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Geneticka analyza dysplazie ky¢elniho kloubu u plemen
pst

Souhrn

Dysplazie kycelniho kloubu (CHD) je nejcastéjsi ortopedickd diagndza u pst, ktera
probiha na zakladé vyhodnoceni rentgenovych snimku v kombinaci s fyzickou prohlidkou
psa. Dale je mozné vyuzit v omezené mife ultrazvuku nebo pocitacové tomografie. Mezi
pfedni organizace zabyvajici se snimanim kycli patii OFA, FCI, BVA/KC nebo pennHIP.
CHD je onemocnéni genetické povahy do znac¢né miry ovlivnéné environmentalnimi faktory.
Mezi tyto negenetické faktory (které je nutno podrobit dikladnéj§imu vyzkumu) prokazané
patii vyziva psa, cviceni psa, hormony a glykosaminoglykanové polysulfaty. Dysplazie
kyc¢elniho kloubu je nemoc polygenniho charakteru s ptisobenim jednoho ¢i vice major gent.
Nejdilezitéj$im genetickym parametrem je heritabilita (h?). Vybér finalnich kandidatd do
dal§i plemenitby probiha na zaklad€¢ selekce fenotypové, selekce na zdkladé EBV
(plemennych hodnot) a v posledni dobé se rozviji genomicka selekce, opirajici se o konkrétni
SNP (jednonukleotidové polymorfy) asociované se vznikem CHD. Vyzkumy dédi¢nosti CHD
u jednotlivych plemen se v riznych zemich lisi. Lisi se také vyuziti modelu pro stanoveni
heritability. Nej€astéji se vyuzivd modelu REML, déle regresni analyzy a prhového modelu.
Pro plemeno novofoundlandského psa (NF) se hodnoty ve Svycarsku pohybuji v rozmezi od
h?=0,28 az po h?=0,38 (model REML), v USA pro NF byla heritabilita stanovena na h?=0,51
(prahovy model). Pro finskou populaci némeckého ovcaka (NO) heritabilita kolisa v rozmezi
h?=0,24-0,35 (REML), pii pouziti regresni analyzy je h?=0,09-0,22. Heritabilita némecké
populace NO se pohybuje v rozmezi 0,237-0,264 (linearni model). V USA pro NO byla
stanovena hodnota h?=0,58 (prahovy model). V Australii u NO nejnizsi heritability dosahuje
znak sublaxace, kdy h?=0,03 a nejvyssi znak kaudalni acetubularni okraj, kdy h?=0,17. Pro
¢eskou populaci labradorského retrivra (LR) byla heritabilita stanovena v rozmezi 0,237-
0,288 (linearni model) v porovnani s hodnotami h?=0,339-0,316 (prahovy model). V USA
heritabilita pro LR byla stanovena na h?=0,59 (prahovy model). Britska populace dosahovala
hodnot h?=0,30-0,41 (regresni analyza). Pro francouzskou populaci zlatého retrivra byla

stanovena heritabilitia na h?=0,28, pro $védskou na h?=0,28 a pro britskou na h?= 0,41.

Kli¢ova slova: dysplazie kycelniho kloubu, plemenna hodnota, heritabilita, fenotyp, selekce



Genetic analysis of hip dysplasia of dogs breeds

Summary

Hip Dysplasia (CHD) is the most common orthopaedic diagnosis in dogs, based on
evaluation of X-rays in combination with a physical examination of the dog. It is also possible
to use ultrasound or computer tomography to a limited extent. The leading hip scanning
organizations include OFA, FCI, BVA / KC or Penn HIP. CHD is a disease of a genetic
nature to a large extent influenced by environmental factors. Such non-genetic factors (that
need to undergo more detailed research) are often dog nutrition, dog exercises, hormones and
glycosaminoglycan polysulphides. Dysplasia of the hip joint is of polygenic nature mostly
influenced by few major genes. The most important genetic parameter is heritability (h?).
Selection of final candidates for further breeding is based on phenotypic selection, EBV
selection (breeding values), and recently booming genomic selection based on specific SNP
(single nucleotide polymorphs) associated with the onset of CHD. CHD inheritance studies
for individual breeds differ from country to country. The selection of the model for
determining heritability is also different. The REML model is used most frequently, followed
by regression analyses and the thereshold model. For the Newfoundland dog (NF), the values
in Switzerland range from h? = 0.28 to h? = 0.38 (REML model), in the US the heritability for
NF was set to h?> = 0.51 (threshold model). For the Finnish population of German shepherd
(GS), the heritability fluctuates in the range of h? = 0.24-0.35 (REML), using regression
analysis, value changes to h? = 0.09-0.22. Heritability of the German population of GS ranges
from h?=0.237-0.264 (according to linear model). In US for GS the value of h? = 0.58
(threshold model) was determined. In Australia for GS, subluxation has the lowest heritability
of h? = 0.03 and the Caudal acetabular edge achieves as high values as h? = 0.17. For the
Labrador retriever (LR) population of Czech Republic, heritability was set in the range of
0.237-0.288 (linear model) compared to h2 = 0.339-0.316 (threshold model). In the United
States, heritability for LR was set to h? = 0.59 (threshold model). The British population of
LR reached h? = 0.30-0.41 (regression analysis). For the French Gold retriever (GR)
population, heritability was set at h? = 0.28, for Swedish population of (GR) for h? = 0.28 and
for British population of GR at h?=0.41.

Keywords: hip dysplasia, breeding value, heritability, phenotype, selection
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1 Uvod

Pes spadd mezi zvitata spoleCenska i hospodarska. Ze spolecenského thlu pohledu jde
spise o lidského pfitele. Pes je Casto bran jako ¢len rodiny a majitelé do péce svych
¢tyfnohych milaCkt Casto investuji obrovské castky v otdzce vyzivy, pohodli, bezpeci ale
hlavné¢ Iékaiské péce. Z pohledu hospodaiského se jednd o zvite, jehoz produktem je
komodita prace. Psa vyuzivaji riizné bezpecnostni slozky, naptiklad policie, vézenska sluzba,
armada, celni sprava ale i zéchranéii nebo naptiklad terapeuti. Pro hospodatrské ticely musi
pes vyhovovat konkrétnim pozadavkim kazdé profese. Pro rizné prace se vyuzivaji rizna
vyslechténa plemena pst. NejCastéji vyuzivanym plemenem je némecky ovcak a labradorsky

¢i zlaty retrivr. Sdnchez-Molano et al. (2014) uvadi, Ze uz samotny proces Slechténi psu

vrve

takovéhoto negativniho Slechténi maze byt snaha o ziskani Sampiona v urcitém sméru, nebo

i udrZeni plemenného standardu.

Dysplazie kycelniho kloubu (CHD) patfti mezi zavazné onemocnéni kosterné-
svalového aparatu u pst dédicné povahy (Wilson et al., 2013). Rozsah dédi¢nych chorob mezi
plemeny se v posledni dob¢ stava Casto diskutovatelnou otazkou welfaru (Zivotni pohody)
pst. SniZzovani prevalence dédicnych chorob mezi spolecenskymi zvifaty by se méla stat
prioritou chovatelskych programi. OvSem propojeni genetickych poznatkii se zavedenim
vysledkl v praxi plemenitby je obtizné, a proto povédomi o vlivu genetiky a dalSich faktort

ovliviyjici vyskyt dédiénych nemoci mezi chovateli je velice malé (Woolliams et al., 2011).
Pes s dysplastickymi ky¢lemi je pro hospodéiské ucely nepouzitelny (nevyplati se

vynalozit penize za pofizeni, vycvik a naslednou lécbu), pokud slouzi jako spolecnik, tak
lécba CHD piedstavuje komplikace zivota psa, majitele ale hlavné pifedstavuje vysoké
penézni néklady za lécbu. Z uvedenych diivodi je snaha potlaceni prevalence CHD nejen
otazkou etickou ale 1 ekonomickou.

Dulezitou roli v fizeni a regulaci chovu pst hraji chovné programy (Wang et al., 2018).
Od rozdilného prdvniho pfistupu mezi zemémi se odviji i pfistup k welfaru zvifat. Ve
vyspélych zemich se do procesu plemenitby pomalu zaclenuji i genetické analyzy a testy,
které jsou presnéjSim prediktorem vybéru vhodnych kandidat( pro plemenitbu za ucelem
produkce zdravéjsich potomkd (Wang et al., 2018).

Genetickym vyzkumim kycelni dysplazie u psii se vénuje nékolik autorti z riznych

zemi. Jejich pohled na problematiku se ¢asto vyrazné liSi. Pro uceleny pohled na genetické



aspekty CHD je nutné poznatky shromazdit a teprve z celkového souhrnu vyvodit nejlepsi

strategii pro potlaceni CHD.

Ve své praci se budu soustfedit na plemena novofoundlandského psa, némeckého
ovCaka, labradorského retrivra a zlatého retrivra. Plemena byla vybrana na zaklad¢

dostupnosti dat a také na zakladé riznosti pohledu na problematiku.



2 Cil prace

Cilem préace je strucné shrnout genetické aspekty dysplazie kycelniho kloubu u riznych
plemen pst. Pomoci literdrniho rozboru budou uvedeny mozné faktory ovlivitujici rozvoj
nemoci. Prace bude také zaméfena na preventivni opatfeni proti prevalenci nemoci na zakladé
genetickych poznatkti. Literarni reSerze se opira o poznatky konkrétnich zemi konkrétnich
plemen. V praci bude uvedena i situace v Ceské Republice pro porovnani se situaci v jinych

vyspélych zemich.



3 Literarni reSerse
3.1 Dysplazie kycelniho kloubu

Dysplazie kycelniho kloubu u pst (CHD) byla prvné pospana v roce 1935 jako
nejCastejsi ortopedickd diagndza u psu (King, 2017). Jedna se o zdvazné a Casté onemocnéni
kosterné-svalového aparatu psi populace se znaénym dopadem na welfare — Zivotni pohodu
zvifat — i na chovatele a na proces Slechténi (Wilson et al., 2013). Ky¢elni spolu s loketni
dysplazii, patii mezi dédicné malformace, které se vyvijeji v obdobi rychlého ristu (Méki et

al., 2004).

Nezélezi na tom, zdali pes je Cistokrevny ¢i kiizeny, avSak u nékterych ras psu je
prevalence CHD pravdépodobnéjsi nez u jinych (Oberbauer et al., 2017). U Cistokrevnych pst
je obecné vyssi prevalence nez u psu kiizenych. A existuje nékolik studii (naptfiklad: Hutt,
1969; Janutta et al., 2006; Lewis et al., 2013; King, 2017), které dokladaji, ze CHD postihuje
nejvice psy velkych a gigantickych plemen.

Wang et al. (2017) ve své studii uvadi, ze kycelni dysplazii je postizeno vice nez 183
plemen psd, s prevalenci mezi nulou az 71,8 % a existuje silna spojitost mezi klinickou
diagndzou stavu kycle, veterinarni pé¢i a mortalitou v nasledku dysplazie. King (2017) uvadi,
ze vysokou predispozici pro CHD maji velkd plemena rychlého ristu jako naptiklad
labradorsky retrivr, novofoundlandsky pes, rotvajler, bernardyn a mastif. Silné predispozice
maji 1 mal4 plemena typu bulldog, mops a néktefi teriéfi. Oberbauer et al. (2017) ve své studii
zamétené celkem na Sedesat plemen pst uvadi, Ze psi s nejvyssi prevalenci nesdileji Zadné
spole¢né predky ani nemaji podobné fenotypové projevy. Mezi plemena s nejvyssi prevalenci
zjeho studie patfi: novofoundlandsky pes (24,8 %), bloodhound (24,7 %), americky
stratfordSirsky teriér (24,4 %), bullmastif (24,0 %) a rotvajler (20,1 %). Naopak jako nejméné
postizend plemena uvadi: belgického ovcaka (2,8 %), belgického tervuerena (3,1 %), flat
coated retrivra (3,7 %), némeckého kratkosrtého ohate (3,9 %) a Seltii (4,2 %). Wilson et al.
(2011) uvadi, ze CHD se ve Spojenych statech vyskytuje ve vysoké mife u nasledujicich
plemen: anglicky bulldog (70,8%), otterhound, tzv. vydrai (53,9%), clumber Spanél (53,6%),
bernardyn (47,8%), boykin $panél (46,5%), némecky ovéak (14-23%).

Oberbauer et al. (2017) se ve své studii zabyva vlivem véku a pohlavi na prevalenci
CHD. Z vysledkli vyplyva, ze srostoucim vékem se hodnoceni (znamka) kyc¢li zhorSuje.

Studie uvadi, ze u fen dochazi ¢astéji k prevalenci nemoci nez u pst. Dietschi et al. (2003)



dospél ke stejnému zjisténi pii zkoumadani Svycarské populace novofoundlandskych psii.
Oberbauer et al. (2017) dale uvadi, ze Cast&jsi incidence nemoci je pozorovana u fen, které
podstoupili kastraci v brzkém véku. Naopak Wood et al. (2002) uvadi, ze v britské populaci
labradorskych retrivrii byla pozorovéana vyssi primérnd hodnota znamky CHD u pst nezli u

fen.

Nyné&j$i moznosti 1é¢by jsou limitovany managmentem piiznakli a degeneraci kloubu

vyzadujiciho vyménu ky¢€le v poslednim stadiu (Guo et al., 2011).

3.1.1 Anatomické usporadani kycelniho kloubu

Kycelni kloub by se dal pifirovnat k sestavé skladajici se z mic¢e a pouzdra, kdy ,,mi¢*
reprezentuje hlavici kosti stehenni a kloubni jamka reprezentuje ,,pouzdro®. Normalné jsou
ob¢ ¢asti v tésné blizkosti. Dysplazie kycelniho kloubu ptedstavuje Spatné utvoteny kloub,
kdy obé ¢asti kloubu k sobé nepftiléhaji a spojeni je uvolnéné. Vysledkem je abnormadlni tfeni
mezi obéma povrchy kloubu, coz vede k deformaci a k nésledné mechanicky zpisobené
osteoartritidé¢ (Everts et al., 2000). Charakteristickymi znaky CHD je zpozdény néstup
osifikace femuru, laxnost kloubu a nesoulad mezi acetabulem a hlavou kosti stehenni. Tento
nesoulad miize byt zpisoben ne¢kolika faktory — nejcastéji mélkym acetabulem, zménou tvaru
acetabularni hlavy, vyristky na kosti mimo kloub (periartikularnimi osteofyty) nebo

(sub)laxnosti hlavy femuru (Janutta et al., 2006).

Urcity stupenn rozsahu osteoartritidy mize vést ke kazdodennimu podavani analgetik,
operaci nebo dokonce v pfipadé velké bolesti k eutanazii na zakladé soucitu (Wilson et al.,
2011).

