misto vyvinuti psa domaciho Evropu,
Stifedni vychod nebo jithovychodni Asii (Brown et al. 2011).

3.1.1 Molekularné genetické metody

3.1.1.1 Mitochondrialni DNA

Mitochondrie jsou intracelularni dvoumembranové organely. Struktura mitochondrii se
sklada ze 4 ¢asti, tj. vn&j§i membrana, vnitini membrana, mezimembranovy prostor a matrix.
Jsou hlavnimi generatory bunéného adenosintrifosfatu (ATP) (Tkaczyk-Wlizto et al. 2022).

Mitochondrie jsou bunécné organely eukaryotickych bunék, které jsou produktem
nékdejsi fuze mezi alfa-proteobakterii a hostitelskou burikou. Nachéazeji se u vétSiny bunek
v cytoplazmé. Jsou mistem zakladnich bunécnych procest, vcetné oxidacni fosforylace.
Zachovaly si maly, vysoce redukovany pozistatek bakterialniho genomu, nazyvany
mitochondrialni DNA (mtDNA), kterd koduje proteiny a RNA nezbytnou pro mitochondrialni
funkci. MtDNA savcl je mala kruhova molekula DNA. Je slozena z nukleotid, z nichz nékteré
ovliviiuji expresi genti (Menger et al. 2021).

MtDNA predava svym potomkim pouze samice pomoci cytoplazmy oocytu, ktera
obsahuje mitochondrie. Sam¢i mtDNA obsazena ve spermiich je pii pruniku spermie do oocytu
znicena (Yamada et al. 2020).



Analyza mtDNA psa domaciho se v poslednich letech pouziva ¢im dal vice, ne jenom za
ucelem objasnéni domestikace psu, ale také pro forenzni genetické studie nebo charakteristiku
plemene (Fregel et al. 2015).

Byla provedena studie, ve které byly kontrolni oblasti mtDNA ziskané z psich chlupa od
125 domacich pst, zahrnujicich 43 plemen pst, jednoho kojota prérijniho a dvou vlku
obecnych, sekvenovany a nasledné vysetieny zmény sekvenci ve snaze sestavit soubor dat
mtDNA psa pro forenzni analyzu. Bylo identifikovano 40 informativnich variabilnich mist,
ktera popisovala 45 haplotyptu. V mtDNA ziskané z tkani byly zjiStény podstatné odchylky
(Gundry et al. 2007).

Zatim jedina komplexni studie ptivodu psu, ktera zahrnuje data prakticky z celého svéta,
je zalozena praveé na analyze mtDNA. Studie ukézala, ze psi z celého svéta nesou spolecny
genofond 3 hlavnich haploskupin, které obsahuji celkem 10 subhaploskupin (viz obrazek 1).
Udaje mtDNA naznauji, Ze psi pied ménénez 16 300 lety pochazeji z nejméné 51 vI&ich samic
(Pang et al. 2009)

3.1.1.1.1 Haploskupiny mtDNA

Haploskupina je wvelkd skupina fylogeneticky pfibuznych mtDNA, definovana
nahodnymi mutacemi v kddovaci oblasti. Znaci se velkymi pismeny. Haplotyp mtDNA je
soucast kazdé haploskupiny, kde se kazdy haplotyp od sebe lisi jednou nebo vice mutacemi.
Znaci se malymi pismeny. Subhaploskupina je mensi odvozena ¢ast uvnitt haploskupiny
(Kemp & Shurr. 2010).

Haplotypy mitochondrialni DNA se dédi po matefské linii. Proto jsou dilezité pro
vyzkum vzniku a pfibuznosti psich plemen (Takahasi et al. 2002).

Na zakladné kontrolni oblasti mtDNA byly haplotypy pst rozdéleny do Sesti
fylogenetickych skupin, nazyvanych A az F (viz tabulka 1). Tti hlavni haploskupiny psu, A, B
a C, jsou zastoupeny ve vSech psich populacich po celém svété. Sdileni téchto tfi haploskupin
naznacuje jediny geograficky pavod pro vSechny psy, protoze populace vlki v riznych ¢astech
svéta nesou ruzné haplotypy (Ardalan et al. 2011).

Prvnich pét haploskupin, A az E bylo rozSifeno vl¢imi liniemi. Haploskupina A
predstavovala 70 % linii a D az F pouze 5 % linii. Pfehled haplotypi mtDNA u pst po celém
svete ukazal, ze haploskupina A je pfitomna u vSech plemen. Dale pak se zjistilo, ze sdileni
haplotypti mezi plemeny ze stejné oblasti je niz$i nez mezi plemeny z rtznych regionu a ze
genetické vzdalenosti mezi plemeny nekoreluji se zemépisnou polohou (Asch et al. 2005).

Haploskupiny A a B jsou cast&si u soucasnych evropskych pst, ale pruzkumy
starovékych vzorkl naznacuji, Ze vétSina starovékych evropskych pst nesla haploskupinu C a
D. Tento objev v mitochondrialnich haploskupinach mize odrazet migraci odliSnych populaci
psu do Evropy za poslednich 15 000 let (Oetjens et al. 2018).

Haploskupiny D, E a F maji nizkou frekvenci a omezené geografické rozlozeni. E a F
byly nalezeny vyhradné ve vychodni Asii a pravdépodobné vznikly spole¢né s haploskupinami
A, B a C. Haploskupina D je jedinou skupinou, kterd nepochazi z vychodni Asie a je omezena
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pouze na severni Evropu, Sibif, jihozapadni Asii a Stfedomoti. Analyza mtDNA ukazala, ze
haploskupina D se sklada ze dvou subhlaploskupin, d1 a d2, které se odd¢lily nejméné pred
50 000 lety a maji oddélené geografické rozlozeni. Lze tedy predpokladat, ze pochazeji z vika,
tj vznikly dlouho pred vznikem soucasného psa domaciho. Archeologické nalezy dokladaji
existenci psti domacich ve Svédsku i na Sibiii pied 8 000 lety, aviak vyskyt subhaploskupiny
d1 udomacich pst v téchto oblastech se datuje do doby pred méné nez 3 000 lety. To naznacuje,
ze d1 u psu pochazi z kiizeni vlka se psem domacim, ktery uz nesl haploskupiny A, B a C.
Nevznikla tudiz v praibéhu domestikace vlka obecného. Subhaploskupina d2 zatim nebyla u
zadného plemene psa domaciho prokazana. (Klitsch et al. 2010).

