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Rejstrik pojmii

Rejstfik pojmu

Aditivni koeficient pribuznosti (axy) - je kvantitativni méfitko podobnosti mezi dvéma jedinci, ktera
souvisi s poCtem spole¢nych alel mezi dvéma jednotlivci.

Alela — rtizna forma téhoz genu .

Alely identické dle piivodu (Identity by descent — IBD) popisuje status kopii alely, kterd mtize byt
sledovana pres libovolny pocet generaci, bez pritomnosti mutace, aZ ke spole¢nému predku
jedince.

Alely identické stavem (inentity by state — IBS), opak IBD), nahodné ziskani shodnych
(identickych) alel z populace (shodné sestavou bazi).

Alozygotni alely- alely, které jsou shodné stavem, ale nejsou kopii jedné a té samé DNA sekvence.

Autozygotni alely- alely, které jsou kopii té samé DNA sekvence.

Efektivni pocet zakladatelii - pocet zakladatelli, ktefi vysvétluji shodnou uroven genetické
proménlivosti jako je pozorovana u referencni populace (Lacy, 1989).

Efektivni pocet predkii - minimalni pocet predki, ne nezbytné zakladatelt, ktefi vysvétluji stejnou
genetickou rozmanitost jako je v referenc¢ni populaci (Boichard et al., 1997).

Efektivni pocet nezakladatelii (N..) - efekt genetického driftu v generaci jedinci, ktefi nejsou
povaZovani za zakladatele.

Efektivni velikost populace - velikost idealni (Wright-Fischerova) populace (N), kterd poskytuje
shodnou genetickou rozmanitost, shodny nartst koeficientu pribuzenské plemenitby nebo miru
zmény v Cetnosti alel jako v sledovana populace.

Ekvivalent genotypti zakladatelii - efektivni pocet predkt s nendhodnou ztratou gent zakladateld,
ktefi vysvétluji shodnou genetickou proménlivost jako je v referenc¢ni populaci (Lacy, 1989).

Ekvivalent kompletnich generaci predkii — prepocteny pocet generaci predku jedince s kompletnim
rodokmenem — zname vSechny predky.

Gen — je jednotkou genetické informace, ktera odpovida za specifickou funkci nebo strukturu.

Generacni interval - primérny vék rodicd pri narozeni potomka, ktery byl zarazen do reprodukce
(James, 1977).

Idedlni (Wright-Fischerova) populace - zahrnuje konstantni pocet n diploidnich jedinct (s
pomérem pohlavi 1:1), ve které maji jedinci shodnou pravdépodobnost stat se rodici jedincta v
nasledné generaci.

Index kompletnosti rodokmenu (PCI) - podil znamych predk v kazdé generaci pro kazdého
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Rejstrik pojmii

jedince (MacCluer et al., 1983). Celkovy index kompletnosti rodokmenu je vyjadfovan jako
harmonicky primér rodicovskych a matefskych indexu.

Individudlni koeficient pribuzenské plemenitby (koeficient inbreedingu):

a) pravdépodobnost, Ze dvé homologni alely jedince jsou identické dle ptivodu (IBD -
autozygotni),
b) pravdépodobnost, Ze nahodné vybrany lokus genotypu jedince je autozygotni.

Koeficient genetické rozmanitosti (genetické diverzity) — udava hodnotu genetické rozmanitosti
jedince ¢i populace. Nabyva hodnot od 0 do 1, hodnota O predstavuje populaci tvofenou pouze
klony.

Koeficient pribuznosti (Rxy — Wright,1922) — korelace mezi genetickou (aditivni) hodnotou dvou
jedinc.

Materskd rodina — je skupina samicich zvitat pochazejicich z matky zakladatelky.

Metapopulace — predstavuje celkovou populaci, ktera je sloZena z nékolika subpopulaci.

Otcovskad linie — (genealogicka) populace zvifat v ramci plemene, ktefi jsou odvozeni od
zakladatele, vynikajiciho plemenika a zahrnuje vycet vSech samcich potomkid. Byva oznacené
jménem zakladatele.

Piivodovy koeficient (fxy — Malékot, 1922) - pravdépodobnost, Ze nahodné vybrana alela od jedince
X je shodna (identickd) podle ptivodu s nahodné vybranou alelou od druhého jedince Y.

Referencni populace — soubor jedincti schopnych reprodukce — tvorby nasledné generace.

SNP - Jednonukleotidovy polymorfismus (Single Nucleotide Polymorphism)

Wahlunduv efekt - sniZzeni ocekavané heterozygotnosti v diisledku rozdéleni metapopulace na
subpopulace.

Zakladatel — jedinec s neznamymi rodici (predky).