Wilson et al. (2013) ve studii provadéné na australské populaci némeckych ovc&aki
doklada, ze skore levé i pravé kycle je ovlivnéno stejnou sadou gent, pfi¢emz bilateralni
rozdil je ur€en dal§imi faktory. Oberbauer et al. (2017) tuto hypotézu potvrzuje. Ve své studii
uvadi, Ze 1 kdyzZ jsou geny ovliviiujici uspotadani a formovani kosti pro ob¢ kycle stejné, tak

vétSina genetickych regulacnich prvka je odlisna.

3.2 Diagnostika CHD

vvvvvv

ve vztahu s rozvojem coxofemoralniho kloubu. Je to obdobi zivota psa, béhem které¢ho kloub
velice citlivé odpovida na abnormalni stres ve formé zmeny spravného utvaieni kloubu. Prave

vtuto citlivou dobu vyvoje kloubu, miize byt $t€né¢ dovedeno k veterinafi z divodu



bolestivosti kloubu. Klinické ptiznaky se mohou zlepsit pfi snizeni vahy, podavani analgetik a
omezeni pohybu. Tito psi mohou byt zcela uSetfeni klinickych ptiznaki, dokud pozdéji

v zivoté nedojde k rozvoji osteoartritidy nebo ke ztraté¢ chrupavky (Soo et Worth, 2015).

Zakladnim principem diagnozy CHD je rentgenové snimani panve psa spolu
s odbornym vyhodnocenim snimka v kombinaci s fyzickou prohlidkou jiz v raném véku
(Butler et Gambino, 2017). Mnoho psu trpicich CHD na poc¢atku nemoci nemusi vykazovat
zadné klinické znaky (konkrétné bolest, snizeni pohybu ky¢li nebo kiece). Klinické priznaky
jsou nejcastéji pozorovatelné u psi ve veéku Sesti az dvanacti mésicti (Reagan, 2017). Mezi
typické fenotypové projevy patii abnormality chiize, zkraceny krok, atrofie svalu panevni

koncetiny nebo odpor ¢i neochota chodit po schodech (Vostry et al., 2012).

Jakmile dojde k pokroc¢eni nemoci do stavu tézké osteoartritidy, je diagnoéza snazsi,
jelikoz zmény usporadani kloubu jsou na snimcich dobte viditelné. Pro diagnoézu se vyuziva
rentgenového snimani, pocitacové tomografie (CT), ultrazvuku a magnetické resonance

(MRI). Kazda tato metoda ma své vyhody, nevyhody a limity (Butler et Gambino, 2017).

V¢ek zvifat podrobenych rentgenovému snimani se pohybuje mezi 12 az 24 mésici

(Vostry et al., 2012).

3.2.1 Rentgenové snimani

Butler et Gambino (2017) uvadi, ze rentgenové snimani kycli se vyuziva k diagnoze

CHD jiz od roku 1935, kdy tato nemoc byla prvné popsana.

3.2.1.1 Hip-extended radiography

Tato technika ventrodorsalniho zobrazeni panve s natazenim ky¢li (hip-extended)
dovoluje pozorovat typickd mista vzniku osteofytii, diky zobrazeni stehenni hlavice a krcku.
Toto zobrazeni také slouzi k odhaleni sublaxace (=neuplné vykloubeni) stehenni hlavice.
Autofi vSak upozornuji na zkresleni stupné sublaxace v diisledku $patné sedace (=zklidnéni)
psa nebo Spatné pozice pti snimani (Soo et Worth, 2015). Spravné zobrazeni hip-extended
pozice je zobrazeno pomoci obrazku €. 1 (viz ptiloha).

Aby byla diagnoza ptesnd, zvifata podrobend rentgenovému snimani musi byt umisténa
do vhodné pozice, Casto je vyzadovana tézka sedace, celkova anestezie a umisténi jedinct do
polohy vleZe s kaudalnim natazenim zadnich koncetin a lehkym vyto€enim stehenni kosti. Na

snimku musi byt vidét symetrickd panev, paralelni a plné prodlouZeni stehenni kosti a patela,



ktera je soucasti stehenni trochley. Takovéto polohy pfi sniméani vyuziva hlavné organizace

FCI, OFA a BVA/KC (Butler et Gambino, 2017).

3.2.1.2 Norbergtv uhel

Dva hlavni prostiedky pro objektivni vyc€isleni stupné stehenni subluxace piedstavuje
norbergtiv thel (NA) a femoralni pokryti. Norberguv thel (znazornén obrazkem ¢. 2, viz
priloha) je vypocitan méfenim thlu mezi spojnici stiedu pravé a levé hlavice stehenni kosti a
linkou spojujici stfed stehenni hlavice a bo¢niho konce kranidlniho acetabulu (Butler et
Gambino, 2017). Comhaire et Schoonjans (2011) uvadi, ze vyssi hodnoty NA piedstavuji
hlubsi acetabulum a pevnéjsi ptiléhani acetabulu a hlavice stehenni kosti, zatimco nizké
hodnoty NA ptedstavuji pocatek procesu subluxace. Butler et Gambino (2017) uvadéji, ze za
optimalni hodnotou NA se povazuje NA > 105°, hodnoty NA pod sto pét stupni nejsou
ptiznivé. Soo et Worth (2015) upozoriiuji na fakt, ze hodnoty NA se li§i v zavislosti na

jednotlivych plemenech, coz by se mélo brat na ztetel pii vysledném posuzovani hodnot.

Hodnota femomralniho pokryti by se méla pohybovat nad padesat procent a tato
hodnota se casto pouzivd k pooperacnimu posouzeni uspéchu trojité panevni osteotomie

(Butler et Gambino, 2017).

Hlavni nevyhodu posuzovani CHD dle NA a femoralniho pokryti je fakt, ze na vysledky
hodnot ma znacny vliv pozice psa pfi snimdni a hodnoty kazdé¢ho plemene se 1isi (Butler et
Gambino, 2017).

3.2.1.3 Distraction-stress screening

Butler et Gambino (2017) uvadi, Ze tato technika se vyuZziva pro lepsi odhad pasivni
laxnosti coxofemoralniho ¢lenéni. Nejcastéji je vyuzivana organizaci pennHIP, popsanou

v dalsi kapitole.

3.2.1.4 Dorsalni acetabularni rafek (DAR)

Butler et Gambino (2017) uvadi, Ze snimani dorsalniho acetabularniho rafku (DAR) se
zaméiuje na dorsalni acetabularni okraj z kranidlni a kaudalni perspektivy. DAR zobrazeni je
uzite¢né pro stanoveni stupné poskozeni kloubu. Acetabuldrni rafek méni tvar od prudce
zeSpicatélého (typicky pro normélni zdravy kloub) po zaobleny tvar (typicky pro poskozeny
kloub).



3.2.2 Ultrazvuk

Vyuziti ultrazvuku v piipadé CHD je uzitetné u Sténat ve stafi 16 az 49 dnech.
Sonograf ukazuje hlavni struktury kloubu. Béhem vySetfeni nejsou Sténat nijak uspana. Tato
metoda neni vhodna pro uréeni CHD u dospé€lého psa. A stanovené parametry ve $ténécim

veéku nemusi nutné souviset s projevem CHD v dospélosti psa (Fischer et al., 2010).

3.2.3 Pocitacova tomografie

Pocitacova tomografie (CT) zajist'uje jednoduché a presné posouzeni coxofemoralniho
kloubu a jeho proporci. Psi museji byt uvedeni do specidlni pozice, ktera umoznuje lepsi
stanoveni stupné funkcni laxity. Stanoveni CHD na zékladé CT se ve veterinarni praxi bézné

nepouziva, a to z divodu rizika spojeného s ioniza¢nim zatenim (Butler et Gambino, 2017).

3.3 Kvalifikace miry postizeni CHD a kontrolni schémata
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hodnoceni ky¢li povinné a maji oteviené registry s ptistupem k informacim o rodokmenu

zvitat (Soo et Worth, 2015).

Wilson et al. (2013) uvadi, ze celosvétoveé existuje nekolik kontrolnich schémat této
nemoci a vétSina se opird o vysledky radiografického snimani. Jednotlivd schémata se pak
mezi sebou lisi fenotypovym vyhodnocenim bokl pifi radiografii, v€kem, ve kterém pes

podstoupi vyhodnoceni, pozici i sedaci pii radiogratickém snimani.

3.3.1 Stupnice

Jelikoz se jednd o onemocnéni projevujici se v urcité mife, bylo tfeba zavést systém,
ktery by reprezentoval zavaznost postizeni. Tento systém umoznuje chovatelim vybér méné
postizenych pst pro dalsi plemenitbu, a tim uréity smér redukce nemoci uvniti populace.
V soucasné dobé€ se po celém svéteé pouziva n€kolik metod radiografického screeningu. Dle
vysledkll jsou pak psi fazeni do jednotlivych skupin. RGzna klasifikacni schémata jsou
porovnana v tabulce €. 1 (viz pfiloha). Obecné lze fici, Ze pofizovani snimki je provadéno pti
hluboké sedaci nebo celkové anestezii a ve specifické poloze psa (Soo et Worth, 2015).

Hodnoceni psit a vyslednd zndmka hraji dilezitou roli pfi genetickych analyzach a pfti
provadéni selekce. Casta je situace (napiiklad Dietschi et al., 2003), kdy pfi shromazd'ovéni

dat pro nasledné genetické analyzy, se rozchéazi zpusob, jakym psi byli zndmkovani. Proto se



casto hodnoty museji piepocitat, aby odpovidali jednotnému schématu zndmkovéani. Az

potom mohou vstoupit do genetickych analyz jako faktor ovliviiujici genetické parametry.
3.4 Predni organizace ve svété zabyvajici se screeningem

Verhoeven et al. (2012) uvadi, Ze mezi Ctyfi nejrozsitenéjsi organizace s dikladnym a
odbornym pfistupem ke screeningu CHD patii OFA (Orthopedic Foundation for Animals),
FCI (Fédération Cynologique International), BVA / KC (British Veterinary Association /
Kennel Club) a PennHIP (Pennsylvania Hip Improvement Program). Kazda ze zminénych
organizaci se zaméiuje na vyloucCeni geneticky zatizenych jedinct z genového fondu
konkrétniho plemena. Vzhledem ktomu, ze CHD je nemoc polygenniho charakteru a
screeningové systémy se opiraji o interpretaci rentgenovych snimkd, snizeni prevalence CHD
je touto metodou limitovano. I po Ctyfech desetiletich, kdy se intenzivné vyfazuji postizeni
jedinci, mira prevalence CHD se pohybuje u nékterych plemen i kolem 40 %. Je nutné
pfipomenout, zZe neexistuje pravidlo, které by nutilo chovatele podstoupit rentgenové snimky.

Proto je redukce CHD neustalym bojem a zna¢né komplikovana ze strany chovatela.

341 OFA

Instituce provadi snimani dysplastickych ky¢li jiz od roku 1966 a to v severni Americe
a Kanadé¢. Psi museji byt star$i dvaceti ¢ty mésicii a pti pofizovani rentgenovych snimki jsou
pod celkovou anestezii (Soo et Worth, 2015).

Ortopedicka nadace pro zvirata vysledky snimku ky¢li déli do sedmi kategorii. Kyclim
tedy pfifazuje znamky od jedné do sedmi. Znamka 1 charakterizuje kycle jako ,,vyborné®,
znamka 2 jako ,,dobré“, zndmka 3 je pfifazena kyClim ,pfiméfenym®, 4 predstavuji kycle
S ,,hranicnimi hodnotami®, 5 nalezi ky¢lim s ,,mirnou dysplazii*, pod znamkou 6 jsou fazeny
kycle se ,,sttedni hodnotou* dysplazie a znamka 7 vyhodnocuje stav ky¢li jako ,,zavazny*.

Ky¢le se znamkou 1-3 predstavuji nedysplastické kycle (Oberbauer et al., 2017).

342 FCI

Verhoeven et al. (2012) uvadi, Ze tato organizace je evropskym piedstavitelem, byla
zalozena vroce 1911 a spolupracuje srtiznymi kluby po celém svété. Systém snimani
kycelnich kloubt, ktery vyuziva FCI organizace, vyuziva dalSich 84 zemi a funguje jiz 40 let.
Vysledky screeningu by mél posoudit a ohodnotit specializovany veterinai a nasledné schvalit

ptislusnik klubu, kde je dany pes zaregistrovan. Ve skuteCnosti ve vétSin€ piipadech snimky



posuzuje jedinec vybrany kazdym klubem zvlast, ktery nema vzdy zkuSenosti s hodnocenim
snimki kycli.

FCI hodnoceni CHD se opira o kombinaci subjektivniho posouzeni sublaxace, shody
stehenni hlavice a pouzdra kloubu, nové vyvinutych osteofyti na s objektivnim méfenim
Norbergova uhlu. Psi pfi snimani museji byt star$i nez rok a velkd a gigantickd plemena
museji byt starSi osmnacti mésici. Kycle dostavaji znamky ,,A*“ az ,,E“, dle vysledka

rentgenového snimani (Soo et Worth, 2015).

3.4.2.1 Ceska Republika

V Ceské republice se vyuzivé systému znamkovéni dle stupnice FCI. Pro cilenou
plemenitbu se vyuziva bez omezeni pouze psu s hodnocenim ,,A*“ a ,,B* a psi se znamkou ,,C*
se mohou dale péafit pouze s kandidaty tfidy ,,A* nebo ,,B*. Psi, ktefi obdrzeli znamku ,,D*

nebo ,,E“ jsou vyfazeni z dalsi plemenitby (Vostry et al., 2012).

3.43 BVA/KC

Ve Velké Britanii zacala organizace BVA/KC provadét screening kycli v roce 1965.
Metodu sniméni pievzalo i Irsko, Australie a z ¢asti také Novy Zéland (Soo et Worth, 2015).

Organizace KC ma urc€ité regulacni pozadavky pro registraci vrhii. Tyto regulaéni
pozadavky se vztahuji na v€k matky a k¥izeni uvnitt rodiny. Kennel Club neregistruje vrhy,
jejichz matka pii porodu je starSi osmi let a pokud od stejné matky jsou zaregistrovany jiz
¢tyfi vrhy. Pro otce (plemenika) nejsou zadna vékova omezeni. Dale Kennel Club neptipousti
ktiZzeni mezi rodi¢em a potomkem, stejné jako nepfipousti kiiZeni mezi vlastnimi sourozenci.
Dalsi z podminek je vék zvifete pfi rentgenovém snimani, kdy zvife musi byt starsi jednoho
roku, z divodu kosterni zralosti. Horni vékova hranice zvifete pfi Snimani ky¢li neni urcena

(Sanchez-Molano et al., 2014).

I kdyZ BVA/KC doporucuje mnozit zvitata s ohledem na fenotypovy projev, pravdou
je, Ze chovatelé prodaji ¢ast vrhu a k dalsi plemenitbé si nechaji $téfata vybrana na zakladé
jinych vlastnosti. Touto cestou se chovatelé¢ vyhybaji primérné pouze 15 % Sténat s nejhorsi

znamkou ky¢li (Sanchez-Molano et al., 2014).