— al bl

cl

Obrazek 1. Rozdéleni haploskupin — 3 hlavni haploskupiny A, B a C. 10 subhaploskupin
al-a6, bl1-b2, c1-c2 (Pang et al. 2009)



Tabulka 1. Vyskyt haploskupin mtDNA s prislu§nymi plemeny psa domaciho
(Pang et al. 2009)

mtDNA
Haploskupiny | Subhaploskupiny | Vyskyt Plemena psti doméacich
Border kolie, Chow chow,
Samojed, Finsky $pic, Bernsky
al salasnicky pes, Pointer, Irsky setr,
Leonberger, Landseer, Basenji,
Shar-pei, Tibetsky terier
... | Sibirsky husky, Aljassky malamut,
A a2 Cely svét Baseil}; i Sall{l}llki, j&kitlaq,yTibetské
doga
a3 X
a4 Shih-tzu, Japonsky Spic, Shiba
a5 Thajsky ridgeback, Shar-pei
a6 X
Bearded kolie, Finsky $§pic,
bl Ly Samojed, Zlaty retriever, Lhasa
B Cely svét apsg), Akitat,yPudl, Jezeviik
b2 Akita, Kanaansky pes
ol Nénée‘:tcﬁy l?};lflék,klsn'grd, Samojed,
L ibifsky husky, Beauceron
C ) Cely svét Shiba, Boxer, Border kolie,
Airedale terier
Severni Finsky $pic, Karelsky medveédi
dl Evropa, pes, Samojed, Sibifsky husky,
D Sibif, Kangalsky pastevecky pes
jihozapadni
d2 Asie, X
Stiedomori
E x Vychodni Shiba
Asie
F x Vyehodni Sibifsky husky, Akita

3.1.1.2 Mikrosatelitni DNA

Mikrosatelity u pst jsou Casto pouzivany k vytvoreni mapy genetické vazby a k urceni
otcovstvi (Binns et al. 1995).

Mikrosatelity predstavuji sekvence DNA, které se skladaji z tandemové opakujicich se
jednotek jednoho az Sesti nukleotidi (viz obrazek 2.). Mohou byt zodpovédné za rizna
neurologickd onemocnéni, jako je napiiklad schizofrenie. Jsou ale Siroce vyuzivany jako
genetické markery pro forenzni identifikaci a testovani piibuznosti (Remya et al. 2010)
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Délka mikrosatelitnich opakovani mize ovliviiovat fyziologii a ontogenezi, napfiklad
existuje souvislost mezi extrémnim vyskytem mikrosatelitnich opakovani a vaznymi
vyvojovymi poruchami (Zima et al. 2004).

Analyza mikrosatelitnich markert umoznila vyznamné studium genetické rozmanitosti
v ramci plemene i mezi nimi (Leroy et al. 2009)

Mononukleotid -GGTAGCCAA A AAA (A CGATCCA--
Dinukleotid -TCGCATGCA CA CA (CAn ATTCGCA--
Trinukleotid -TTAGCATCAG CAG (CAG)n CCAGTGA--
Tetranukleotid -AATGGTACCGG (CCGGI GTCACGT--
Pentanukleotid --CGATGATCCAAG (CCAAG)n TTACGTA--
Hexanukleotid --GCTAAGGCCATTG (CCATTG)n ACTGTCA--

Obrazek 2. Mikrosatelity — tandemové opakujici se nukleotidy (Ahlquist & Lothe 2017).

3.1.1.3 Jednonukleotidovy polymorfismus

Jednonukleotidovy polymorfismus (SNP) popisuje polymorfismy zptisobené bodovymi
mutacemi, které zpusobuji vznik riznych alel obsahujici baze v dané nukleotidové pozici uvnitf
lokusu (Zhanjiang Liu. 2007)

Data z SNP byly kdysi vyuzivany pouze pro populacni genetické studie. Nyni jsou
vyuzivana ve fylogenetickém vyzkumu v evolu¢nich Casovych méfitcich. Nizké naklady a
snadné ziskani SNP naznacuji, ze zistanou dulezitym zdrojem genetické informace pro
odvozeni fylogeneze v asovém méfitku od antropocénu po kiidu (Leaché & Oaks. 2017)

K vyuziti veSkerého potencionalu psiho genomu pro genetickou analyzu bude potreba
husta mapa SNP a pochopeni genetické variability jak uvnitt, tak mezi plemeny. Ale jiz stavajici
SNP mapa genomu psa potvrzuje, ze plemena psu vykazuji dlouhodobou haplotypovou
strukturu ocekavanou od intenzivniho chovu. Analyza ukazuje, Ze soucasny sbér 2,5 milionu
SNP by mél byt dostateCny k tomu, aby umoznil asocia¢ni studie témet jakéhokoli znaku u
jakéhokoli plemene psa (Lindblad-Toh et al. 2005).

3.1.1.4 Chromozom Y

Chromozom Y se s vyjimkou pseudoautosomalni oblasti nerekombinuje. Protoze
pfechézi pouze z otce na syna, Ize samci linie vysledovat zpét v Case. Analyza chromozomu Y
nabizi uziteCny kontrast k fylogenetickym a populacné genetickym studiim zalozenym na



analyzach mtDNA. Populacné genetické a fylogenetické analyzy haplotypti chromozomu Y,
nehledé€ na jejich znaény potencial, byly nicméné provedeny pouze u velmi omezeného poctu
organismu. Uplatnily se zejména u lidi, ale také u nékterych domacich zvifat véetné psu. Jednim
z divodu je prednostni vyuziti k sekvenaci genomi homogametnich jedincg, tj samic v piipade
savcu, nebot’ to je vyhodnéjsi pro tvoreni genomovych sestav. (Smeds et al. 2019).

Analyza chromozomu Y se pouziva k vyhodnoceni genetické struktury Cistokrevnych
psu, pfiCemz se vy uzivaji se mikrosatelitni markery chromozomu Y. Pomoci chromozomu Y
se urcuje piibuznost po otcovské linii. Predpoklada se, Ze analyza haplotypu Y bude mocny
nastroj pro studium pavodu a vztahi plemen vzhledem ktomu, ze Y chromozom neni
rekombinantni, tj. pfenasi se vylu¢né po otcovske linii, a Ze zastoupeni pst samcu v reprodukci
je obecné mensi, a tudiz jejich vliv na formovani plemene je vétsi (Bannasch et al. 2004).

3.1.1.4.1 Haploskupiny chromozomu Y

Haplotypy chromozomu Y se dédi, jak jiz bylo uvedeno, po otcovské linii. Jejich analyza
nam nabizi velmi uzitecny kontrast ke studiim zalozenym na matetsky zdédéné mtDNA (Smeds
et al. 2019)

Pét hlavnich haploskupin chormozomu Y se oznacuje HG1, HG3, HG6, HG9 a HG23
(viz tabulka 2). Tyto haploskupiny jsou geograficky rozlozeny po celém svété. HG1 ma skoro
100 % frekvenci v Evropé a Africe. HG23 ma vysokou frekvenci v jihozapadni Asii, ale obé
haploskupiny jsou s nizsi frekvenci zastoupeny i po celém svété. Oproti tomu HG3 a HG6 jsou
vyhradné omezeny na vychodni Asii. Pivod téchto ¢ty haploskupin lze vysvétlit z jediné
zakladajici populace nékde ve vychodni Asii. Mozny je ale i oddéleny puavod haploskupin
v ruznych oblastech doprovazeny migracemi mezi populacemi. Diky omezené velikosti vzorku,
byla haploskupina HG9 zjisténa pouze u jedinct z vychodni Sibife a u jedinct ze stiedni Afriky
(Ding et al. 2012).

Tabulka 2. Vyskyt haploskupin chromozomu Y i s pfislusnymi plemeny psa doméciho
(Ding et al. 2012).