-1V-



Seznam zkratek

Seznham zkratek

A — matice pribuznosti

AR - prumérny koeficient pribuznosti

ALA,,.., A, —alela 1 az alela n

a;; axy ,dss— aditivni koeficienty ptibuznosti z matice pfibuznosti (jedinec sam na sebe, mezi jedinci
X a'Y, a mezi otcem a matkou jedince)

C — prispévek do kompletnosi rodokmenu z otcovské a matefské strany

D’ - diagonalni matice obsahujici diagonalni prvky matice L

ACjk - zvySeni ptivodového koeficientu mezi parem jedincti j a k

AF - priristek koeficientu pfibuzenské plemenitby z generaci na generaci

D;; — primérna vzdalenost (distance) mezi subpopulacemi i a j

D prumérna vzdalenost mezi jedinci uvnitf subpopulaci pro celou metapopulaci

d — pocet generaci predki

EqG - ekvivalent kompletnosti generaci predkti (Maignel et al., 1996)

F — koeficient pfibuzenské plemenitby — koeficient inbreedingu

Fs -koeficient pribuzenské plemenitby jedinct ve vztahu k jejich dil¢i subpopulaci (S) - snizeni
heterozygotnosti jedincti v dtisledku nendhodného pareni jedincti uvnitt subpopulaci

Fsr — pribuzenska plemenitba zptisobena rozdilnosti mezi subpopulacemi ve vztahu k celkové
populaci ( fixacni index) — sniZeni heterozygotnosti subpopulaci v disledku nahodného
genetického driftu

Fir - Celkovy koeficient pfibuzenské plemenitby jedince (I) v celkové populaci (T) - sniZeni
heterozygotnosti jedincii v dtisledku nenahodného pareni a rozdéleni metapopulace na
subpopulace relativné k celkové metapopulaci

F.- koeficient pfibuzenské plemenitby v generaci t

F'.; - koeficient pribuzenské plemenitby v generaci t-1

F. — efektivni koeficient ptibuzenské plemenitby

F, Fx F; — koeficient pribuzenské plemenitby jedince A, X, i

F - koeficient pfibuzenské plemenitby spolecného predka

F - priumérny koeficient pribuzenské plemenitby pres jednotlivé subpopulace pro celou

metapopulaci

fo — efektivni pocet predki



Seznam zkratek

f. — efektivni pocet zakladateld
f,. — ekvivalent genotypu zakladateli
f¥i - primérny ptivodovy koeficient uvnitf subpopulace i s originalnim poctem jedinct
i - primérny pivodovy koeficient uvnit subpopulace i s primérnou velikosti subpopulaci
fii - primérny parovy ptivodovy koeficient dle Malécota (1948) mezi jedinci subpopulaceiaj,
zahrnujici vSechny N; x N; pary - f; odpovida hodnotdm pravdépodobnosti Ze jsou alely
identické ptivodem (IBD)
fx. fi— pivodové koeficienty dle Malécota (1948)
f - prumérny koeficient pfibuznosti pro celou metapopulaci
f - primérna pribuznost pfes celou metapopulaci

v - prumérny ptivodovy koeficient v referenc¢ni populaci

—

G - podil genetické rozdilnosti mezi jedinci subpopulace i

G — genomicka matice pribuznosti

GD - geneticka rozmanitost

GD* - genetické rozmanitosti zpiisobena nerovnomérnym prispévkem zakladatelt zptisobeny
genetickym driftem

GDg; - geneticka rozmanitost mezi jedinci

GDgs - geneticka rozmanitost mezi subpopulacemi

GDry - celkova geneticka rozmanitost (heterozygotnost)

GDy; - geneticka rozmanitost uvnitf jedinct

GDys- geneticka rozmanitost uvnitt subpopulace

H; = heterozygotnost jedince v populaci

Hip - heterozygotnost v inbredni populaci

H; = ocekavana heterozygotnost jedince v ekvivalentni subpopulaci s ndhodnym oplozenim

Hy = oCekavana heterozygotnost jedince v ekvivalentni celkové populaci s nahodnym oplozenim

H; - heterozygotnost v nasledné generaci pti vyskytu genetického driftu

H, - heterozygotnosti v ndhodné pripafované populaci (2pq)

IBD — alely identické dle pivodu

IBS — alely identické dle stavu

L - spodni triangularni matice, kterd mtiZe byt ziskana pomoci Choleskyho dekompozice matice A

N.- efektivni velikost populace

N.c - efektivni velikost populace zaloZena na nartistu ptivodového koeficientu mezi dvéma jedinci
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Seznam zkratek