Woolliams et al. (2011) popisuje, ze pfedmétem zdjmu této asociace je devét znakt,
viditelnych na rentgenovych snimcich obou kycli, které souhrnné oznacuje pojmem BVAHT
(British Veterinary Asociation Hip Traits). Tyto znaky slouzi k ureni vhodnych kandidati
pro dalsi chovatelské tcely. Jednotlivé BVAHT jsou nasledujici:
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1) NA — Norbergtv uhel

2) SUB — Subluxace

3) CrAE — Kranialni acetabularni okraj

4) DAE — Dorsalni acetabularni hrana

5) CrEAR — Kranialni efektivni acetabularni rafek

6) AF — Acetabularni fossa

7) CaAE —kaudalni acetabularni okraj

8) FHNE — Hlavice kosti stehenni a kréek exostdzy (=povrchovy kostni vyrustek)
9) FHR - Prestavba hlavice kosti stehenni

Lewis et al. (2010b) uvadi, ze kazdému z deviti znakt je pfifazena uréitd bodova
hodnota, skore. Soucet téchto hodnot potom slouzi k indikaci CHD. Woolliams et al. (2011)
uvadi, ze znak CaAE je hodnocen od 0 do 5. Ostatni znaky dosahuji hodnot od 0 do 6. Znaky
se hodnoti pro kazdou kycel zvlast. Soo et Worth (2015) uvadi, Ze celkem pes mize nasbirat
od 0 (optimalni vysledek) do 106 (nejhorsi vysledek) bodi. Wood et al. (2002) uvadi, ze

soucet skore levé 1 pravé kycle uréuje stupenn malformace kycelniho kloubu.

Jelikoz heritability vSech znakl (pro obé kyc¢le) dosahuji podobnych hodnot, je mozné
pfedpokladat, Ze nejlepSim vyuZzitim dat je spojeni hodnot levé i pravé kycle a posuzovat data
jako celek (souhrn nebo primér) a ne oddélené. Ze studie vypliva, ze jako optimalni moznost
se zda vyuzivat soucet dat, ne jejich primér. A to proto, Ze nékteré znaky jsou vice zavislé na
genetickych faktorech nez ostatni, a tak by nemé¢li byt zastinény v priméru, a naopak by méli
mit vétsi vahu neZ znaky, které jsou ovlivnény vice vnéjSim prostfedim (Woolliams et al.,
2011). Vice informaci o znacich BVAHT pro jednotlivé zemé je uvedeno v kapitole

Genetické parametry pro jednotliva plemena v riznych zemi.

3.4.4 pennHIP (=The Pennsylvania Hip Improvement Program)

Metoda pennHip byla vefejnosti predstavena roku 1994. Dnes je vedena jako
neziskova organizace. Metoda pennHIP se soustfedi na méfeni pasivni laxity kycelniho
kloubu (Verhoven et al., 2012). Pasivni laxita vysoce koreluje se vznikem osteoartritidy a
s klinickymi projevy CHD (Soo et Worth, 2015). Vyhodou této metody je jeji brzké vyuziti.
Je mozné ji aplikovat na Stéiatech mladSich veéku Sestnacti tydn. Diky tomu je mozna

vvvvvv

byt pes pod vlivem silnych anestetik nebo byt pod hlubokou sedaci (Ginja et al., 2007).
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Hip-extended pohled na kycle pomaha urcit pfitomnost/absenci osteoartritidy a
zobrazeni komprese se vyuzivd k posouzeni celkové coxofemoralni shody. Pfitomnost

osteofyti rozhoduje o celkové klasifikaci psa (Soo et Worth, 2015).

Metoda pennHIP sleduje index komprese a index distrakce. Distrakéni index je
pocitan az z vysledki sniméni a nabyva hodnot od 0 do 1, kdy hodnota O reprezentuje
naprostou shodu kycelnich kloubti a hodnota 1 prezentuje kompletni luxaci (=vykloubeni)

(Verhoven et al., 2012).
3.5 Environmentalni faktory

I kdyz se narodi jedinec s genetickou predispozici pro CHD, nemusi to nutné
znamenat jeji expresi. Vné&jsi faktory sice nezplsobi samovolny vznik CHD, ale urcuji jeji
projev ¢i stupen exprese (King, 2017). Naptiklad u dvou pst se stejnym genotypem je mozZné,
ze na zékladé podminek vné&jsiho prostredi dojde k zcela odlisSnému fenotypovému projevu. A
tak pes s genetickym ptedpokladem pro rozvoj CHD pod vlivem piiznivych podminek mutze
byt klasifikovan jako pes CHD prosty (Soo et Worth, 2015).

Wilson et al. (2011) uvadi, ze environmentalni faktory ovliviiujici fenotypovou expresi
byly jiz identifikovany, ale Soo et Worth (2015) uvadi, ze nékteré environmentalni faktory

ovliviyjici CHD jsou stale neznamy.

3.5.1 Vyiziva

Huck et al. (2009) ve své studii uvadi, ze nadmérnd hmotnost zvifete muize vést
Kk rozvoji osteoartritidy. Dale ve svém vyzkumu osmiletych labradori uvadi, Ze snizeni kalorii

v krmné ddvce o pouhych 25 % vyrazné redukuje prevalenci CHD.

Kealy et al. (1992) provedl experiment, kdy 48 §ténat labradorskych retrivrii ze 7 vrhi
rozdélil do dvou skupin ve v€ku osmi tydnii. Prvni skupiné $ténat poskytl predem zvazenou
misku. Kazdy pes mél k misce po 15 minut neomezeny piistup (ad libitum) a mohl snist kolik
chtél. Poté zvazil misku a rozdilem hmotnosti zjistil, kolik toho kazdy pes sezral. Z této
hodnoty vypocital sedmdesat pét procent a takové mnozstvi poté poskytl Sténatim ze skupiny

druhé.

Kontrolni radiografické snimky byly provadény ve 30, 42, 54, 78 a 104 tydnech véku
Sténat a nasledné porovnavany. Prvni viditelné rozdily ky¢li mezi dvéma skupinami byly

pozorovany jiz ve véku tficeti tydni (Kealy et al., 1992).

12



K vyhodnoceni kone¢nych poznatki vyuzili autofi systém hodnoceni OFA a Svédsky
systém. Pfi vyuziti OFA systému hodnoceni ky¢€li, 17 z 24 psi, ktefi byli krmeni omezenou
davkou, byli vyhodnoceni jako psi s normalnimi kyclemi. Druhd skupina pst (krmena ad
libitum) vykazuje zna¢né horsi vysledky. Pouze 8 z 24 pst maji kycle normalni. Podobné
vysledky vyplivaji pfi pouziti §védského systému hodnoceni ky¢li. Devatenact z dvaceti Ctyt
pst krmenych omezené vykazuji kycle normélni. Pst krmenych ad libitum s normalnim

statutem ky¢li je dle §védského systému hodnoceni pouze Sest z dvaceti étyf (Kealy et al.,
1992).

King (2017) upozornuje na cetné diskuze tykajici se podavani vyssich davek vitaminu C
jako nastroje pro snizeni prevalence CHD. Ve své studii ovSem zdiraziuje, ze Sté€nata jsou
schopna si tento vitamin sama syntetizovat a neexistuje zddny podlozeny dikaz, ze by

podavani vyssich davek vitaminu C mélo vliv na prevalenci CHD.

Naopak Sténata nemaji zaddny mechanismus, ktery by je chranil pied piebytkem
vitaminu D a vapniku v potravé. Oba tyto komponenty potravy mohou vést ke snizeni
osteoklastové aktivity, tim padem hrozi riziko pozdni osifikace, které muze vyvrcholit expresi

nemoci (King, 2017).

3.5.2 Cviceni

Existuje silna spojitost mezi velikosti panevnich svali a CHD. U psu s projevem CHD
je svalova hmota mensi nez u psu s kyClemi normalnimi (King, 2017). Fries et Remedios
(1995) uvadi, ze dle indexu hrudni svalové hmoty (PMMI) Ize ptedvidat CHD az z 94 %.
Dysplazie se nevyskytuje u pst, jejichZz index piekracuje hodnotu 12 a naopak u psi
s indexem niz§im nez 9 se CHD vyskytovala téméf vzdy. Index hrudni svalové hmoty se

vypocita dle vzorce:

hmotnost panevniho svalstva postmorte [kg]
PMMI = — * 100
Ziva hmotnost [kg]

Krontveit et al. (2012) uvadi, ze pro snizeni prevalence CHD by nemél byt Stéiatim do
veku tii mésicti povolen pohyb po schodech, ale méli by procvi¢ovat panevni svalstvo venku
na m&kkém povrchu. Toto zjisténi plati pro plemena novofoundlandského psa, labradorskych
retrivrl, leonbergert a irskych vlkodavi. King (2017) uvadi, ze vliv cviceni neni prozkouman
dostate¢né a pro uplné pochopeni miry, kterou cviceni ovliviiuje expresi CHD, je tfeba dalSich

vyzkum.
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3.5.3 Hormony

V souvislosti s CHD bylo zkouméano hned nékolik hormontd, mezi které patfi:
estrogeny, inzulin, parathormon, rdstovy hormon a relaxin. Podavani estrogent Sténatim
muze vyvolat CHD, ovSsem hladiny estrogenii u dysplastickych §téiat nejsou vyssi nez
hladiny u nedysplastickych sténat (Fries et Remedios, 1995). Podobné¢ mutze rozvoj CHD
podpofit u labradorskych retrivri i relaxin. Tomuto tématu je ovSem tfeba vénovat dalsi
studie, protoZe problematika hormonut vztahujicich se k CHD neni zcela prozkoumana (King,

2017).

3.5.4  Glykosaminoglykanové polysulfaty

Pii podavani Smg/kg glykosaminoglykanovych polysulfati dvakrat tydné skupiné
osmi Sténatim ve veéku od Sesti tydnli do osmi mésicti Zadné §t€né nevykazovalo sublaxace
stehenni hlavice, zatimco Ctyfi z osmi Sténat kontrolni skupiny tyto pfiznaky poukazujici na

CHD vykazovali (King, 2017).
3.6 Geneticka podstata dysplazie kycelniho kloubu

3.6.1 Kvantitativni znak

Pivodni myslenka, Ze se jednd o znak vazany na jediny gen, a tim padem pienosny
formou recesivni ¢i dominantni alely, byla postupem casu zpochybnéna a vyvracena. To
znamena, ze nelze uplatnit principy klasické Mendelistické genetiky. Zacalo se tedy uvaZovat,
ze dysplazie kycelniho kloubu je polygenniho charakteru a jedna se tedy o znak kvantitativni.
Tento poznatek pfedstavuje nejvétsi prilom v poznani genové povahy nemoci (Hutt, 1969).
Nékteré studie (napiiklad Méki et al., 2002; Hamann et al., 2003; Maki et al., 2004, Janutta et

gentl velkého ucinku, tzv. major gentl.

Stfedem z4jmu kvantitativni genetiky jsou znaky (vlastnosti) vykazujici rizny stupen
variace. Jedince tedy nemizeme zatadit do ptisné oddélenych kategorii, vlastnosti vykazuji
tendenci piechodu od hodnot minimalnich po hodnoty maximalni. Pfi studiu kvantitativnich
znaki je tfeba soustfedit pozornost na rozptyl namétenych hodnot, nikoli pouze na pocet jako

je tomu u genetiky kvalitativnich vlastnosti (Jakubec et al., 2010).

Dédicnost kvantitativnich vlastnosti je obrazem genovych rozdili velkého poctu

lokusti. Tyto lokusy podmifuji vyslednou vlastnost. U¢inek jednotlivych gent je tak maly, Ze
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jeden gen sam o sob& nemulze zpisobit diskontinuitu a v popfedi zajmu studia kvantitativni
genetiky jsou tzv. polygeny — velké mnozstvi genti s malymi u¢inky. Proménlivost znaku je
zpusobena Stépenim mnoha genli najednou. Tuto proménlivost nazyvame promeénlivosti
polygenni (Jakubec et al., 2010). Polygeny ovliviiyjici tuto nemoc mohou mit aditivni,

dominantni i epistaticky efekt (Maki et al., 2002).

Pochopeni dédi¢nosti kvantitativnich rozdild je dulezitym krokem k pochopeni
genetiky evoluce a vyznamnym prostiedkem $lechténi rostlin i zvitat (Falconer et Mackay,

1996).

3.6.2 Fenotypova hodnota

Fenotypova hodnota (P) pfedstavuje vlastnost jedince, kterd vznikla jako interakce

genotypové hodnoty (G) a odchylek prostiedi (E). ZjednoduSené:
P=G+E

Tato fenotypova hodnota je pozorovéana pii kazdém méfeni jedince. Zjednodusené se da fict,
ze jde o viditelny projev genotypu a prostiedi, ktery se dale sleduje a vyhodnocuje.
Fenotypova hodnota také predstavuje odrazovy mustek pifi porovndni rozdili uvniti populace,
kovariance a vyznamu jednotlivych slozek formujicich celkovy vnéjsi projev znaku (Falconer
et Mackay, 1996). Genotypova hodnota zvifete piedstavuje kombinaci G¢inkl vSech gend a
lokust ovliviiujici finalni projev sledovaného fenotypu (Soo et Worth, 2015). Pokud pod
termin ,,prostiedi® zahrneme veskeré negenetické faktory ptisobici na organismus, pak lze fici,
ze fenotypovou hodnotu ovliviiuje pouze genova vybava jedince a pulsobeni prostiedi

(Falconer et Mackay, 1996).

Jakubec et al. (2010) uvadi, ze u kvalitativnich vlastnosti 1ze z fenotypového projevu
pfimo usuzovat na genotyp. U vlastnosti kvantitativnich, kdy fenotypovad hodnota je
podminéna velkym poctem genl, jejich vzdjemnych interakci a pusobeni prostiedi,
K usuzovani genotypu musime spoléhat na biometrické statistické metody, jejichz vysledky se

opiraji o populacné specifické odhady parametrii tzv. genetické parametry.