Chromozom Y
Haploskupiny Vyskyt Plemena psu domacich
Basenji, Sloughi, Némecky ov¢ak, Zlaty retriever,
HGI Evropa, Afrika Leonberger, Pudl, Pyrenejsky mastif, JezevCik
Tibetsky terier, Sibifsky husky, Chow chow, Samojed,
HG3 vychodni Asie Vychodosibifska lajka
HG6 vychodni Asie Tibetska doga, Shih-tzu, Thajsky ridgeback
vychodni Sibif,
HG9 stfedni Afrika Basenji
HG23 jihozapadni Asie Lhasa apso, Italsky corso pes, Slovensky kopov, Vlk obecny




3.2 DNA psa

Pes ma v kazdé somatické bunce 39 pari chromozomu, jeden chromozom vzdy od své
matky a druhy od svého otce, celkem to je 78 chromozomu. Pohlavni buiky maji po jednom
chromozomu z kazdého chromozomového paru, tedy jen 39 chromozomu celkem. Sekvenace
kompletni DNA psa, byla dokoncena v roce 2005. Zname 2,385,199,138 pard bazi genomu psa.
Uvadi se, ze pes ma 20 439 gent, coz je méné nez Cloveék. Tyto geny Cini pouze 5 % celé DNA.
Vétsi Cast DNA snejvétsi pravdépodobnosti nic nekoduje. PoCet gent neni vsak
pravdépodobné konecny. Lze oCekavat, ze dalsi studie prinesou dalsi objevy. Genom psa je
0 18 % mensi nez genom clovéka, a 0 6 % mensi nez myS$i genom (Dostal 2007).

Pes domaci a vlk obecny vykazuji rozdily v chovani, ale presto ze jsou dle sekvence DNA
témer identicti. Nicméné, oba druhy se mohou lisit ve vzorcich genové exprese. Genova exprese
se porovnavala u psu, vlkl a kojot ve tfech ¢astech mozku pomoci technologie Mikroarray, a
to v hypotalamu, amygdale a v Celni kife. U volné zijicich kanidG ma hypotalamus vysoce
zachovaly expresni profil a ten nam kontrastuje s vyraznou divergenci u pst domacich. PCR
experimenty potvrdily zménénou expresi dvou neuropeptidd, CALCB a NYP. Vysledky
naznaCuji, ze silny vybér pst podle chovani béhem domestikace mohl mit za nasledek
modifikace vzorci exprese mediatorové RNA (mRNA) v hypotalamovych genech. Rychlé
zmény v expresi mozkovych genii mohou poskytnout mechanismus pro rychlé adaptivni zmény
béhem evolu¢niho procesu vzniku novych biologickych druhti, hlavné v pfipadech, které
predstavuji silny selektivni tlak na behavioralni znaky (Saetre et al. 2004).

Mezinarodni tymy védci objevily a popsali 2,5 milioni polymorfismi u psi.
Polymorfismy jsou zmény ve slozeni DNA, které mohou byt pii¢inami fenotypickych
odchylek. Polymorfismy jsou pii¢inou toho, ze mame vice nez 400 riznych plemen psu
odlisnych exteriérem, chovanim, velikosti, pracovnim vyuzitim, nebo jsou zodpovédné za
rozvoj dédicnych chorob, které jsou podobné chorobam clovéka. Jen 50 z nich je dokonale
objasnéno az na molekularni urovni a je popsana pii¢inna mutace DNA. Protoze dédicné
choroby psa a ¢loveka jsou si podobné, bude to pes, ktery bude slouzit k vyvoji metod genetické
terapie vyuzitelné i u ¢lovéka. Uplné poznani psiho genomu pomiize pochopit embryonalni
vyvoj savcd, evoluci, genetické vzdalenosti zivoc¢isnych druhi a plemen psti mezi sebou (Dostal
2007).



3.3 Pivod psovitych

Celed’ Canidae (psoviti) systematicky fadime do fadu Carnivora (Selmy). Tento fad je
charakteristicky pfitomnosti specializovanych typt zubt, nazyvanych trhaky. Trhaky jsou horni
4. premolar a dolni 1. molar (viz obrazek 3) (Wang et al. 2008).

Obrazek 3. Umisténi trhakd u psa hyenovitého (Lycaon pictus) (Wang et al. 2008).

Canidae je velmi riznoroda skupina a zahrnuje okolo 35—40 existujicich druhti. Objevila
se patrné v pozdnim eocénu. Ma 3 podskupiny, z nichz 2 jsou vyluéné fosilni, jedna se o
podskupinu Hesperocyoninae a Borophaginae. Hesperocyoninae vznikla v obdobi eocén-
miocén a Borophaginae v obdobi oligocén-pliocén, obé podskupiny byly typické pouze pro
Severni Ameriku. Posledni podskupinou je Caninae, ktera vznikla v obdobi oligocénu
v Severni Americe a odtud se dale rozsifila do Asie pres Beringliv most a do Jizni Ameriky pies
Panamskou §iji (Zrzavy et al. 2018).

Podskupina Caninae (viz obrazek 4) je rozsifena po celém svéte a zahrnuje 36 recentnich
druhtt skupiny psovitych Selem Nejveétsi rozmanitost recentnich psovitych Selem je
zaznamenana na jihoamerickém kontinentu, kde se nachazi 6 rodt a 11 uznanych druhi. (Perini
et al. 2010)

Caninae se vyskytuji po celém svété ve tiech hlavnich skupinach, a to vici (Canis)
jthoamerické psovité Selmy (Cerdocyon) a lisky (Vulpes). Nekteré druhy Zziji samotarskym
zpusobem zivota, nékteré tvori monogamni pary, zatimco pro jiné jsou typické velké,
nekolikageneracni smecky (Porto et al. 2019).

Zpivajici pes Nové Quineje (Dingo pralesni) je povazovan za divokou populaci psa
domaciho, ktera se odvozuje od poddruhu vlka obecného. Liska obecna, ktera se vyskytuje na
péti kontinentech, a vlk obecny, ktery se vyskytuje na tfech kontinentech, pokryvaji nejvétsi
geograficky rozsah jakéhokoliv suchozemského savce. Druhy psovitych Selem se vyskytuji
v poustnim prosttedi, v savanach, v tropickych a mirnych lesich, v pobfeznich oblastech a
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v arktickém prostiedi. T€lesna hmotnost zastupct jednotlivych druht se pohybuje v rozmezi od
méné nez 1 kg u rodu Vulpes po vice nez 60 kg u nékterych poddruhti vika obecného (Padilla
& Hilton 2015).
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Obréazek 4. Molekularni fylogeneze eledi Caninae — Cervena vétev znadi skupinu lisky
(Vulpini), zelena vétev jithoamerické psovité Selmy (Cerdocyonina), modra vétev znaci druhy
podobné vlku obecnému, zluta skupina znaci lisky Sedé a ostrovni. Podtrzené nazvy jsou
doplnény ilustracemi (Wayne & Ostrander 2007).

3.3.1 Puvod vlka obecného

Nejstarsi fosilni zdznamy moderniho vlka obecného pochazeji z2. poloviny stfedniho
pleistocénu z prostiedi Francie a Italie. Jednalo se o poddruh Canis lupus lunellensis. Tento
poddruh vlka byl obecné malé velikosti. BEhem poslednich 400 000 let bylo evropské prostiedi
ovlivnéno ledovcovymi cykly, v disledku toho se télesna velikost moderniho vlka zvétsila
(Mecozzi & Bartolini-Lucenti 2017).