Pfi hodnoceni populace se predpokladd, Ze vliv prostiedi na nové generace je
konstantni. Proménlivost fenotypové hodnoty je tedy pfisuzovdna pouze Ucinku genotypové
hodnoty (Falconer et Mackay, 1996). U jedinct (na rozdil od populace) nejsme schopni
pfesné urcit miru piisobeni genetické hodnoty a prostiedi. Je vS§ak mozné odhadnout aditivné

geneticky efekt, ktery pfedstavuje tzv. plemennou hodnotu (Jakubec et al., 2010).
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3.6.3 Varian¢ni komponenty

Jakubec et al. (2010) uvadi, ze zkouméani kvantitativnich znakt se nesoustiedi pouze
na vyhodnocovani a ziskavani hodnot, ale také na jejich variance, jako statistické métitko
variability. Variance je sloZzena z komponentd, které vznikly v disledku ptsobeni nékolika
faktort. ProtoZze variance populace je shodna s fenotypovou (Ve), mizeme ji délit na dva
komponenty. Prvni slozkou je variace genotypova (Vg), druhou slozku pfedstavuje variace

prostied’ova (Vg). Z toho vyplyva jednoduchy vzorec:
VP = VG + VE

Za méfitko variability se také vyuziva druhda mocnina fenotypové variace, kterou
nazyvame smérodatnou odchylkou. Tento model predpoklada, Zze neexistuje ani korelace ani
interakce mezi genotypovymi hodnotami a prostiedovymi efekty. Genotypovou variaci
muzeme délit na dvé slozky. Prvni je aditivné geneticka variace (Va), druhou je neaditivné
geneticka variace, slozena z variace dominance (Vp) a z variace interakce (V). Protoze
nejsme schopni odd¢lit variaci prostfed’ovou a neaditivni genetickou, zbyva ndm soustiedit se

na aditivni genetickou slozku fenotypové variace (Jakubec et al., 2010).

3.6.4 Plemenna hodnota

Plemenné hodnoty vychazi z fenotypu (Jakubec et al., 1999). Pro odhad plemenné
hodnoty (EBV) je diileZitym ukazatelem primérny efekt genu, ktery je definovan jako stiedni
odchylka jedince od populac¢niho priméru. Primérny efekt genu se opird o genetickou vybavu
rodi¢li a primérné efekty rodicovskych gent urcuji primérnou genetickou hodnotu jejich
potomstva (Falconer et Mackay, 1996). Jakubec et al. (1999) uvadéji, ze plemenna hodnota je
vyrazem aditivniho piisobeni gend, tvofena primérnymi genovymi efekty. Neni mozné EBV

zjistit pfimo, protoze na projevu fenotypu ma velkou zasluhu 1 vnéjsi prostiedi.

Pro uréeni plemennych hodnot se vyuziva n€kolik metodickych postupti, K jejichz
provedeni je nutna odborna znalost. Cilem vSech metodickych postupti je co nejvétsi presnost.
Selekéni indexy jsou odhadem EBV na zdklad€ vice zdroji informaci (ptedci, jedinci,
sourozenci a potomci). Méfit plemenné hodnoty pfimo je mozné pouze pokud by koeficient
dédivosti (h?) méfeného znaku dosahoval jedné nebo pokud by teoretické stanoveni EBV

vychézelo z nekone¢ného mnozstvi potomki (Jakubec et al., 1999)

Jakubec et al. (1999) uvadi, ze ptivodnimi a velice dilezitymi ukazateli plemenné
hodnoty je jeji pfesnost a spolehlivost. Jako zakladni rovnici pro odhad plemenné hodnoty

uvadi nasledujici rovnici:
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a;, = ba,y(yi — W,
Kdy a je odhad plemenné hodnoty, 1 pfedstavuje konkrétniho jedince, (yi-p)

symbolizuje odchylku fenotypové hodnoty od priméru referenéni populace, bay je regresni

koeficient.

3.6.5 BLUP-animal model

Jakubec et al. (2010) uvadi, ze pro vypocty EBV a pro odhad fixnich efekti slouzi
metoda BLUP (Best — nejlepsi, Linear — linearni, Unbiased — nevychylena, Prediction —
ptedpoved’). Jakubec et al. (1999) uvadi, Ze se tato metoda opird o znalost linearnich modela
zejména se smiSenymi efekty (pevné i nahodné soucasn¢). Pomoci metody BLUP lIze

odhadnout variace i kovariace.

3.6.6 Heritabilita (koeficient dédivosti, h?)

vvvvvv

miry dédi¢nosti (Falconer et Mackay, 1996). Heritabilita (neboli koeficient dédivosti)
vyjadfuje relativni podil aditivné genetické variance ku celkové fenotypové varianci,
vyjadfené vzorcem:

Va _ Va
Vp Va+VE !

h? =

kdy Va piedstavuje aditivni geneticky rozptyl, Ve znazornuje rozptyl fenotypu a Ve rozptyl
prostiedi. Ze vzorce vyplyva, ze heritabilita nabyva hodnot od 0 do 1 (Jakubec et al., 2010).
Pokud hodnota dosahuje jedné, pak je znak zcela ovlivnén geneticky a nemé na néj vliv vné;si
prostiedi (King, 2017). Méfeni heratibility také udava miru, do které se potomci podobaji
svym rodi¢iim v daném znaku (Soo et Worth, 2015).

Nejvétsi role heritability pro kvantitativni znaky spo€iva v predpovédi, do jaké miry
fenotypova hodnota vyjadfuje hodnotu plemennou. Heritabilita zasahuje do témét vSech
vzorci genetickych hodnoceni a mnoho postupll Slechténi zavisi pravé na jeji velikosti
(Falconer et Mackay, 1996). Pokud hodnoty heritability ptfesahuji nulu, pak by mélo byt
mozné snizit prevalenci znaku pomoci selekce. Cim vyssi heritabilita, tim vétsi Sance je

ovlivnit znak pomoci cilené plemenitby (Soo et Worth, 2015).

Protoze heritabilita je pfednim genetickym parametrem metrickych znakd (tedy i

CHD) pro lepsi ptedstavivost jsou hodnoty riznych plemen uvedeny v tabulce €. 3.
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3.6.6.1 Stanoveni heritability

Odhad heritability se opird o stupeii podobnosti znaku mezi ptibuznymi. Cim blizsi
jsou si zvoleni piibuzni, tim je odhad heritability pfesn&jsi (Falconer et Mackay, 1996).
Odhady jsou znac¢n¢ ovlivnény konkrétni zkoumanou populaci a statistickou metodou
pouzitou pro vypocet (Leppdnen et al., 2000). Hodnoty heritability CHD se nejcastéji
pohybuji v rozmezi od 0,20 do 0,45, ale celkové se hodnoty mohou pohybovat v rozmezi od
0,05 do 0,93 (Dietschi et al., 2003). Rozpéti hodnot h? dysplazie se pohybuje mezi hodnotami
0,11 a 0,68. Siroké rozpéti autofi pfipisuji rozdilu plemen, ptisobeni environmentalnich

faktort a faktem, ze hodnoceni ky¢li neni pro chovatele povinné (Oberbauer et al., 2017).

Velké rozpéti hodnot heritability mize byt zptusobeno vybérem evaluacnich hodnot.
Jako c¢asto vyuzivané metody uvadi: REML (restricted maximum likelihood) s anebo bez
animal modelu, analyzu polosourozencl, regresni analyzu dle modelu rodi¢-potomek
(Dietschi et al., 2003). Metoda REML zahrnuje ale vice informaci, a tak je spolehlivéjsi nez
ostatni metody (Leppénen et al., 2000).

Vyznamnym CcCinitelem vzniku velkého rozpéti heritability je i vzorek (velikost
populace) vybrany pro analyzu. Dalsim déivodem rozptylu hodnot h? je nedostate¢né
oprosténi se od systematickych efektii, které budou popsany v dalsi kapitole jako Cinitelé
ovlivitujici genotyp zvifete. Zdmeéna maternalniho a environmentélni efektu mtze také prispét

k vysokému rozdilu stanoveni h?(Dietschi et al., 2003).

3.6.7 Nesystematické efekty E

Pokud chovame vSechna zvifata populace ve stejném prosttedi, pak jsou jejich
fenotypy a hodnoty fenotypu stejnomérné ovlivnény efekty prostiedi. Prostfed'ové efekty
nesystematické, jsou zcela ndhodné jak ve smyslu velikosti jejich piisobeni na jedince, tak i ve
sméru pusobeni a nejsme schopni je eliminovat. Ndhodné prostied’ové efekty mohou piisobit
na jedince jak pozitivng, tak negativné. Plsobi pouze kratkodobé, a proto je nelze urcit a
vypocitat. Mezi piiklady takovychto efektl fadime napiiklad fiji nebo zménu v krmeni a

nepravidelnosti (Jakubec et al., 2010).
3.6.8 Systematické efekty Es

Rozdil v ndhodnych prostiedovych efektech a systematickych je v tom, Ze fixni
prostiedové efekty jsme schopni eliminovat. Systematické efekty jsou zaroven efekty

prostied’ovymi. Pfi vyuziti linedrnich modeld v souvislosti praveé se systematickymi modely,
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mluvime o fixnich systematickych modelech. Ty jsme schopni ur€it dvéma cestami. Prvni
cestou je standardizace chovnych podminek (jako je tomu v kontrolnich stanicich chovu) a

druhou je vyuziti pocetnich metod (Jakubec et al., 2010).

3.6.8.1 Vngjsi prostred’'ové efekty

vvvvvv

jako vyslednice nékolika faktorti. Tyto faktory na zvife neplsobi konstantn¢ (jednd se
napiiklad o kvalitu ¢i druh krmiva). Efekty veéku hraji vyznamnou roli hlavné u zvifat
mladych a rostoucich. Mezi vyznamné vnéjsi systematické efekty vnéjsi patii stanovisté. Pri
podrobovani populace genetickym analyzam nemuzeme ocekavat, ze by zvirata vSechna zila
na stejném stanovisti. Sbér dat ¢asto pochazi z nékolika zdroji. Proto naptiklad pfi stanoveni

predpovidanych plemennych hodnot musime tyto rozdily brat v tivahu (Jakubec et al., 2010).

3.6.8.2 Vnitini prostied’ove efekty

Jakubec et al. (2010) mezi vnitini systematické efekty fadi vek jedince, v€k matky,

pohlavi, ¢etnost a potadi vrhu.

3.6.8.3 Maternalni efekt

Pod pojmem maternalni efekt se skryvaji environmentalni efekty z pohledu potomka.
Je to souhrn genetickych a environmetalnich slozek, které poskytuje matka svému potomku.
Mezi maternalni efekty, které ovliviiujici CHD tadi vahu pfi narozeni, rychlost rustu, télesnou
vahu a socialni dominanci ¢i traumata. Tyto U€inky v mnoha modelech mohou byt schovany

pod efektem chovatele (Dietschi et al., 2003).

3.6.9 Major geny

Ackoli se genetika kvantitativnich znaki opird o velky pocet genli s malym Uc¢inkem,
jak bylo jiz nékolikrat zminéno, Vv pfipadé dysplazie kycelniho kloubu u psi, jak uvadi Wilson
et al. (2013), je dikaz o existenci gend s relativné velkym ucinkem, tzv. major geni. Miki et
al. (2002) uvadi, Ze pravé major geny mohou mit vyluény efekt pfi projevu CHD. Everts et al.
(2000) uvadi, ze v piipade CHD existuji minimalné dva major geny. Prvni je dominantni gen

pro maximalni pasivni laxnost kloubu a druhym je gen pro normalni kostni konformaci.

Byesiansky ndhled na komplexni segregacni analyzu umoznuje detekovat vyznamné
recesivni major geny, které jsou zodpovédné za rozvoj zmeén spojenych s projevem CHD pro

riznd plemena finskych populaci pst véetné plemene némeckého ovééka. Vzhledem k tomu,
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ze efekty polygenti mohou piekryvat ucinkyy major gentl, je mozné, ze CHD ovlivituje vétsi
pocet major gentll, nez je urceno vyzkumy. Jejich ucinek je ale prekryt nebo naopak zastinén

pusobenim dalsich lokusti (Janutta et al., 2006).

Maiki et al. (2004) ve své studii tvrdi, ze mozné nalezené major geny maji v kazdém
plemeni recesivni ucinek. Vysoké frekvence vyskytu neptiznivych recesivnich alel naznacuji,
ze genetického pokroku proti CHD je mozné dosdhnout za pomoci selekce zamétené na major

geny. Uvadi, ze je mozné selektovat zvifata za pouziti genetickych markert.

3.6.10 Konkrétni ,,geny“, QTL

I kdyz psi genom byl zcela zmapovén a existuje vysoka Sance odhaleni konkrétnich
geni zodpovédnych za vznik CHD, tak ptesné pisobeni a lokace jednotlivych genti
aktivujicich CHD a konkrétnich alely nejsou dosud znamy. I kdyZz probéhlo mnoZstvi
vyzkumd, je tfeba dalSich studii ke kompletnimu pochopeni genetické podstaty nemoci (Soo

et Worth, 2015).

Pro kompletni chapani povahy slozitych kvantitativnich znaki, je tfeba soustfedit se
nejen na vlastnosti souhrnu genti jako celku a jejich vzajemné ptisobeni, ale velka pozornost
by méla byt vénovana i samostatnym gentim — jejich frekvencim a rozsahu puisobeni na projev
znaku. Ptekdzkou ve studiu jednotlivych genli je problém, ze mnoho informaci o
individudlnich genech a jejich pfesném pulsobeni je ztraceno v tzv. ,statistické mlze*

zpusobené variaci pozadi (mnozstvim dal$ich udaji) (Falconer et Mackay, 1996).

Maki et al. (2004) uvadi, ze presna identifikace nosici Skodlivych alel by posilila

moznost zavedeni efektivni selekce skrze parovani zvitat.

Falconer et Mackay (1996) tvrdi, ze metody urcujici konkrétni geny se soustiedi na
QTL (Quantitative Trait Loci = lokusy kvantitativnich znakl). Je nutné vysvétlit, ze pod
pojmem QTL se neskryva gen jako takovy, ale jde o ¢asti chromozomu ovliviiujicich dany
znak, nemusi se jednat piimo o jediny lokus. Woolliams et al. (2011) uvadi, Ze potvrzeni
existence QTL podtrhuje komplexni povahu dédi¢nosti CHD. Zhou et al. (2010) uvadi, Ze pro
pochopeni molekulové patogeneze, vyvinuti markert CHD a pro lepsi 1é¢bu je nutné odhalit
mutace, které vedou k rozvoji CHD a osteoartiritidé. Genomickou predikci by zvysilo

nalezeni kauzalnich genti. To ale zabere néjaky cas.

Pii sledovani F1 a F2 populace chrti a labradorskych retrivrii potvrdilo vyskyt
minimalné dvou QTL (Janutta et al., 2006).
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Chase et al. (2004) odhalil pouze jediny chromosom nesouci dva QTL (FH2524 a
FH2598) souvisejici s expresi CHD, a to na psim chromosomu 1 (CFA1). Méteni provadél na
286 portugalskych vodnich psech. Pfi méfeni vzal v potaz hodnotu Norbergova uhlu a

kvantitativni radiografickou miru laxnosti. Na projev CHD u levé kyc¢le mél vyrazny vliv

FH2524 a na pravou m¢l vliv FH2598.