Bannasch et al. (2021) predpoklada, ze moderni vlk obecny pochazi z posledniho
ledovcového maxima a ze z obdobi severoamerického ledovcového ustupu se u dnesnich bile
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zbarvenych arktickych vlki dochovala kombinace VP1-HCP1 haplotypu. Dle vysledku této
studie geneticky odkaz vyhynulych psu hral klicovou roli pii formovani rozmanitosti dnesnich
pst a modernich vk obecnych.

VI1k obecny byl historicky rozsifen po celé Evropé, ale mnoho populaci v 18. a 19. stoleti
sméfovalo k vyhynuti, zejména diky pronésledovani lidmi. Nekteré malé populace piezily
v Iberii a jizni Italii, ale velké populace vlki obecnych se zachovaly jen ve vychodni Evropé
(Andersen et al. 2015).

Vlk obecny je povazovan za oportunistického dravce. Je jednim z nejrozsifenéjSich
velkych masozravcd, ktery se dostava do konfliktu s lidmi, protoze lovi hospodarska zvirata
(Janeiro-Otero et al. 2020).

Genealogicka rozmanitost nukleotidd ukazuje, ze historicka velikost populace vika
obecnych byla vétsi a pocetn€jsi nez napiiklad u kojott prérijnich. V soucasné dobé existuje
kolem 300 000 vlkt obecnych a 7 miliont kojotl prérijnich (Vila et al. 2002).

3.3.2 Puvod psa domaciho

Vznik psa doméciho se obvykle kladl do obdobi tésné pied zacatkem holocénu, asi pied
12 000-15 000 lety. Tento zavér byl zaloZzen na kosternich pozuistatcich z archeologickych
nalezistich, které vykazuji znatelné zmenseni velikosti a morfologickou odlisnost od vlki
obecnych (Morey 2014).

Nejstarsi zkamenéli psi byly nalezeny v Evropé a na Stfednim vychodé pied 12 000-17
000 lety. Jednalo se o robustni psy velikosti vlka, o kterych se predpoklada, ze pochazeji
z velkého severniho arktického vlka (Canis lupus arctos). Fenotypova a geneticka rozmanitost
psu naznacuje, ze pochazi z velké a rozmanité populace vlka. Analyzy mtDNA a fylogeneticky
strom sestrojeny na podkladé sekvenci pst a vlkt ukazuji, ze psi po matefské linii pochazi
z vice vi¢ich populaci (Verginelli et al. 2005).

Thalmann et al. (2013) uvedli Ze, nejstarsi zkamenéliny podobné psim byly nalezeny
v Evropé a na Sibifi pfed vice jak 30 000 lety. Na zaklad€ analyzy mtDNA 18 prehistorickych
psu z Eurasie a Nového svéta a dnesnich pst a vlka dospéli k zavéru, ze dnes jiz vyhynula
stitedoevropska populace vlki byla ptimym predkem domacich pst (Thalmann et al. 2013).

Psi podobni dne$nim domacim pstim byli vyobrazeni na keramice uz ve starovéké Persii
pred 7 500 lety (viz obrazek 5 a 6). Jedinci zfeteln€ podobni afganskym pstim nebo saluki byly
poprvé zaznamenani na nadobach ze stejné oblasti pred 6 000 lety. Tyto dikazy o existenci
plemen psti naznacuji, ze lidsky vybeér pst zacal v pfechodném obdobi. Psi pfipominajici dne$ni
chrty, mastify a basenji byly vyobrazeni v fad¢ aktivit s lidmi v Egypté pied 4 500 lety. Mezi
nejstarsi plemena psu patii saluki a afgansky honi¢, sibifsky husky a samojed, akita-inu a shiba-
inu, aljassky malamut, basenji, chow chow, lhasa apso, pekingsky palacovy psik, shar pei, shi
tzu a tibetsky teriér (Pedersen et al. 2012).
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Obrazek 5. Vyobrazeni psa domaciho na nddobach (Hole & Wyllie 2007)

S

Obrazek 6. Vyobrazeni psa domaciho vyskytujiciho se na nadobach v béhu a v leze (Hole
& Wyllie 2007)

Darwin spekuloval o pavodu psa domaciho a usoudil, ze vzhledem k obrovskym
morfologickym rozdilim psa domaciho, musi mit vice nez jednoho divokého predka. Genetické
studie tvrdi, Ze psi pochazeji vyhradné z vlka obecného. Identifikace nejstarSich pst domacich
je obtizné, protoze nebyly stanoveny znaky, které byly pfitomny u pst domacich béhem procesu
domestikace. S pouzitim archeologickych nalezii a urCeni nacasovani domestikace existuje
shoda, e psi domaci byli piitomni v Levantg, Irdku, severni Cin& a na poloostrové Kamdatka
na Dalném vychodé Ruska pred 12 000 lety a v zapadni Evropé nékolik tisicileti pfed tim.
Nekteré studie tvrdi, Zze psi domaci byli pfitomni jesté diive béhem pozdniho pleistocénu
v Belgii, Ceské republice a na jihozapadni Sibifi (viz obrazek 7) (Larson et al. 2012).
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Obrazek 7. Mapa svéta, ve které je priblizna oblast vyskytu vlk obecnych zobrazen Sed¢.
Zelené kruhy predstavuji oblasti, kde byly objeveny pozistatky pst domacich. Kruhy jsou
rozdéleny do 8 Casti, kazda cast predstavuje 1 500 let. Celé vyplnéné kruhy predstavuji
pozlistatky star§i nez 10 500 let. Obrazek &erveného psa zobrazuje paivodni plemena pst. Cislo
pod kazdym psem predstavuje dané plemeno. Afgansky chrt (1), Akita (2), Aljassky malamut
(3), Basenji (4), Kanaansky pes (5), Chow chow (6), Dingo (7), Finsky §pic (8), Dingo pralesni
(9), Saluki (10), Samojed (11), Shar-pei (12), Shiba (13), Sibifsky husky (14) (Larson et al.
2012).

Nejrozsitenéjsi hypotézou o puvodu psa domaciho je, ze pes je domestikovany vlk
obecny (Canis lupus) (Verginelli et al. 2005; Larson et al. 2012; Thalmann et al. 2013). Koler-
Matznick (2002) zkouma alternativni hypotézu, kde je nejpravdépodobnéjsim piedkem psa
domaciho stfedné velky druh psa. Nachazi mnoho nezodpovézenych otdzek a mezer v hypotéze
o puvodu z vlka obecného. Hlavni dukaz, ze psi nepochazeji z vlka obecného, uvadi, ze vlci
jsou schopni prezit jako jedinci nezavisli na skupin€ a v ramci smecky maji rizné role. Pomoci
modernich metod lze vlky zkrotit, ale nejsou vycviceni, aby plnili rozkazy. Brani se lidskému
fizeni svych ¢innosti. To je i divod, pro¢ v cirkusech nejsou vI¢i vystoupeni (Koler-Matznick
2002).