Todhunter et al. (2005) analyzoval labradorské retrivry (s ur€itym stupném CHD) a
greyhoundy (bez exprese CHD) a zjistil dvanact chromosomu spojenych s expresi CHD. Z
toho pét chromozomii ovlivituje dorsolaterdlni sublaxnost, dva miru Norbergova uhlu a dva
chromosomy ovliviiuji miru DI (=distraction index = distrak¢ni index), ktery méfi maximalni
pasivni laxnost kycle.

Marshall et Dist (2007) analyzovali populaci 459 némeckych ov¢aki a odhalili celkem
devét chromosomti (CFA1, CFA3, CFA4, CFAS, CFA9, CFA16, CFA19, CFA26, CFA33)
nesoucich dohromady devatenact lokusti spojenych s kyc¢elni dysplazii, z nichz byl CFA9

nejsiln€j$im kandidatem s dvéma lokusy.

Pfahler et Distl (2012) provedli studii na 174 psech plemena bernsky salasnicky pes.
Ve své praci odhalili dva vyznamné regiony piimo spojené s CHD, a to na chromozomu
CFA14 a CFA37. Na chromosomu CFA14 se jedna o gen PON2 (paraoxynaza-2) a na
chromozomu CFA37 jde o gen FN1 (fibronectin-1), ktery je hlavnim komponentem v procesu

uréovani extracelularni hmoty v chrupavce a jeji organizaci.

Fels et Distl (2014) za Gcelem zjisténi konkrétnich alel spojenych s CHD provedli
méteni na 96 némeckych ov€acich postizenych mirnou, stiedni a silnou CHD. Diky smiSené
linedrni analyze zjistili, Ze s CHD je pfimo asociovano pét SNP na chromosomech CFA19,
24, 26 a 34. CFA34 obsahuje dva SNP, kazdy dal§i chromosom po jednom. Genotypové
ucinky téchto SNP z20-32 % wvysvétluji fenotypové odchylky. Jednonukleotidové
polymorfismy u CFA 24, 26 a 34 se nachdzeji uvnitf nebo v tésné blizkosti genl

zodpovédnych za tvorbu kosti, diferenciaci osteoblastil a chondrocytt.

3.7 Selekce

Vzhledem k neexistujici moznosti dlouhodobé 1é¢by nemoci, nejlepSim zptisobem, jak
zlepsi welfare zvirat, je sniZeni prevalence CHD pomoci genetické selekce. Pro chovatele by
mélo byt prioritou snizeni prevalence této nemoci, avSak informovanost genetickych aspektt

na projev CHD majitelti a chovatel je velice nizka (Woolliams et al., 2011).
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Soo et al. (2015) uvadi, ze Gspésné redukce projevu znaku skrze selekci vybranych
zvitat pro dalsi plemenitbu je mozno doséhnout pouze za predpokladu, ze dojde k odhaleni
genetické povahy znaku a pfivyuziti vhodnych metod selekce. Dilezitym ukazatelem
funkénosti §lechtitelské selekce je také heritabilita. Cim je vys$i heritabilita, tim vyznamnéjsi

dalezitym aspektem, pro potlaceni CHD je také spravny vybér Slechtitelskych metod.

Oberbauer et al. (2017) uvadi, ze data, ziskand zjeho dlouhotrvajiciho vyzkumu
zam¢eieného celkem na Sedesat plemen pst, dokazuji nutnost vybéru selekénich metod
specifickych pro kazdé plemeno samostatné. Jako diivod uvadi rozdilnosti genetickych profila
ruznych ras psu.

U geneticky dédiénych nemoci, které se mohou projevit az v dospélosti, je nutné najit
urcity ukazatel, ktery by bylo mozné méfit jiz v raném véku, nez zvife bude zvazeno jako
kandidat k dalsi plemenitbé. Existence ukazatele by zvysila moznost vybrani rodict jejichz
plemenitba by vedla ke sniZzeni genetického rizika u potomkd. Aby byl proces efektivni,

museji genetické hodnoty ukazatele izce souviset s genetickym rizikem propuku nemoci

(Woolliams et al., 2011).

Zasadné existuji dva principy, podle nichz lze provadét selekci. Prvnim je selekce na
zakladé vysledka z radiologického screeningu — tedy podle fenotypového projevu. Druhou
moznosti je selekce provedena sohledem na EBV (Estimated Breeding values =
predpovidana plemenna hodnota) (Soo et al., 2015). Selekci na zakladé genetické chovatelské
hodnoty (GBV, genetic breeding value) Gizce souvisi s metodou selekce na zakladé EBV (Guo

etal., 2011).

Vzhledem k vysoké prevalenci CHD u oblibenych, tim padem vysoce pocetnych,
plemen (jako je naptiklad labradorsky retrivr ve Velké Britanii) je nutné zvladnuti spravné
selekéni metody. Spravny managment nemoci a postupné snizeni prevalence potom uSetii
majitelim pst znacné Castky za operace, ale hlavné se zlep§i welfare chovanych zvirat

(Sanchez-Molano et al., 2014).

Navzdory dlouholeté selekci zaloZené na radiografickém snimani, CHD se stéle
vyskytuje ve vysoké mife u nekterych plemen. Vyskyt nemoci se vyrazné lisi v zavislosti

nejen na plemeni, ale i na zemi (Wilson et al., 2011).
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3.7.1 Fenotypova selekce

Wilson et al. (2013) uvadi, Ze selekci na zakladé fenotypového projevu piedchazi
radiografické snimani. Ze ziskanych vysledkl je zvifeti potom udélend znédmka, na jejiz
zaklad¢ je provadén vybér zvifat vhodnych k dalSimu $lechténi. Fenotypova selekce se opira
tedy o myslenku, Zze toto hodnoceni musi byt uréitym zplsobem geneticky dédi¢né. Je

dualezité stale miti na paméti vliv pasobeni vnéjSich faktorti na projevu nemoci.

Pravé diky stfednim az vysokym hodnotdm heritability kycelni dysplazie, je mozné
ocekavat jistou miru snizeni prevalence CHD i na zakladé fenotypové selekce. Vyrazny
uspéch této selekce je pozorovan prevazné v ramci uzavienych populaci se systematickym
chovatelskym programem (Méki et al., 2002). Dietschi et al. (2003) uvadi, ze fenotypova
selekce by méla byt tispésna u populace, kdy velké mnozstvi zvifat mé kycle hodnoceny jako
vazné postizené dysplazii. To podporuje Leppinen et al. (2000), kdy ve své studii uvadi, ze
neefektivnost fenotypové selekce mize byt zapfi¢inéna faktem, Ze pro plemenitbu jsou

pouzivani psi se stejnou zndmkou hodnoceni ky¢li.

Selekce zalozena na fenotypové hodnoté zvifete dosahuje obecné smisenych vysledk.
To mize byt zplisobeno hned nékolika fakty. Tato selekce neodstranuje naptiklad
systematické environmentélni vlivy, jako je v€k zvifete a ani se nesnazi redukovat ndhodné
environmentalni variace, jako jsou informace o pfibuznych (Sanchez-Molano et al., 2014).
Fenotypova selekce je znacné ovlivnéna vnéjsimi faktory. Psi do dalsi plemenitby (vybirani
na zaklad¢€ nejlepsiho fenotypu) nemuseji byt psi s nejlepSim genotypem (Leppénen et al.,
2000). Ptic¢inou neuspéchu u dalSich populaci mize byt i fakt, Ze pro chovatele je dulezitym
aspektem vybéru vhodnych kandidati i ekonomicka stranka. Proto vybiraji psi na zakladé
vysledkil v riiznych soutézich, které predur¢i vyssi cenu Sténat a zdravi zvirat tak neni
prednim faktorem vybéru (Miki et al., 2002).

Fenotypova selekce proti CHD neni zcela optimalni strategii, protoZe neni piesné
upravena pro zpisob dédi¢nosti nemoci (Maki et al., 2002). Navzdory nepfitomnosti pfimych
genetickych testil je selekce na zdklad¢ fenotypu efektivni, ale zaclenéni EBV rozhodné

zvySuje presnost selekce, kterd musi byt provadéna specificky pro kazdé plemeno (Oberbauer

etal., 2017).

3.7.2 Selekce na zakladé EBV

EBV jsou nejlepSim linearnim nevychylenym prediktorem kazdé plemenné hodnoty a

jejich vypocty jsou odvozeny z informaci o rodokmenu, proto jsou lepSim obrazem genetické

23



odpovédnosti za CHD nez samotny fenotyp (Lewis et al., 2013). Manz et al. (2017) uvadi, ze
EBV jsou specifické pro fenotypovy znak zajmu a vyjadiuji genetickou hodnotu zvifete

Vv jednotkach tohoto znaku, vztazenych k urcité bazi.

Hodnoty EBV jsou odrazem genetické nadfazenosti zvifete v porovnani s jeho
proté¢jSky. Hodnoty EBV vychazi také z fenotypu zvifete. Vybér findlnich zvifat a sestaveni
Slechtitelské populace pro dalsi plemenitbu by mél probihat na zaklad¢é genetické hodnoty
zvitete, idedln¢ zalozené na vysoce spolehlivé plemenné hodnoté. To by mélo vést
Kk rychlejSimu genetickému zlepSeni (v porovnani s fenotypovou selekci) a jako vysledek
zlepseni se oCekava lepsi stavba kycelniho kloubu a tim padem i snizeni prevalence CHD
(Soo et Worth, 2015). Pti finalnim vybéru zvirat k dal§i plemenitbé nerozhoduji konkrétni
hodnoty EBV pro jednotliva zvifata, ale rozdily v hodnotach mezi zvitaty (Manz et al., 2017).

Wilson et al. (2013), ve studii zabyvajici se ptedpovédi EBV pro plemeno némeckého
ovcaka, pod zastitou BVA/KC uvadi, ze hodnoty heritability typické pro CHD poukazuji na
fakt, Ze EBV jsou vhodnym ukazatelem pro vybér psa do dalsi plemenitby.

Wilson et al. (2013) ve své studii uvadi, Zze pro zjisténi co nejptesnéjsi metody
predpovédi EBV bylo vyuzito linearniho modelu (pro jednotlivé znaky i souhrn znaki jako
celek), binarniho i1 ordinalniho. Navzdory silné korelace mezi modelem linearnim a
ordinalnim (r=0,90-0,99) z vyzkumu vyplyva, Ze piesnéj$i metodou pro uréeni EBV je model

ordinalni, protoze skute¢nost ne vzdy odpovidala linearnimu modelu.

Ptrednosti selekce provadéné na zakladé EBV je fakt, ze tato metoda vybéru se
nezamétuje pouze na fenotypové skore jednotlivych zvirat, ale zohlediiuje také hodnoty zvitat
ptibuznych. Dale také obsahuje skore znakli ovlivnénych piisobenim stejnych genil a nékdy 1

molekularni informace s ohledem na vybrané vyznamné geny (Wilson et al., 2013).

Populace némeckych ov¢aki z této studie (Wilson et al., 2013) ukazuje jisté zlepseni

genetického trendu v pribéhu Casu s diirazem na selekci dle EBV.

Oberbauer et al. (2017) se ve své praci soustiedi na vyvoj EBV v prub¢hu casu, aby
mohl urcit miru zlepSeni fenotypového a genotypového stavu na zakladé EBV. Ve své studii
porovnava vliv primérné hodnoty EBV na geneticky vyvoj Vv pribéhu casu a vliv stupné
fenotypového hodnoceni na fenotypovy trend v pribéhu casu. Zduraznuje, ze plemenné
hodnoty sami o sob€ nemohou byt pouzity k interpretaci vaznosti choroby. ZvySeni znamek
ky¢li odpovida zvySeni vaznosti kycelni dysplazie a niz§i hodnoty EBV naznacuji snizeni (tim
padem zlepSeni) vysledné znamky kycli. Psi s vy$§imi plemennymi hodnotami budou s vétsi

pravdépodobnosti mit potomky s horSim hodnocenim nez psi s menSimi plemennymi
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hodnotami (obvykle byva situace opacna, ¢im vyssi hodnoty EBV jsou pro zvife spocitany,
tim je zvife vhodngj$im kandidatem do plemenitby. Aby se ptedeslo nesrovnalostem v této
oblasti, je mozné otoCit systém hodnoceni kyc¢li, vtom piipad¢ znamka ,,A“ bude
predstavovat hodnoceni kyCli nejhorsi a ne nejlepsi. Takovéto pirehazovani hodnot neni ale
Vv praxi obvyklé). Pomoci grafu ¢. 1 (viz ptiloha) je studie shrnuta. Vzhledem k nedostatku
DNA testli autofi doporucuji zapojeni plemennych hodnot (pod ucinkem fenotypu) do

plemenitby pst.

Vyhodou vyuziti EBV je fakt, ze tato hodnota mtize byt urCena i pro zviie, které
nepodstoupilo zaddné piedchozi hodnoceni, staci, kdyz byly testovani jeho piibuzni
uvnitf rodokmene (Soo et Worth, 2015). Dalsi vyhodou vyuziti EBV je jejich pfesnost, ktera
vychazi z informaci o ptibuznych, nejen z fenotypu jedince a tato ptesnost se bude zvySovat
S navysujicim se poctem informaci uvnitf rodokmenu. Hodnoty EBV jsou stanoveny jiz pii
narozeni, coz ale také znamen4, ze sourozenci maji EBV shodné. Podstatnou vyhodou je i to,

ze EBV jsou oprostény od fixnich efektt (Lewis et al., 2010a).

Stanoveni hodnot EBV v €asné dospélosti poskytuje solidni genetické informace o
genetickych slozkach poskozeni, které se objevi i v pokrocilejsi dospé€losti. Z toho plyne, ze
stanoveni EBV je vhodnym ukazatelem CHD v dospélosti (Woolliams et al., 2011). Vysoké
miry piesnosti EBV se dosahne pouze pokud vypocty budou zalozeny na stovkach potomku
Z porovnatelné skupiny a stanoveni takto velkého setu dat zabere nékolik let (Guo et al.,

2011).

Pti vyuziti EBV selekce v porovnani se selekci genomickou (vysvétlenou nize) se
setkdvame s jistymi nevyhodami. Pii pouziti EBV muze dojit k zvySeni inbreedniho efektu a
pouze nizsiho zisku, zatim co pfi stejném inbreednim efektu, za vyuZziti genomické selekce,
dojde klepsimu genetickému zisku. Dal§im zadrhelem pii vyuziti BLUP-EBV je fakt, Ze
pfesnost této metody se opird o nepfetrZité zaznamenavani vysledkli a ptesnost je tedy

ovlivnéna i velikosti a strukturou schématu (Sanchez-Molano et al., 2014).