Udaje z rozboru mtDNA v§ak naznaduji, e pes pochazi z domestikace vlka v Asii jizné
od feky Jang-c'-tiang. Archeologicka data a data SNP naopak dokladaji, ze psi pochazeji
z Evropy anebo z jihozapadni Asie, ale z divodu chybgjicich dat z jihovychodni Asie se na tuto
hypotézu nebere zfetel. Soudi se, ze jihovychodni Asie byla hlavni a mozna jedinou oblasti
domestikace vlki a nasledna hybridizace psa a vlka piispéla ke genofondu soucasnych psu
domaécich (Ding et al. 2012)

Béhem evoluce u psa doméciho doslo k mnoha zménam, naptiklad zmenseni velikosti,
zkraceni obliCeje a zvySeni po¢tu zubl. Byla provedena alometricka analyza kraniometrickych
dat prehistorickych domacich pst ze Severni Ameriky a severni Evropy a ostatnich psovitych
Selem. Vysledky ukazuji, ze rozméry lebecni délky jsou zmenSeny u vSech psovitych Selem
oproti kraniometrickym datim prehistorickych domacich psu, ale domaci psi vykazuji odlisné
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alometrie u rozmért lebeCni Sitky (viz obrazek 8). Zubni alometrie u psu je zpusobena
nedostatkem vyvojové integrace mezi zubnim rustem a celkovym somatickym ristem (Morey
1992).
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Obrazek 8. Porovnani velikosti lebky vlka obecného s nékterymi modernimi plemeny psa
domaéciho (Schoenebeck & Ostrander 2013).

Vyrazné barevné vzory srsti u psi domacich jsou souc¢asti rozmanitosti tohoto druhu.
Predpoklada se, ze rozdily v barevnych vzorech vznikly v dasledku mutaci a umélé selekce
béhem domestikace vlki. Strukturni varianty definuji vice alel pro kazdy modul a jsou razné
kombinovany, aby se vysvétlilo pét charakteristickych barevnych vzora pst. Fylogeneticka
analyza odhaluje, Ze kombinace haplotypt pro jeden z téchto péti barevnych vzort je spojena
s arktickymi bilymi vlky a pravdépodobné pochazi z vyhynulé psovité Selmy, ktera se oddélila
od vlka obecnych pred vice nez 2 miliony lety (Bannasch et al. 2021).

Psi, na rozdil od vlkd, se naucili s lidmi navazovat ocni kontakt, je to pro né¢ hlavni
socialni interakce mezi psy a lidmi. Nedavné studie ukéazaly, ze psi maji tendenci ignorovat
gesta rukou u lidi, se kterymi nenavazi ocni kontakt. Nagasawa et al. (2013) ukazali, Ze mezi
psy a lidmi dochazi pfi o¢nim kontaktu k uvolilovani oxytocinu; k tomuto stavu dochazi
napfiklad u matky a kojence. Mezi znaky, které mohly vést ke schopnosti o¢niho kontaktu u
psa, mohou byt anatomické rozdily v obli¢ejové muskulature kolem oc¢i u psa a vlka. Pohyb
svalstva kolem oci plisobi pro clovéka atraktivnéji. Studie ukazaly, Ze psi, ktefi tento pohyb
svalstva okolo oc¢i pouzivaji vice, byli v Gtulcich rychleji vybrani do rodin nez psi, ktefi tento
pohyb pouzivali méné. Obli¢ejova muskulatura psa a vika se 1isi pouze kolem oka. Jak je vidét
na obrazku 9, u psa se objevuje zvedac vnitiniho o¢niho koutku (Inter eye corner lefter) (levator
anguli oculi medialis — LAOM) a zatahovac vnéjsiho o¢niho koutku (Outer eye corner retracter)
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(retraktor anguli oculi lateralis — RAOL). RAOL prtitahne o¢ni koutek k usim a LAOM zveda
horni o¢ni vicko k ¢elu (Kaminski et al. 2019).
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Obrazek 9. Oblicejova muskulatura u vlka a psa (Kaminski et al. 2019)
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3.4 Domestikace psa

Domestikace je proces probihajici mezi lidmi a populacemi rostlin ¢i ZivoCicht a ma silné
selektivni vyhody pro oba jedince. Je to kumulativni proces, kde se na obou stranach populace
objevuji biologické a behavioralni zmény (Zeder et al. 2000).

Domestikace psa domaciho probihala ve dvou hlavnich fazich: 1) pocatecni domestikace
divokého vlka obecného, 2) vyvoj riaznych modernich plemen psa domaciho. S pfichodem
zemeédelskych spoleCnosti se psi adaptovali na vyuziti vysokého obsahu Skrobu ve své potrave,
tato zmeéna je zasadni krok v jejich vyvoji od vika. Psi domaci migraci spolu s lidmi se rozsitili
do vSech koutt svéta a prizpusobili se velmi odlisSnému prostiedi. Domestikace na jedné strané
podpofila uzsi vztah mezi lidmi a psy nez u jakéhokoliv jiného domestikovaného zvifete, ale
na druhé stran€ také vedla k tomu, ze se psi stali mnohem néachylnéjSimi ke genetickym
chorobam (Zhang et al. 2020)

Galton (1865) uvedl, ze k tspé$né domestikaci druhu je potieba 6 kroki: 1) odolnost, 2)
vrozena zaliba v Clovéku, 3) touha po pohodli, 4) uziteCnost pro ¢loveéka, 5) snadné
rozmnozovani a 6) spolecenska povaha (Galton 1865).

Archeologické zaznamy naznacuji, ze psi doméci se poprvé objevili pied 15 000 — 33 000
lety v Evropé a vychodni Sibifi, kde byli lidé pfevazné lovci a sbéraci. Co se tyCe fenotypové
rozmanitosti, pes domaci je mezi domestikovanymi zvifaty naprosty unikat. Napf. hmotnost
jedinca riznych plemen se pohybuje od 1 kg az po 100 kg. Je to jediny velky masozravec, ktery
byl kdy domestikovan (Wayne & vonHoldt 2012).

Dorado et al. ve studii zr. 2009 uvadi, ze podle nékterych archeologickych dukaza
domestikace psa domaciho mohla zacit ve stiedni Evropé pied asi 14 000 lety béhem mladého
paleolitu. Prvni fosilni pozustatky psu byly podle této studie nalezeny v Rusku, Evropé a na
Blizkém vychod¢ a pochazeji z konce posledni doby ledové (pred 12 000 — 17 000 lety). Bylo
zjisténo, ze moderni vychodoasijsti psi vykazuji nejvyssi rozmanitost mitochondrialni DNA.
To naznacuje, ze domestikace probihala ve Vychodni Asii, ale mize to byt také dasledek
vysoké urovné mitochondrialni rozmanitosti u zkoumanych psi, a tedy nikoli znamkou
vychodoasijské domestikace. Ve studii, kde se analyzovaly mitochondrialni DNA, jaderné
mikrosatelity a nuklearni SNP markery psa domaciho, se vSak zjistilo, ze samotna
mitochondrialni DNA nestaci k dostate¢né spolehlivému urCeni Casu a mista domestikace
(Dorado et al. 2009).

Domestikovanad zvifata vykazuji zmény morfologickych, behavioralnich a
fyziologickych rysti ve srovnani se svymi divokymi pfedky (viz obrazek 10) Klasické
morfologické ,,domestikacni rysy* jsou bild pigmentace, zvySena krotkost, klopené usi, snizena
agrese a spoleCenstéjsi povaha. (Wheat et al. 2020).
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Obrazek 10. Portrét vlka odhaluje rozmanitost morfologickych znaki mezi plemeny psa
domaécich (Honeycutt 2010).

Spontanni, tedy nikoli zamérna domestikace probihala pravdépodobné jiz v mladém
paleolitu (pted 35 000 lety pt. n. 1.) v prostredi lidi zijicich v uzkém kontaktu s vlky. Zamérna
domestikace zapocala asi pred 14 000 lety pf. n. 1., proto se prvnimu procesu domestikace tika
protodomestikace. Vybér jedinct se zvlastnimi rysy se zvySsil v prubéhu tisicileti a zejména od
sttedovéku. V soucasné dob¢ je psi populace velmi hojna ve vsech lidskych spole¢nostech
(Galibert et al. 2011).

Vétsina plemen psa doméaciho je produktem lidského chovu za poslednich 200-300 let.
Mnoho modernich plemen bylo vyvinuto v Evropé okolo roku 1800. U nékterych psich plemen
znamych jiz ze starovéku, jako jsou napfiklad chrti nebo faraonsky pes neni jasné, jestli jsou
znovu vySlechtény jako nova moderni plemena a starovékym plemenim se pouze podobaji,
nebo jestli stale existuji uz od starovéku a my muzeme vysledovat jejich linii az k zakladatelim
pred tisici lety (Ostrander 2007).

Genetické analyzy psa domaciho a dalSich, vikim podobnych kanidi prokazaly, Ze pes
domaci pochazi pouze z vlki obecnych. Fenotypova rozmanitost u psa domaciho vznikla
predevsim diky genetické variabilité v pavodni populaci vlkii obecnych a dal§im naslednym
mutacim, ke kterym doslo béhem domestikace. Po domestikaci se psi rychle §ifili po Zemi a
v dasledku toho se zacaly vyskytovat geneticky odlisné populace a plemena (Ostrander &
Wayne 2005).

-18 -



3.5 Rozdéleni plemen psu dle archeologickych a genetickych studii

Plemena pst byla pozorovana jiz od starovéku. Rozdéleni psich populaci do uzavienych
plemen béhem 19. stoleti pravdépodobné vedlo ke zvySeni diferenciace plemen (Leroy et al.
2009).

Podle archeologickych nalezi se ukazuje, Ze v dobé kamenné byly v Evropé 4 typy psu:

1. Canis familiaris palustris — jeho ostatky byly nalezeny v raselinnych polich ve
Svycarsku. Typicka byla pro ného mala, kulata lebka s vyraznym stopem. Podle
soucasnych znalosti to mohl byt prapfedek dnesnich kniract, pin¢l, teriért a Casti
$pict.

2. Canis familiaris intermedius — mohutnéj$i jedinec stfedni velikosti. Jeho nalezy se
vyskytly ve Svycarsku, Bavorsku, V Cechach a na Moravé. Povazuje se za prapiedka
dnesnich loveckych pst.

3. Canis familiaris inostranzewi — Vétsi pes s mohutnou lebkou, vykytoval se v severni
a sttedni Evropé. Pravdépodobné prapiedek severskych taznych pst a vétsich plemen,
jako $pict, samojeda, dog, boxera, buldokt, bernardyna, leonbergra, landsera aj.

4. Canis familiaris leineri — pes z mladsi doby kamenné. Jedinec s uzkou lebkou.
Povazuje se za prapredka chrtt.

V oblasti stiedni Evropy se objevil v pozdéjsi dobé bronzové dalsi typ psa:

Canis familiaris matris optimae — stfedni velky pes s nizkou lebkou, plochym celem,

témeér bez stopu. Predpoklada se, ze je to prapfedek ovcackych plemen (Prochazka 1989).

Pomoci analyzy mtDNA byla navrzena fylogenetickd struktura, ktera naznacuje, ze
mame pét rodovych linii, které predstavuji hlavni pfedky psa domaciho. Jsou to rodové linie
neolitickd Levanta, mezolitickd Karélie, mezoliticky Bajkal, starovékd Amerika a
novoguinejsky zpivajici pes (viz obrazek 11). Byla vytvorena geneticka historie zakladni
struktury populace pst pro téchto pét populaci. VSech pét rodovych linii muselo existovat jiz
pred 10 900 lety (Bergstrom et al. 2020).
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Obrazek 11. Predci modernich plemen pst v soucasnosti — (A) Pro kazdou soucasnou
populaci plemen pst jsou zobrazeny poméry piedki. (B) Geografické rozsifeni predka ve tfech
kontinentech svéta (Bergstrom et al. 2020).

Evropa byla dulezitym kontinentem v historii a vyvoji psi. VétSina modernich plemen
psu sdili prevazné evropské predky. Kromé toho se v Evropé nachazeji nejstarsi pozustatky,
které l1ze jednoznacné pripsat psim domacim, vcetné 14 700 let staré Celistni kosti z mladého
paleolitu v Némecku. Starovéka mtDNA naznacuje, Ze centrum domestikace psu je prave
Evropa. Ale analyzy mitochondrialnich a genomickych dat souc¢asnych plemen pst naznacily,
ze centrum domestikace modernich domacich psu je vychodni Asie, Blizky vychod a stiedni
Asie (Botigué et al. 2017).

Pred neolitem méli vSichni evropsti psi haploskupinu mtDNA C. Béhem neolitu a po
neolitu méli haploskupinu A, D a C. To naznacuje, ze do Evropy migrovali neptivodni domaci
psi. Vyskyt haploskupin béhem neolitu je vidét na obrazku 12 (Ollivier et al. 2018).
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Obrazek 12. Geneticky, geograficky a chronologicky vyskyt starovékych psii na Stfednim
vychodé a v Evropé — a) Cetnost haploskupin psu pied neolitem, b) Cetnost haploskupin psu
béhem a po neolitu, ¢) Cetnost haploskupin pst mezi ctyfmi zemépisnymi oblastmi (Ollivier et

al. 2018)
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3.6 Soucasné oficialni rozdéleni plemen psu dle FCI

Mezinarodni kynologicka federace Fédération Cynologique Internationale (FCI) ma na
starost 354 plemen psu, na jejichz standardy dohlizi. Tato plemena jsou rozdélena do desiti
zakladnich skupin:

1.

plemena ovcacka, pasteveckd a honackd — némecky ovcak, border kolie, bearded
kolie, briard, beauceron

pincové, kniraci, plemena molossoidni a §vycarsti salasnicti psi — bernsky salasnicky
pes, italsky corso pes, kangalsky pastevecky pes, landseer, leonberger, shar-pei,
tibetska doga, némecky boxer, pyrenejsky mastif

teriéfi — airedale terier

jezevcici — jezeveik

Spicové a tzv. primitivni plemena — basenji, akita, vychodosibifska lajka, thajsky
ridgeback, chow chow, finsky $pic, japonsky §pic, kanaansky pes, karelsky medveédi
pes, samojed, shiba, sibifsky husky, aljasky malamut

honi¢i a barvaii — slovensky kopov

ohati — irsky setr, pointer

slidici, retrievefi a vodni psi — zlaty retriever

plemena spolecenska — tibetsky terier, lhasa apso, pudl, shih-tzu

10. chrti — saluki, sloughi
(Fédération Cynologique Internationale 1991)

Plemena psu jsou rozdélena podle jejich podobnosti a vyuziti. Existuje i skupina FCI
neuznana plemena psu, ktera v souCasné dobé zahrnuje 16 plemen psu (Kiehackova 2015).