Ptikladem uspéSného programu selekce na zakladé EBV je némeckd populace
némeckého ovcaka. Selekci vedla spolecnost Society for German Shepherd dogs a
odstartovala roku 2002. Psi byli hodnoceni dle FCI schématu. K plemenitbé byli pfipouséni
pouze psi se znamkou ,,A“, ,,.B“ nebo ,,C*. Mezi psi zapojenymi do selekce na zédkladé EBV
doslo k vyraznému zvyseni procentudlniho zastoupeni psu se znamkou ,,A*“, ktera je obrazem

zdravych ky¢li. Pivodnich 62 % stouplo na 75 % koncem roku 2016 (Manz et al., 2017).
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3.7.3 Genomicka selekce

Cistokrevni psi museji byt registrovani a maji tedy zmapovany rodokmen. V tomto
piipade mohou byt vypocitany hodnoty EBV a dany do vztahu s GEBV (genomické
plemenné hodnoty). Genomické plemenné hodnoty jsou obrazem vyskytu SNP (Guo et al.,

2011).

Zhou et al. (2010) uvadi, ze prizkumy SNP uvnitf jednoho plemene i napfi¢ riznymi
plemeny psti odhaluji haplotypové struktury, které jsou idedlni pro zmapovani této komplexni

nemaci.

Dnes se DNA markery bézné¢ nevyuzivaji jako selekéni ukazatelé. Ale informace
ziskané genetickym rozborem a rozpoznanim konkrétnich SNP zptsobujicich CHD by mohly

mit zna¢ny dopad na selekci a snizeni prevalence CHD v budoucnosti (Soo et Worth, 2015).

DNA testy by se mohly vyuzit pro odhaleni QTL a pro jejich ptfesné zmapovani, coz
by bylo neuspokojivé, protoze QTL piedstavuji pouze zlomek genetické variance. Pro
zachyceni vSech slozek genetické variance je nutné do testd zaclenit EBV. Genomicky pfistup
ve Slechténi znamena hledani prediktoru plemennych hodnot ze Siroké sit¢ DNA-markert,

které jsou prezentovany mutacemi jednoho paru DNA béze (SNP) (Woolliams et al., 2011).

Strategie genomické selekce zahrnuje vyuZziti DNA testu, ktery poskytuje informace o
velkém poctu genotypovych markeri ve fenotypové zhodnocené populaci pst. Déle se
vytvoii podmnoZina genetickych markerti pfes vazebné spojeni s geny spojenymi s dysplazii
kyc¢le. Tyto markery jsou potom vyuZzity k vypoctu genomickych odhadi skute¢nych
plemennych hodnot (GEBV), podle kterych bude uskuteénén vybér finalnich jedinci pro dalsi
plemenitbu v ramci jednoho plemene (Soo et Worth, 2015).

Prvni studii, ktera potvrzuje GspéSnost predpovédi CHD dle genomickych dat, provedl
Guo et al. (2011). Pfredpoveéd’ CHD byla uspésna (r=0,7-0,9) na zakladé¢ 100 az 500 SNP.
Autor uvadi, ze genomicka selekce je lepSim nastrojem selekce nez samotné hodnoty EBV
nebo fenotyp. Pfipomina ale, Ze hodnoty EBV a dobry fenotyp jsou nezbytné pro stanoveni
GEBV. Studie potvrdila silnou korelaci mezi spolehlivosti EBV a spolehlivosti GEBV.
Korelace mezi EBV a GBV (0,47) poukazuje na fakt, ze ¢im ptesné€jsi EBV, tim pfesnéjsi
GEBV.

Pro kazdy znak s aditivnim genetickym ucinkem lze fenotyp kazdého individualniho
zvitete rozdélit na dve slozky. Prvni slozkou je jeho skute¢na plemenna hodnota (individual’s

true breeding value = TBVi), ktera reprezentuje soucet ucinku gent zvifete a druhym

26



komponentem je environmentalni odchylka zvifete (individual’s environmental deviation =
ei). TBVi mozné dale délit opét na dvé slozky. Prvni je GEBVi (=individual’s genomic
estimated breeding value), ktera predstavuje genomicky odhad plemenné hodnoty
jednotlivych zvifat a druhou slozkou je PE; (=prediction error = chyba ptedpovédi), kdy je
nutno pocitat s urcitou mirou chyby pfedpovédi, protoze markery nezachyti vSechny odchylky

spojené se znakem (Sanchez-Molano et al., 2014).

Pti hledani rozdili mezi selekci fenotypovou a selekci genomickou autofi uvadi, ze pfi
modelové situaci, jedna tfetina Sténat z kazdého vrhu bude vybrdna a predurCena jako
plemenni kandidati, pfedné¢ za vyuziti fenotypového hodnoceni a nasledn¢ az na zakladé
genomickych testli. Z téchto kandidatt jsou nésledné¢ vybirdni rodice budoucich generaci.
Jako selekéni index je vyuzito bud’ fenotypového hodnoceni nebo jeho GEBV. Z toho
vypliva, Ze pii fenotypové selekei je skutecna selekce proti CHD provadéna az po piedurceni
jednotlivych §ténat jako vhodnych kandidata, zatimco selekce na zédkladé GEBV je provadéna
jiz pted ur¢enim konkrétnich kandidati (Sanchez-Molano et al., 2014).

Guo et al. (2011) uvadi, ze specidlni vyznam by pak méla selekce GEBV pro malé
populace, kde chovatelé nemaji dostatecné informace o predcich, a tak genomicka data

(specificka pro kazdé plemeno) se nabizi jako lepsi alternativa selekce.

Vyhoda GEBV spociva v tom, ze selekce proti dysplazii ky¢elniho kloubu na zakladé
GEBYV, je zcela oprosténa od vngjsich vlivl. Kazdych par novych generaci by se ale muselo
provést opétovné zhodnoceni ucinku genetickych markert. Dal§i vyhodou vyuZiti
genetickych markert je fakt, ze pomoci GEBV lze rozlisit jedince v ramci jedné rodiny jiz
v raném veéku, a tim zvySit Sanci Gspéchu, aniz by byl zavle¢en do procesu inbreedni efekt.
Piedni vyhodou selekce na zédkladé GEBV je fakt, Ze jelikoZ se opird o genetické testy, tak
selekci je mozno provést v raném véku Sténat (Sanchez-Molano et al.,2014). Pii vyuziti
GEBYV jsou psi uSetfeni anestetik a je moZné provést (v pfipad¢ potieby) chirurgické zakroky
dtive, nez se zvife dostane do bolestivého stavu (Woolliams et al., 2011).

Sanchez-Molano et al. (2014) provedl studii na labradorskych retrivrech ve Velké
Britanii, kdy porovnaval genomickou a fenotypovou selekci. Z vysledki této studie jasné
vyplyva, ze pii soucasné fenotypové selekci by bylo tfeba provadét tuto formu selekce na
dvanacti generacich (41 let), aby se dosdhlo sniZeni priméru soucasnych hodnot TH
(=transformed hip — pfepocitana hodnota skore kyéle z realné hodnoty kycle, dle vzorce
TH=loge(1+skute¢na hodnota kycle)) o 25 %, zatimco pii genomické selekci je tieba pouze

péti generaci (17 let), aby bylo dosaZzeno stejného vysledku, pii sledovani 50 % potomkil ve

27



vrhu. Pokud by bylo sledovano 100 % potomkl, pak by selekce trvala pouze Sest az sedm let
pro dosazeni snizeni TH o 25 %. Je nutno uvést, ze 25 % praméru TH odpovida 50 %

praméru neptepocitanych hodnot.
3.8 Genetické parametry pro jednotliva plemena v riiznych zemich

V nasledujici kapitole bude prezentovana situace v ruznych zemich vztazena ke
konkrétnimu plemeni. Plemena byla vybrdna na zakladé¢ kombinace uvadéné vysoké
prevalence a dostupnosti dat. Protoze rtizné zemé ke genetické analyze CHD pfistupuji jinak, i
vysledky vyzkumt se 1isi. Jednim z diivodlh mtze byt i rozdilny systém znamkovani kycli,
kdy Velka Britdnie k analyze genetickych parametrii piistupuje zcela odliSné nez ostatni

zeme.

Dosahnout genetického pokroku bude obtizné u malych populaci z divodu absence
dostatku dat pro efektivni selekci. Rizikem plemenitby uvniti malé populace je zvySovani
inbreedniho efektu, ktery predstavuje rizikovy faktor u vSech dédi¢nych nemoci. Pro ti¢innou
selekcei je tedy nutné spojit vyzkumy z riiznych zemi. Tim by se zvétSila populace a podstatné
by se snizil inbreedni efekt. K dosazeni ptesného genetického vyhodnoceni musi méteny znak

vykazovat silnou genetickou korelaci mezi zapojenymi zemémi (Wang et al., 2017).

3.8.1 Novofoundlandsky pes

Novofoundlandsky pes patii mezi plemena nejCastéji postizend dysplazii kycelniho
kloubu. Masova fenotypova selekce u tohoto plemena nedosahla zadnych pozitivnich

signifikantnich vysledkl béhem poslednich 20 let (Dietschi et al., 2003).

3.8.1.1 Svycarsko

Dietschi et al. (2003) ve své studii analyzuje 1372 psu Svycarské populace toho
plemena narozenych v letech 1961-1994. Zduraziuje, ze takto malé mnozstvi psi se neda

brat jako reprezentativni vzorek celé populace novofoundlandskych psii ve Svycarsku.

Zvitata pochéazeji celkem ze tfi set chovnych stanic a z 805 vrhl. Snimky ky¢li
potizovali vzdy kvalifikovani odbornici, kteti se daji délit do tii skupin (,,Zurich®, ,,Berne* a
,»Europe®) dle mista pofizeni snimkua. K pfedpovédi hodnot genetickych parametrti a slozek
variace vyuzil statistické metody REML (=restricted maximum likelihood). Protoze v roce
1991 doslo ke zméné kontrolniho schématu, musely byt hodnoty ky¢li pfepocitiny do

jednotného systému.
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Z vysledkt studie vypliva, ze do analyzy vstupuje populace pst, jejichz pramérné
hodnoceni odpovida znamce B2 (viz ptiloha: Tabulka ¢.1). REML analyza odhalila, Ze
variacni slozka efektu chovatele se rovna nule. To je zplsobeno tim, ze efekt chovatele se
odviji od jinych efekt (napiiklad matetského genetického nebo trvalého maternalniho efektu
vnéjsiho prostiedi). Pti vyuziti jednoduchého modelu, ktery pocita pouze s kombinaci fixnich
efekt, aditivnim genetickym ziskem a se zbytkovymi chybami namétenych hodnot, byla
zjisténa vyssi pfima geneticka aditivni variace a hodnoty heritability v tomto piipad¢ dosahuji
h?=0,38. Pii zahrnuti dalsich slozek do modelu, konkrétné matei'ského efektu, permanentniho
matefského environmentélniho efektu a efektu chovatele, se hodnoty heritability pohybovali

v rozmezi h?=0,28-0,29 (Dietschi et al., 2003).

Zajimavé zjisténi je, ze permanentni mateisky efekt vnéjsiho prostiedi ovliviiuje z

celych 10 % variaci fenotypu (Dietschi et al., 2003).

Z analyzy fixnich efekti vyplyva, ze pro Svycarské novofoundlanské psy je o néco
vyssi prevalence CHD u fen nez u psii. Dalsi fixni efekt je prezentovan osobou poftizujici
snimky. Byly pozorovéany velké rozdily ve snimcich pofizovanych Svycarskymi a jinymi
snimani a odliSného proskoleni personalu provadéjiciho snimky. Poslednim zahrnutym fixnim
efektem je kontrolni schéma dysplazie kyc¢li, které nemélo na vysledky vyznamny dopad
(Dietschi et al., 2003).

3.8.1.2 USA

Oberbauer et al. (2017) podrobil celkem Sedesat ras psit genetické analyze. Data mu
poskytla organizace OFA a pochazeji z let 1970-2015. Ze studie neni piesné jasné kolik
zaznamu patfilo novofoundlandskému psu ani z kolika chovnych stanic ¢i vrhG zdznamy
pochazeji.

Pro ur€eni hodnot heritability vyuZzil prahového modelu. Informace o velikosti vzorku,
kompozice plemene, piibuznost jedinci uvnitf populace, Casovy rdmec, povinnost hodnoceni
kycli a jejich dostupnost napomohly pfedpovédi heritability, ackoli tyto informace nejsou ze
studie p¥imo &itelné. Heritabilitu pro toto plemeno psa stanovil na h?=0,51 (£0,02) (Oberbauer

etal., 2017).
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3.8.2 Némecky ovéak

Spousta studii se zamétfuje praveé na plemeno némeckého ovcaka, u kterého prevalence
CHD dosahuj 50 % az 55 %. Toto plemeno je také jednim z nejvice vyuzivanych plemen pro
sluzebni a sportovni kynologii, a proto je hojné zastoupeno v riznych zemi (Janutta et al.,
2006).

Stanoveni hodnot heritability pro plemeno némeckého ovcaka se zabyvali nasledujici
zemé&: USA, Finsko, Norsko, Svédsko, Dansko, Némecko, a Velkd Britanie. Hodnoty

heritability pro némeckého ovéaka jsou vzdy vyssi u §védské populace (Hamann et al., 2003).

3.8.2.1 Finsko

Ve Finsku se klasifikuji kyéle do péti kategorii (A-E) a od roku 1986 pouze psi se
znamkou A-C jsou vyuzivani k dalsi plemenitbé. Selekce od této doby probihala pouze na
zaklad¢ fenotypu a méla negativni nésledky, kdy prevalence CHD se béhem zminéného

omezeni plemenitby zvysila (Leppéinen et al., 2000).

Pro vyzkum vyuzil idaji 10 335 psid. Psi pochazeji z celkem 5 688 vrhii a od 1 156
chovatelti. Udaje ziskal od organizace Finnish Kennel Club. Kazdy zdznam obsahoval
identifikacni ¢islo psa, informace o rodi¢ich, datum narozeni, datum rentgenového snimani,
pohlavi psa a vysledky snimani (dle FCI A-E). Psi byly sniméni péti odborniky a dodate¢né
byly doplnény nasledujici informace: chovatel, identifikacni ¢islo vrhu, velikost vrhu a fakt,
jestli byl néjaky zrodici importovany. Importace alesponn jednoho zrodici muize mit
vyznamny vliv, protoze zajiStuje genetickou odchylku od ostatnich zvifat ze vzorku dat. U
nékterych pst se doplnilo jesté znamkovani kycli jejich rodica. Tato informace ale nebyla
dostupna pro vSechny psy. Na zaklad¢ piedchozich informaci byl sestaven rodokmen, ktery
zahrnoval 13 892 zvifat. Pro stanoveni genetickych parametrii vyuzil statistické metody

REML (Leppénen et al., 2000).