Prakticky vSechna moderni plemena pst maji n€jaké vyuziti, az uz jsou to rizné sporty
(napf. coursing, agility, aportovani atd.), lov zvéte, sluzebni vyuziti (napt. pachové prace psa,
ochrana psovoda atd.). S pfichodem rodokment a vystav plemen pst vSak plemena, ktera byla

diive chovana pro vykon, jsou nyni chovéana spise pro plemenitbu a exteriér (Pedersen et al.

2012).
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3.7 Pivod vybranych plemen psa

3.7.1 Tibetsky teriér

Tibetsky teriér je stredné velké plemeno spoleCenskych pst. Zapadni populace tibetskych
teriért zahrnuje dva rody, a to rod Lamleh a rod Luneville. Oba rody pochazeji z domorodé
populace tibetskych teriérti a do Evropy byly piivezeny ve 20. letech 20. stoleti. Byl prokazan
vztah mezi zapadni a domorodou populaci tibetskych teriérti. Podporuje to hypotézu, ze tibetsky
teriér patii do skupiny starovékych asijskych psich plemen, ktera jsou blizka predkim
moderniho psa a byla zapojena do raného procesu domestikace. Existence pavodni populace
tibetskych teriérti na pivodnim misté je vyjimecny a cenny geneticky zdroj (Janes et al. 2019).

3.7.2 Tibetska doga

V soucasné dobé je tibetska doga nejdivocej§im psem na svét€. Jeho puvod a
fylogeneticky vztah s jinymi psy velkych plemen je nejasny. Byla provedena studie, ve ktera
bylo odebrano 19 krevnich vzorka, 1 vzorek od tibetské dogy, 3 vzorky od vika obecného, 3
vzorky od kojota prérijniho (Canis latrans), 6 vzorku od psu velkych plemen a 6 vzorkt od
malych plemen psu. Bylo zjisténo Ze, tibetska doga je jedno z nejstarSich plemen pst na svété
(Li et al. 2008).

Nejstarsi pisemné zdznamy o tibetské doze pochazeji z doby pied vice nez 2000 lety.
Obecné se predpoklada, zZe tibetska doga dala vzniku mnoha velkym plemenim psa, jako je
napriklad svatobernardsky pes, pyrenejsky horsky pes a dalsi plemena pst podobna typu mastif.
Podle zemépisného rozlozeni a historickych zaznamu byl tibetska doga vysledovana ke svym
pravdépodobnym predkim, psim Qiang, ktefi pobyvali u starovékého kmene Di-Qiang
v severozapadni Cing pied 3000 lety (Zhang et al. 2012)

3.7.3 Bulharska plemena psu

Fylogeneticka analyza tfi ptivodnich bulharskych plemen pst, bulharského pasteveckého
psa, bulharského chrta a bulharského honice, ukéazala pfitomnost vSech hlavnich haploskupin
A, B, C a D ve tfech plemenech psi dohromady. Vzorky byly odebrany ze dvou plemen
bulharskych loveckych pst a z bulharského pasteveckého psa. Tato studie byla prvni studii,
ktera zkoumala rozmanitost mitochondrialni DNA ptavodnich plemen pst v Bulharsku.
Vysledky odhalily rozdil v Sifeni haploskupin bulharskych pst. Mitochondrialni DNA profil
puvodnich bulharskych pst ukazal Sifeni evropskych haploskupin. Populace pavodnich
bulharskych pst se vyznaCuje nejvyssi Cetnosti haploskupiny A, ktera zahrnuje az 55 %.
Nasleduji haploskupiny B a C, které zahrnuji 18 % a specificka jihoevropska subhaploskupina
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d2, ktera zahrnuje okolo 10 %. Bulharsti lovecti psi maji specificky mitochondrialni DNA profil
s pritomnosti haploskupiny C a nepfitomnosti subhaploskupiny d2 ve srovnani s bulharskym
pasteveckym psem, u kterého je pfitomna subhaploskupina d2 a neptitomna haploskupina C.
Vysvétluje se to rozdilnym fylogenetickym ptivodem dvou pivodné geograficky oddélenych
evropskych populaci psu, a to ze stfedni Evropy a druhé z oblasti Sttedomoti (Marinov et al.
2018).

3.7.3.1 Bulharsky pastevecky pes

Puvodni lovecké bulharské plemeno psa z hornaté oblasti Bulharska (viz obrazek 13).
Znamy jako Karachan. Existuji diukazy, ze bulharsky pastevecky pes pochazi piimo
z vyhynulého psa molossa z balkanské oblasti. Spekulovalo se, ze tento pes pochazi
z tibetského mastifa nebo z plemen anatolskych ov¢aki. Byly odebrany dva vzorky DNA, jeden
z puvodniho bulharského pasteveckého psa a druhy ze soucasného bulharského pasteveckého
psa. Na soucasném plemeni se geneticky podilela i typicka plemena stiedoasijskych psu.
Bulharsky pastevecky pes ma pfitomnou subhaploskupinu d2, ale nepfitomnou haploskupinu
C (Marinov et al. 2018).

3.7.3.2 Bulharsky chrt

Plvodni bulharské plemeno psa ze severni ¢asti Bulharska z oblasti dunajské niziny (viz
obrazek 13). Bulharsky chrt (Bulgarian hound dog) je znamy jako Barak. Bulharska lovecka
plemena maji vysokou frekvenci haploskupiny C. Haploskupina C chybi u modernich
loveckych psa. Vlastnost charakteristicka pouze pro bulharského loveckého psa je pfitomnost
podskupin haploskupiny A a B. VSechny tyto haploskupiny jsou u evropskych a jihozapadnich
asijskych populaci psti. To znamena, ze puvod bulharskych loveckych plemen zahrnuje
nejméné dva samostatné predchidce. Jeden pochazi z vychodoeurasijskych psua, ktefi nesou
haploskupinu A nebo B, a druhy ze zapadoeurasijského psa, ktery nese haploskupinu C
(Marinov et al. 2018).