Vysledky studie poukazuji na hodnoty stfedni heritability, pohybujici se v rozmezi od
h2=0,306 - 0,354. Hodnoty porovnava s vysledky regresni analyzy dle modelu rodi¢-potomek,
kdy hodnoty h? byly nasledujici: h?= 0,09 (+0,02) pro model otec-potomek, h?=0,13 (£0,02)
pro model matka-potomek a h?=0,22 (+£0,02) pro model priimérné hodnoty rodic-potomek.
Variacni koeficient (V) byl roven 49,9 %. Vrh a chovatel méli na vysledky pouze nepatrny
vliv, a kdyZ byli zahrnuti do modelu, tak doSlo ke sniZeni aditivni genetické variace

(Leppénen et al., 2000).
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Pro porovnani: Méki et al. (2002) analyzoval ve své studii 13 006 psi finské populace
némeckého ovcéka. Pro stanoveni genetickych parametr vyuzil stejné jako Leppénen et al.
(2000) metodu REML, ktera stanovila hodnotu heritability na h?=0,24 (£0,02). Mimo jiné se
soustiedil na rozdily heritability mezi pohlavimi. Hodnoty heritability se nelisili v zévislosti

na pohlavi.

3.8.2.2 Némecko

V Némecku zacal kontrolni program dysplazie kycelnich kloubl pro némeckého
ovcaka jiz roku 1966. A do cilené plemenitby byli pfipousténi pouze psi s kyclemi, které byly
vyhodnoceny dle syst¢ému FCI a obdrzeli znamku ,,A“, ,,B“ nebo ,,C*. V roce 1998 byl pro

ovCaky zaveden selek¢ni program na zakladé BLUP (Hamann et al., 2003).

Data pro genetickou analyzu Hamann et al. (2003) ziskal od organizace German
Shepherd Breeding Organization a data obsahovala snimky celkem 21 371 radiografickych
snimku ky¢li, nasbiranych mezi lety 1998 az 2000, pochazejicich z celkem 9 704 vrhi a 3 755
chovli. VSechny snimky byly vyhodnoceny jednim odbornikem. Zvifata pochéazeji z 2 028
plemeniki a 6 149 matek.

Data pro kazdého psa obsahovala informace o datumu narozeni, pohlavi, véku, kdy
bylo provedeno snimdni kyc¢li, velikost vrhu, identifikaci ¢islo chovu a informace o

rodokmenu (jdouci Sest generaci zpét) (Hamann et al., 2003).

K vyhodnoceni vlivu fixnich efekti Haman et al. (2003) vyuzil linearniho modelu.
Rlzné kombinace fixnich a ndhodnych efektii porovnaval pomoci bayesianské analyzy, aby
zjistil vyznam jednotlivych efekti. Kompletni model pocital s témito fixnimi efekty: pohlavi,
vék pfi snimani, odbornika hodnoticiho snimky, kombinaci efektu vrhu a procentudlniho
zastoupeni vySetfenych psti na vrh, plemenika a matku. Plny model také obsahoval aditivni
geneticky efekt zvifete 1 matky, prostfed'ovy efekt vrhu a chovu a ndhodny zbytkovy efekt
(Hamann et al., 2003).

Z analyzy fixnich efektl vypliva, Ze vSechny fixni efekty kromé& pohlavi psa hraji
diilezitou roli. Hodnoty aditivni genetické variance se pohybovali od Va?=0,158 do 0,183.
Nejmensi hodnotu poskytl model, ktery zahrnoval fixni efekt pohlavi, ndhodny aditivni efekt
zvitete, ndhodny aditivni geneticky materndlni efekt, prosttedovy vliv vrhu i chovu a
nahodny zbytkovy efekt. Nejvyssi hodnoty dosahuje model, kterému byla poskytnuta pouze
data o pohlavi, ndhodném aditivnim efektu zvifete a ndhodném zbytkovém efektu (Hamann et
al., 2003).
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Hodnoty heritability se pohybovaly v rozmezi h?=0,237 (£0,029) po h?= 0,264
o pohlavi, ndhodném aditivnim efektu zvifete, ndhodném aditivnim genetickém maternalnim

efektu, prostted'ovém efektu chovu a nahodném zbytkovém efektu (Hamann et al., 2003).

3.8.2.3 Australie

Soo et Worth (2015) uvadi, ze Australie vyuziva stejného systému hodnoceni kycli

jako Velka Britanie, proto v popiedi zajmu je devét znakti (BVAHT) nemoci.

Wilson et al. (2011) soustiedi studii na odhaleni symetrie mezi skorem pravé a levé
kycle pomoci znakti BVAHT a do jaké miry je vysledna variace ovlivnéna environmentalnimi
a genetickymi faktory. Studie je zalozena na australské populaci némeckych ovéaki. Data
pouzita pro studii pochazela z organizace Association/Australian National Kennel Council
(AVA/ANKC), Germany Shepherd Council of Australia (GSDCA) a informace o rodokmenu
GDS drzeny ANKC poskytla Dogs NSW. Celkem studie vychazi ze zaznamt 13 124 zvitat
narozenych v rozmezi let 1976 az 2006. Kazdy zdznam zvifete obsahoval: Identifikaci psa,
informace o rodokmenu, mésic a rok narozeni, vék, kdy bylo zvife sniméno, pohlavi a skére

kazdého z deviti znaki BVAHT pro ob¢ kyc¢le zvlast.

Heritabilita jednotlivych znakd se pohybuje v rozmezi h?>=0,03 (SUB)- 0,17 (CaAE).
Stfedni heritabilitu vykazuji znaky spojené s rozvojem osteoartritidy (DAE, CrEAR, AF,
CaAE, FHNE, FHR), kdy hodnoty h? se pohybuji v rozmezi h?= 0,09 (FHNE)-0,17 (CaAE).
Nizky stupeii heritability potom vykazuji znaky spojené s laxitou kloubu, kdy h?=0,03,
(SUB)-0,04(NA, CrAE) (Wilson et al., 2011).

Genetickd korelace skore jednotlivych znaki BVAHT mezi pravou a levou kycli
stanovena autory se pohybuje v rozmezi 0,958 (pro znak DAE) az 0,999 (pro znak AF).
Geneticka korelace mezi znaky obou ky¢li je tedy vyrazna. Z toho autofi usuzuji, Ze genetické
slozky ovliviiujici skore pravé a levé kycle jsou ur€eny stejnou sadou genli a Ze faktory

urcujici asymetrii znakt nejsou tedy z vétsi miry geneticky dédi¢né (Wilson et al., 2011).

Z vysledk studii vyplyva, Ze symetrickou distribuci vykazuji pouze znaky NA, SUB a
CrAE. Zda se, Ze ostatni znaky neprojevuji symetrickou distribuci. DileZitym zjiSténim je, Ze
pokud dojde k asymetrii né&jakého znaku na jedné zkycli, tak pravdépodobné dojde
k asymetrii jiného znaku na ky¢li druhé. Asymetrické pary jsou vyraznéjsi, pokud oba znaky
pochézeji ze skupiny ovliviiujici rozvoj osteoartritidy nebo oba znaky pochazi ze skupiny

ovlivilgjici laxnost ky¢le (Wilson et al., 2011).
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3.8.24 USA

Jiz nékolikrat byla zminéna studie Oberbauerova et al. (2017), ve které se soustiedil na
Sedesat plemen psid. Némecky ovcak se v USA umistil na devatém misté v prevalenci

choroby.

Ke stanoveni heritability vyuzil prahového modelu. Ze studie neni zndmo kolik pst
tvofilo zkoumany vzorek ani z kolika chovnych stanic ¢i vrhli pochazeli. Hodnota heritability

pro némeckého ovéaka byla stanovena na h?=0,58 (+0,03).

3.8.3 Labradorsky retrivr

3.8.3.1 Ceska Republika

Vostry et al. (2012) ve své studii analyzoval celkem 1 351 pst. Zaznamy pochazi
z rozmezi let 1991 az 2007. Data obsahuji nasledujici informace: znamku ky¢li (oddélené pro
pravou a levou, dle FCI, ud€lenou celkem osmi veterinéfi), datum narozeni, v€k, pohlavi a
identifikacni ¢islo predka.

Z analyzy fixnich efektli (hodnotitel, plemenik, rok narozeni a pohlavi) vypliva, ze
feny maji nizsi prevalenci CHD nez psi. Toto zjiSténi autofi pfipisuji rozdilnému plisobeni
hormont, riznému vyvoji kostry a rozdiliim véhy. VE&k zvitat hral také dilezitou roli. Mladsi
psi obdrzeli niz§i zndmku nez star$i psi. Hodnoty zndmek ky¢li byly ovlivnény rokem
narozeni jedinct. Kycle psi narozenych v roce 1993 byly hodnoceny nejniz§imi znamkami,
zatimco psi narozeni v roce 2001 obdrzeli nejvyssi hodnoceni. Rozdily v hodnotach autofii
pfipisuji odliSné stravé, genetickému trendu, fyzickému tlaku na zvife, veterinarnim

praktikdm a odliSnym environmentalnim efektim (Vostry et al., 2012).

Ve své studii autofi (Vostry et al., 2012) porovnavaji vysledky linedrniho a prahového
modelu. Pfi vyuZiti linedrntho modelu nejvysSi hodnoty aditivni genetické variance
(Va?=0,391) dosahoval zékladni model opirajici se pouze o hodnoty piimého aditivniho
genetického efektu. V tomto zdkladnim modelu nebyl zahrnut vliv aditivniho genetického
maternalniho efektu, permanentni vliv prostfedi zvifete ani permanentni maternalni
model, ve kterém kromé piimého aditivniho genetického efektu byly zahrnuty i efekty
prostfedi a permanentni maternalni environmentalni efekty (Vostry et al., 2012).

Nejvyssi heritability (h?=0,288) pfi vyuziti linearniho modelu dosahoval jiz zminény

v
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v uvahu aditivni geneticky maternalni efekt, vliv prostfedi zvifete i permanentni mateisky

environmentalni efekt (Vostry et al., 2012).

vvvvvv

predstavoval 47-52 % fenotypové variability. Permanentni maternalni environmentalni efekt

ptedstavuje pouze 2 % celkové variability (Vostry et al., 2012).

Pfi pouziti prahového modelu nejvyssi hodnoty aditivni genetické variance
(V4?=0,387) dosahoval model zahrnujici ptimy aditivni geneticky efekt, vliv prostiedi zvifete,
aditivni genetické variability (Va?=0,293) dosahoval model, ktery bral v ivahu pfimy aditivni
efekt, vliv prostfedi zvifete a permanentni maternalni environmentalni efekt.

Pii vyuziti prahového modelu nejvyssi heritability (h?=0,316) dosahuje opét zakladni
efekt, vliv prostfedi zvifete, aditivni maternalni geneticky efekt a permanentni maternalni

environmentalni efekt (Vostry et al., 2012).

Autor uvadi, Ze pro stanoveni genetickych parametri v ¢eské populaci labradorskych

retrivrl je lepsi vyuzit prahového model (Vostry et al., 2012).

3.8.3.2 USA

Oberbauer et al. (2017) analyzoval populaci labradorskych retrivrii pomoci informaci,
které ziskal od organizace OFA. Ze studie neni jasné, jaky pocet zvifat analyzoval ani z kolika
chovnych stanic ¢i vrhti pochazeli. Pro labradorského retrivra udava tuto hodnotu heritability:

h2=0,59 (+0,05).

3.8.3.3 Velka Britanie

Wood et al. (2002) zkoumal populaci britskych labradorskych retrivri. Informace
poskytla organizace UK Kennel Club. K dispozici mél autor tedy 13 382 zaznamu psi a
obsahovali zdznamy o datumu narozeni, pohlavi jedince, identifika¢nim ¢isle kazdého psa a
znamku kyc¢li kazdého psa. Mimo to zdznamy obsahovaly i stejné informace o obou rodic¢ich

kazdého jedince.

Pro urceni koeficientu dédivosti vyuzil regresnich modeli. Porovnavd mezi sebou
vysledky z modelu potomek-matka (1. model), potomek-otec (2. model) a potomek-primérna
hodnota rodi¢ti (3. model). Modelem ¢&. 1 byla stanovena heritabilita na h?=0,30 (£0,03),
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modelem &. 2 na h’=0,41 (£0,04) a kone¢né modelem &. 3 na h?=0,34 (+0,02) (Wood et al.,
2002).

Pii konkrétnim zkoumani deviti znakd, typickych pro britské vyzkumy, nejvyssi
heritability pfi pouziti modelu &. 1 dosahoval znak SUB (h?=0,24) a nejnizsi znaky CrEAR a
FHR (h?=0,002). P¥i vyuziti modelu ¢. 2 nejvyssi heritability dosahoval znak NA (h?=0,42),
nejnizsi znaky CrAE a CaAE (h?=0,17). Pfi pouziti modelu &. 3 nejvy$si hodnotu heritability
dosahoval znak NA (h?=0,29) a nejniz$i znak CrEAR (h?= 0,07) (Wood et al., 2002).

Lewis et al. (2010b) provedl studii na populaci britskych labradorskych retrivra.
Informace pro vyzkum organizace UK Kennel Club. Zaznamy jsou z let 2000 az 2007 a

celkem skytaji 11 928 zaznamui pst. Autor pro uréeni heritability vyuzil metody REML.

Ze studie vypliva, ze nejvyssi heritability dosahuje znak sublaxnosti (h? = 0,38
+0,026) a norbergiv tihel (h?=0,37+0,27). Hodnoty dalsich sedmi znakd se pohybuji
vrozmezi h*=0,15 (pro AF a CaAE) az h?=0,24 (pro FHNE). Vliv vrhu na hodnoty
heritability byl stanoven jako vyznamny faktor (P <0,05) pro vSechny znaky krom¢ FHR.

Lewis et al. (2010b) se ve své studii dale zabyva genetickou a fenotypovou korelaci
mezi dvojicemi viech deviti znakti. Udaje genetickych korelaci dosahuji hodnot v rozpéti od
0,71 + 0,046 (pro dvojici znakii SUB a FHR) do 1 (pro dvojici znakii AF a FHR). Dalsi tdaje
genetickych korelacich jsou prezentovany pomoci tabulky ¢. 2 v ptiloze. Vysoka geneticka
korelace mezi jednotlivymi znaky je pro chovatele signalem, Ze pokud selekce bude
soustiedéna pouze za GCelem zlepSeni jednoho znaku, na zakladé genetické korelace dojde
automaticky ke zlepSeni znakl ostatnich. Nejvyssi fenotypova korelace byla objevena mezi

v v

znaky FHR a SUB, kdy dosahovala hodnoty 0,47.

Vysoka heritabilita pro znaky NA a SUB spolu s vysokou genetickou korelaci
zminéné dvojice (0,85+0,018) ¢inni ze znakl vyznamny selek¢ni faktor ve snaze potlaceni

CHD.