3.7.3.3 Bulharsky honi¢

Toto lovecké plemeno je jedno z nejroz§ifengjSich hladkosrstych plemen v Bulharsku.
Bulharsky honi¢ (Bulgarian scenthound dog) je znamy také jako Gonche. Nejvétsi populace
tohoto plemene se nachazi v severovychodnim Bulharsku (viz obrazek 13). Psi jsou pouzivani
k lovu velké a malé chlupaté zvére a dravci. Nejblizsi plemena jsou mad’arsky honi€ a srbsky
honi¢. Frekvence haploskupiny C je neobvykle vysokéd, okolo 38 % (Marinov et al. 2018).
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B Bulgarian Hound dog: Barak

3.7.4 Italska plemena ovcaku

Bylo provedeno porovnani genetické rozmanitosti 4 ptivodnich plemen italskych ovcaka,
a to maremmansko-abruzského pasteveckého psa, bergamského ovcaka, Lupino del Gigante a
Cane di Oropa pomoci autosomalnich mikrosateliti. U maremmansko-abruzského
pasteveckého psa, bergamského ov¢aka a u Lupino del Gigante byla zjiSténa piibuzenska
plemenitba. U Cane di Oropa byla zjisténa zaporna hodnota koeficientu inbreedingu, tim se
ukazuje vysoky pocet heterozygott, pravdépodobné z diivodu kfiZeni s jinymi plemeny ovéaku.
Cane di Oropa se vyznacuje i proménlivou oblasti ptuvodu, ktera se vyskytuje na planing, v
kopcich a ve velmi vysokych horskych oblastech (Bigi et al. 2014)

Podle nalezu kosti v archeologickych nalezistich byli predkové dalsiho pavodniho
italského plemene Cane di Mannara typu mastif a byli na Sicilii od starovéku, pravdépodobné
jiz v dobé bronzové. Pomoci analyzy rodokmenu byla vypoctena piibuzenska plemenitba,
v pruméru se pohybuje okolo 0,7 %. Podle genomické analyzy 12 vzorka od Cane di Mannara
je jeho hlavni predek maremmansko-abruzsky pastevecky pes (Liotta et al. 2021)
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4 Zaver

V soucasnosti existuje vice nez 400 plemen psa domaciho v obrovské Skale raznych
anatomickych, morfologickych 1 fyziologickych vlastnosti; proto se diive zastavany nazor, ze
pes domaci je polyfyletického ptivodu, jevil jako zcela legitimni.

Nicméné, podle molekularné genetickych adaju ziskanych v poslednich letech se zda, ze
puvod psa domaciho je spiSe monofyleticky a jeho predkem Zze byl vlk obecny. To vSak obrazek
prubéhu jeho domestikace nijak zvlast' nezjednodusuje. Stale panuji nejasnosti, zda soucasna
plemena pochazeji z jedné nepfili§ rozsahlé populace vlka obecného, ¢i se na jejich vzniku
podilelo vice ruznych populaci vlka. Z rozli¢nych studii 1ze usuzovat, ze k domestikaci vlka
doslo nezavisle na sobé nékolikrat v riznych obdobich a na riznych mistech, moderni pes
domaci ma vsak nejspise pivod v posledni domestikacni vin€é z obdobi nastupu neolitu, resp.
prelomu paleolitu a neolitu. Starsi produkty domestikace vlka bud’ vyhynuly bez potomkd, nebo
k evoluci soucasnych plemen psa ptispély jen omezeng.

Jako nejcastéjsi a nevhodnéjsi metoda pro zkoumani pavodu psa domaciho byla pouzita
analyza mtDNA, ktera se uplatiiuje pii forenznich a evolu¢nich studiich, a v mensi mite také
analyza Y chromozomu. Protoze mtDNA umoziuje sledovat populaci po mateiské a
chormozom Y po otcovské linii, bylo mozné diky témto analyzam vysledovat populace do
raznych mist svéta a do jisté miry osvétlit migraci psovitych Selem. VétSina analyz spolecné
s archeologickymi nalezy ukazuje na vychodni Asii, jiné na jihovychodni Asii a jiné zase na
Evropu. Podle nékterych studii mtDNA byl pes domestikovan v Asii jizné od feky Jang-c'-
tiang. Podle jinych studii to ale mohlo byt v Evropé. U soucasnych evropskych pst jsou ¢astéjsi
mitochondrialni haploskupiny A a B, naproti tomu prizkumy starovékych vzorki naznacuji, ze
vétSina staroveékych evropskych pst nesla haploskupinu C a D. Tento objev muze odrazet
migraci odliSnych populaci psi do Evropy za poslednich 15000 let. Studie vychazejici
z analyzy Y chromozomu zase naznacuji, ze pes domaci pochazi z vychodni Asie. V kazdém
pfipadé tato zjiSténi pfiliS nekoresponduji s poznatky =z archeologického vyzkumu a
neodpovidaji ani ¢lenéni plemen psa domaciho podle FCI. Naptiklad plemeno shar-pei, které
pochazi z Ciny, a tudiz obsahuje haploskupiny E, F a HG6, patii podle FCI do 2. skupiny,
v které jsou vedeni pinCové, kniraci, plemena molossoidni a §vycarsti salasniCti psi, kteti zase
podle mtDNA pochazeji vyhradn€ z Evropy. Plemena z Evropy obsahuji ostatni haploskupiny
kromé haploskupin E a F. Belgicky grifonek, ktery pochazi z Evropy a také méa ostatni
haploskupiny kromé& haploskupin E a F, vSak podle FCI patii do 9. skupiny mezi plemena
spoleCenskd, kde se nachazeji prevazné plemena z vychodni Asie s haploskupinami E a F.
Z toho lze usuzovat, ze ¢lenéni podle FCI neodpovida fylogenetickému ptvodu ani genetické
pfibuznosti plemen.

ZnaCna cCast védcu se shoduje na tom, Ze domestikace psa domaciho probéhla
v jihovychodni Asii a psi doméaci ze se odtud rozsitili dale do svéta migraci at' uz sami, nebo
s lidmi. V kazdém piipadé vétsina nejstarSich plemen pst jsou prevazné asijska, proto je podle
mého nazoru pravdépodobné, ze psi domaci vznikli prave ve vychodni Asii. Odkud piesné vsak
psi domaci pochazeji a zda je skutecné jejich pfedkem pouze vlk obecny, bude jisté predmétem
dal§iho zkoumani.
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6 Seznam zkratek

mtDNA — mitochondrialni DNA

SNP — jednonukleotidovy polymorfismus
mtCR — kontrolni oblast mitochondrialni DNA
ATP — adenosintrifosfat

mRNA — mediatorova RNA

LAOM - zvedac vnitiniho o¢niho koutku
RAOL - zatahovac vn¢jsiho o¢niho koutku
FCI - Fédération Cynologique Internationale

-33-


http://www.fci.be/en/Nomenclature/




7 Pilohy

[ ] Shar-pei
Alkita
Baszenji
r _ Saluki
Afmanzloy chrt
Eurazier
Finsky &pic
Tibetsloy terier
=_.______ Pekingzloy palicovy peik

Mops .
Cinzloy chocholaty pes

E—— :
Siperla
. I Bily Svycarsky ovidk
— | leonbereer
L = Dobrman
Rotvajler
[ ] — |Boxer
— L] ] Anglick buldok
C L] b__ ] Anslicksy mastif
i Meapolsloy mastin
- heltie
| Welzh Corei Pembroke
Grevhound
— e Australslor honacksy pes
—-E::]Kzrﬂ-' blue terier
| Pudl
Lagotta Romagdolo
——— — | Anelicke? kokripansl
— ] Némecky kratkosrsty ohaf
Bazzet Hound
Anglicksy zetr
| Jezeviik
r —— |Zlaty retriever

Labradorskoy retrisver

qﬂm svita

Wlct z= Stargho svita

Obrazek 1. Pfibuznost mezi 34 plemeny psa domaciho a vlky — plvodni plemena
(Servena), nepiivodni plemena (modra), nepiivodni plemena s dlouhou historii (hn&da). Cerné

vétve a teCky oznaduji pribuzost se starovékymi plemeny. Sedé vétve oznaduji nepiibuznost se
starovekymi plemeny (Larson et al. 2012).
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