3.8.4 Zlaty retrivr

3.8.4.1 Francie + Svédsko + Velké Britanie
Wang et al. (2017) se ve své studii zaméfuje na vyhodnoceni genetické korelace mezi
populacemi zlatého retrivra ve Francii, Svédsku a Velké Britanii. Zabyva se otazkou, zdali je

na zéklad¢ stanovenych hodnot genetické korelace mozné snizit prevalenci CHD pomoci

selekce z vice zemi najednou.
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Data do vyzkumu poskytla ve Francii organizace Société Centrale Canine, ve Svédsku
Svenska Kennelklubben a ve Velké Brianii The Kennel Club. Celkem zaznamy scitaly
667 277 psiu. Ze vSech tii zemi nejhife hodnocené kycle méla populace Velké Britanie
(s praimérnou znamkou 2,66, coz odpovida znamce ,,C* podle FCI) nasledovana Svédskem
(s primérnou znamkou 1,67= ,B“) a nejlepsi stav ky¢li méla francouzska populace

(s pramérnou znamkou 1,65=,,B“) zlatych retrivru.

Francouzskd a Svédska populace méla dvacet spoleénych plemenikid a geneticka
korelace byla stanovena vypoctem na hodnotu 0,99 (£0,28). Francouzska a britskd populace
méla cCtyficet spoleCnych plemenikli a genetickd korelace byla vypocitana na 0,58 (+0,22).
Britska a Svédska populace méla plemenikt spolecnych dvé sté ctrnact a geneticka korelace
byla stanovena na 0,67 (£0,11). Ze studie vypliva, ze vysoké genetické korelace mezi

populacemi nejsou ale zcela zavislé na poctu spolecnych plemenikii.

Hodnoty heritability byly stejné pro francouzskou a $védskou populaci (h?=0,28).
V britské populaci heritabilita dosahovala vyssich hodnot (h?=0,41).

Vysoké hodnoty genetické korelace potvrzuji, Ze z genetického hlediska je mozné
hodnotit CHD pro né€kolik zemi najednou. Autofi uvadéji, ze pii selekci napfi¢ zemémi (na
rozdil od selekce uvnitt jednoho statu) u vysoko pocetnich populaci nebylo dosazeno
zjevného genetického pokroku proti CHD. Naopak u malych populaci Ize ocekéavat zvySeni
genetického pokroku proti CHD pfi zapojeni vice zemi najednou (oproti selekci uvnitf
jednoho statu) do selek¢éniho programu. Z vysledkd studie vypliva, ze uz pii hodnotach
genetické korelace 0,4 az 0,6 by bylo pro Slechtitelské programy riznych zemi vyhodné, aby
st navzajem poskytovaly samce a samice do zahranicni plemenitby. Pro dosazeni vysokého
genetického zisku je ovSem tieba, aby geneticka korelace dosahovala hodnot v rozpéti 0,8 az
0,9. Autofi proto doporucuji Slechtitelskym programtiim, aby pro plemenitbu vyuZivali zvifat
zjinych zemi. Tim padem dojde ke genetickému propojeni zemi, coz dale povede

k pfesnéjsimu odhadu genetické korelace mezi staty.
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4 Zavér

Cilem piedlozené bakalaiské prace bylo shrnout genetické aspekty dysplazie kycelniho
kloubu pro rizna plemena psi riznych zemi. To bylo provedeno na zakladé¢ dostupnych
zdrojii pro plemena novofoundlandského psa, némeckého ovcaka labradorského a zlatého

retrivra.

Kromé okrajového piiblizeni konkrétnich lokust kvantitativnich znaka (=quantitative
trait loci, QTL) zodpovédnych za vznik kycelni dysplazie (CHD) bakalatska prace poukazuje
na zavaznost pusobeni environmentalnich faktorti na projev nemoci. Dle mého ndzoru, by se
neméla podcenovat negeneticka ¢ast priciny prevalence nemoci. Z uvedenych informaci jasné
vypliva, Ze nemalou roli ve sniZeni prevalence hraje 1 majitel a jeho péfe o psa. Osobné si
myslim, Ze vzhledem Kk naro¢nosti propojeni praxe s vysledky plynoucimi z genetickych
studii je vhodnym prvnim krokem v potlaceni CHD informovat chovatele pstt 0 moznosti

sniZeni prevalence nemoci prostfednictvim regulace pohybu psa ve sténécim véku (konkrétné

omezit chuizi po schodech) nebo napiiklad fizenim stravovacich navykut psa.

Selekéni postupy se v prubehu ¢asu méni. Od pitvodni selekce na zéklad€ fenotypu psa,
ptes selekci na zdkladé hodnot EBV (plemennych hodnot) az po selekci genomickou. Na

vybér vhodné selekce je mozné nahliZet z nékolika uhli pohledu.

Selekce fenotypova, ktera podle mé prace dosahuje smiSenych vysledki nemuize byt
prehlizena. I kdyz se zda jako nejméné ¢innd, je nutné piipomenout, Ze byla prvnim krokem
ke zvoleni vhodnéjsiho typu selekce. Selekce na zdkladé EBV zahrnuje do plemenitby
informace o rodokmenu, a proto lépe vypovidd o genetické odpové&dnosti za CHD nez
fenotypova selekce, 1 kdyz z fenotypu zvitete vychazi. Studie uvedené v bakaladiské praci
pfimo potvrzuji pozitivni UCinnost selekce na zakladé¢ vypoctu plemennych hodnot pro
konkrétni plemena. Poslednim diskutovanym typem selekce je selekce genomicka. Jiz z nazvu
je jasné, ze se piimo opird o genetické zasluhy zvifete. Tato selekce je nejpiesnéjsi a jeji
nejveétsi vyhodu vidim v tom, Ze posouzeni zvifete pro vhodnost plemenitby probéhne jiz po
narozeni a zvife neni vystaveno rentgenovému snimani ani anestezii. Protoze vybér kandidati
pro chov je okamZity, tak se selekce genomickd ukazuje jako nejrychlejsim selekénim

postupem.

Z uvedeného textu by se dalo usuzovat, Ze ke kontrole plemenitby by se mélo vyuzivat
pouze selekce genomické. Je nutné ale myslet na fakt, Ze 1 kdyz genetické analyzy a studie

kazdym rokem piibyvaji, bude trvat nékolik let, neZ se selekce genomicka dostane do praxe, a
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to z toho divodu, Ze genetické testy nejsou vSem chovnym programim a vSem zemim
ekonomicky dostupné. Dle mého nazoru by se dnes méla vénovat v praxi pozornost hlavné

selekci na zakladé EBV (nez budou dostupnéjsi genetické analyzy).

Velkou soucasti prace je pohled na genetické parametry konkrétnich zemi pro konkrétni
plemena. Hodnoty se od sebe vyrazné 1isi (i v rdmci jednoho plemene) za pouziti riznych
modeld. Z vyzkumu vypliva, Zze hodnoty heritability za pouziti REML (restricted maximum
likelihood) modelu dosahuji stfednich hodnot a pii vyuziti regresni analyzy hodnoty
heritability klesaji.

Pfi porovnavani jednotlivych vysledkt bych rada vyzdvihla organizaci BVA/KC (British
Veterinary Association / Kennel Club), ktera soustiedi pozornost na devét jednotlivych znaku
(nikoli na CHD jako celek). Tento ptistup se mi jevi jako dikladngj$i. Nezamétuje se totiz
pouze na celkovy obraz kycli, ale na jednotlivé znaky, ktery tento obraz skladaji. Myslim si,
ze velice prinosnou studii, je studie Lewise et al. (2010b), kterda vyzdvihuje genetickou
korelaci jednotlivych znakli. Ze silné korelace urc€itych dvojic znaki je jasné, ze pokud se
budeme soustiedit na jeden ze dvojice znaki, pak se automaticky zlepsi i znak druhy, ktery
geneticky koreluje s dalsim znakem. To Vv kone¢ném disledku vede k celkovému zlepSeni

stavu kycelniho kloubu v dalSich generacich.

Koneé&né bych rada vyjadiila sviij pohled na Ceskou Republiku v souvislosti s vyzkumem
CHD. Je §koda, e byla provedena pouze jedna studie. Ceska republika patfi mezi vyspé&lé
zemg a pes je zde jednim z nejcastéji chovanych zvitat, proto si myslim, Ze této problematice

by se zde m¢la vénovat vétsi pozornost nez doposud.

Celkové citim nutnost pfipomenout, Ze je tfeba jest¢ hodné vyzkumi vice plemen a
riznych zemi, aby dosSlo k nalezeni celkového genetického obrazu dysplazie, a tim padem 1
k nalezeni optimalni genetické cesty za sniZzenim nebo dokonce potlaceném CHD. Také
musim zdlraznit, Ze ma prace pojednava pouze o malém zlomku dosavadnich nahledd na tuto
problematiku a slouzi spise jako obecny piehled riznych piicin rozvoje CHD s piiblizenim

situace v nékolika zemi.
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6 Seznam pouzitych zkratek

AF — Acetabularni fossa

BLUP — linearni metoda vyuzivana pro stanoveni plemennych hodnot
BVA/KC — British Veterinary Assotiation/Kennel Club

CaAE — kaudalni acetabularni okraj

CrAE — Kranidlni acetabularni okraj

CHD - Dysplazie kycelniho klubu u pst

CrEAR — Kranialni efektivni acetabuldrni rafek

DAE — Dorsalni acetabularni hrana

DAR — Dorsalni acetubularni rafek

EBV — ptedpovidané plemenné hodnoty

FCI — Fédération Cynologique International

FHNE — Hlavice kosti stehenni a kréek exostdzy (=povrchovy kostni vyriistek)
FHR — Prestavba hlavice kosti stehenni

GEBYV - ptedpovidané genomické plemenné hodnoty

h? — heritabilita / koeficient dédivosti

NA — Norbergliv thel

OFA — Orthopedic Foundation for Animals

SUB — Subluxace

PennHIP — The Pennsylvania Hip Improvement Program

REML — restricted maximum likelihood, metoda vyuzivajici se pro stanoveni heritability
SNP —single nucleotide polymorphism — mutace jedna baze

QTL — Quantitative Trait Loci — lokusy kvantitativnich znaku, ¢asti chromozomu ovlivitujici

dany znak
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7 Prilohy

Tabulka €. 1: Porovnani riiznych schémat vyuzivanych pro kvalifikaci ky¢li v raznych zemi.

TAB 1 Systém hodnoceni
Popis FCI (Evropa) BVA (UK) OFA (USA)
Zadné znaky | A Na>105° Al 0-4 Vyborné
dysplazie (ne>3/kycel)
A2 5-10 Dobré¢
(ne>6/kycel)
Témér normalni | B NA<I105° Bl 11-18 piimérené
kygelni kloub B2 19-25 Hranicni
Lehka dysplazie | C NA =100° C1l 26-35 Mirné
C2
Stiedni dysplazie | D | NA=90°- 100° D1 36-50 Stredni
D2
Zavaina E NA <90° El 51-106 zavazna
dysplazie E2

Tabulka €. 1 porovnava systém hodnoceni CHD jednotlivych kontrolnich schémat pro
organizaci FCI (Evropa), BVA/KC (Velka Britanie) a pro OFA (USA+Kanada) (Soo et
Worth, 2015).

Tabulka €.2: Genetické korelace znakiit BVAHT dle Lewise et al. (2010b).

TAB2 | NA | SUB | CrAE | DAE |CrEAR| AF | CAE | FHNE
SUB %”%51;[ X X X X X X X
CrAE %%31;[ %%31;[ X X X X X X
one | 08 |9 (Sl | % | x| % | x|
o 0% | S8 [ [ | x| x|
AF 090+ | 0,78+ | 0,89+ | 1,00+ | 091+ X X




0.037 | 0044 | 0033 | 0000 | 0025
001« | 078+ | 0.89< | 097« | 093 | 099+
CAE | 0033 | 0043 | 0032 | 0013 | 0022 | 0007 X X
CoNE | 084= | 081+ | 090+ | 099 | 095+ | 097= | 095+ |
0027 | 0032 | 0026 | 0006 | 0014 | 0012 | 0014
R | 083= [ 071= | 087= | 099+ | 090% | 1L00% | 095% | 096+
0,040 | 0046 | 0034 | 0011 | 0028 | 0006 | 0016 | 0013

Z tabulky ¢. 2 je zietelné, Ze nejsilngjsi genetickou korelaci vykazuji znaky: DAE+AF(1,00),
AF+FHR (1,00+,0,006), DAE+FHNE (0,99:0,006), AF+CAE (0,99+0,007) a DAE+FHR

(0,9940,011), blizici se jedné. Naopak nejnizsi vykazuje dvojice znakit SUB+FHR
(0,71+0,046) (Lewis et al., 2010b).

Tabulka €.3: prevalence CHD a heritabilita uvedenych plemen pro psi z databaze OFA

plemeno Prevalence h? plemeno Prevalence h?
[%6] [%]

Novofoundlandsky 24.8 0,51 Belgicky ovéak 2,8 0,51
pes (£0,02) (£0,04)

Bloodhound 247 0,54 Belgicky tervueren 3,1 0,49
(£0,04) (£0,04)

Americky 24,4 0,54 Flat coated retrivr 3,7 0,49
stradfordSirsky teriér (£0,06) (£0,04)

Bullmastif 24,0 0,52 | Némecky kratkosrsty 3,9 0,53
(£0,04) ohaf (£0,03)

Rotvajler 20,1 0,57 Seltie 42 0,61
(£0,02) (£0,02)

V tabulce €. 3 je uvedena heritabilita pro plemena s nejvyssi prevalenci CHD (vlevo) a

cvwr
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Graf &. 1 A, B (vlevo): Znazoriuje zavislost hodnot EBV na roku narozeni. Z grafu je jasné,
ze hodnoty EBV v priibéhu Casu klesaji, coz svédci o zlepsSeni stavu kyc¢li. Na obrazku A, B
(vpravo) je znazornén vyvoj fenotypu. Obrazek A piiblizuje situaci pst s vysokou prevalenci
choroby, konkrétné pro plemeno BL (bloodhound), BMF (bullmastif), NF (novofoundlandsky
pes), RO (rotvajler) a pro STA (americky stafordsirsky teriér). Naopak obrazek B znazoriuje
situaci pst s nizkou prevalenci nemoci, konkrétné pro plemena: BSD (belgicky ov¢ak), BT
(belgicky tervueren), FR (flat coated retrivr), GSP (némecky kratkosrsty ohat) a SS (sheltie).
(Oberbauer et al., 2017)



Obrazek €. 1: Rentgenovy snimek kycli

Obrazek ¢. 1: A: spravna pozice psa pfi rentgenovém snimani, B: Spatnd pozice psa pii
rentgenovém snimani (pes nema natazené nohy a kycel neni spravné rotovana). (Butler et

Gambino, 2017)

Obrazek €. 2: spojnice bodi pro méfeni NA

Norbergiiv uhel je vypocitan méfenim tthlu mezi
spojnici stiedu pravé a levé hlavice stehenni kosti a
linkou spojujici stied stehenni hlavice a bo¢niho konce

kranialniho acetabulu. (Butler et Gambino, 2017)

Norberg Angle