N.r - efektivni velikost populace zaloZena na nartstu koeficientu pribuzenské plemenitby
Nent - efektivni pocet nezakladateld
N; - pocet jedincti v populaci (subpopulaci) i
N, - pocet samcl
N — pocet samic
Nr - celkova velikost metapopulace
n — pocet populaci (subpopulaci)
n, — podil samcti v populaci
M - primérny pocet jedincti vSech analyzovanych subpopulaci
m — podil samic v populaci
PIC - index kompletnosti rodokmenu
p — podil dominantni alely
q — podil recesivni alely
Rxy — koeficient ptibuznosti dle Wrighta (1922)
s; - primérna pribuznost jedince sama na sebe samého v subpopulaci i
S - pribuznosti jedince sama na sebe samého pro celou metapopulaci
T - spodni trojuhelnikova matice, ktera ma na diagonale samé jednicky
ti, t; —prvky matice T
x;j - Ciselné vyjadreni genotypu (ziskaného pomoci SNP markerti), ktery nabyva hodnot 0, 1 nebo 2
jestliZe genotyp j-tého jedince na i-tém SNP obsahuje aa, Aa nebo AA
Z — koeficient ztraty predki

-VII-



1. Uvod

vvvvvv

védni odvétvi, zvlasté z pohledu udrZeni pfirozeného ekosystému. V pripadé domestikovanych
zvirat, je konzervacni program obvykle zahajen u plemen, ktera predstavuji jedinecné genetické a
fenotypové vlastnosti. Tradi¢ni Slechtitelské programy jsou hlavné zaloZeny na selekci za ticelem
zlepSeni ekonomicky dilezitych vlastnosti. Disledkem této selekce je omezeni genetické
proménlivosti dané populace. TudiZ konzervacni programy je potfeba zaméfit na plemena ¢i druhy
zvirat, které maji zachovanou vyznamnou cast genetické proménlivosti (FAO, 2000). Wade et al.
pracovni koné a zvySenym zajmem o koné jezdecké. Vicente et al. (2012) také uvadi, Ze na pokles
stavu a rozmanitosti pivodnich plemen koni maji hlavné vliv svétové valky a dale mechanizace
zemédélstvi v druhé poloviné 20. stoleti, politicka rozhodnuti a omezeni v oblasti chovu koni,
nekontrolovatelné kiiZeni s ostatnimi plemeny, atd. Tyto faktory ovlivnily vznik efektu nazyvany
efekt hrdla lahve (bottleneck) (Vicente et al., 2012). Efekt hrdla lahve (bottleneck efekt) vznika pri
nahlém sniZeni poctu jedinct Gcastnicich se reprodukce, které vede k vyraznému snizeni pocetnosti
populace. Tato populace miize béhem nasledujicich generaci obnovit svoji poCetnost, avsak vlivem
genového posunu muze dojit k podstatné zméné genetické skladby této populace, tj. ke zménam
alelovych cetnosti (Relichova, 2009).

I ptes dlouhou tradici chovu koni starokladrubského plemene a znacné usili plemenarské
prace byly pocetni stavy starokladrubského koné stale nizké a soucasna populace je odvozena z
nizkého poctu predki. Proto je velmi dtleZité hodnoceni piibuzenské plemenitby s ohledem na
ztratu genetické rozmanitosti pravé u takto nizko pocetnych populaci.

Analyza rodokmenovych tidajii je jednou z moZnosti popisu genetické rozmanitosti a jejiho
vyvoje béhem generaci (Boichard et al., 1997). Metoda je zaloZena na vztahu mezi priristkem
hodnoty koeficientu ptibuzenské plemenitby a poklesem heterozygotnosti urcitého lokusu v dané
populaci (Kadlecik, 2008). Charakteristiky hodnotici genetickou rozmanitost na podkladé
rodokmenovych informaci jsou velmi citlivé na kvalitu podkladovych tidaji a do znacné miry zavisi
na jejich dplnosti. Struktura rodokmend, pocet a uplnost zaznamenanych generaci predkii ma
vyznamnou Uulohu pfi odhadu jednotlivych populacné genetickych charakteristik populaci
zakladé rodokmenovych informaci patfi koeficient pfibuznosti mezi dvéma jedinci a koeficient

pribuzenské plemenitby.



Jednou z vyznamnych praci, zabyvajici se genetickou analyzou s vyuZitim rodokmenovych
informaci u starokladrubského koné je studie uskutecnéna Jakubcem et al., (2009). Tato studie
zkouma genetickou rozmanitost v desetiletém intervalu, v letech 1993 a 2003. Ze studie vyplyva, Ze
genetickd proménlivost, hodnocend na zakladé poklesu koeficientu piibuzenské plemenitby, se u
starokladrubského plemene zvysila. V této praci vSak byl uvazovan pouze pétigeneracni rodokmen,
kdy bylo predpokladano, Ze za touto hranici jsou jiZ jedinci nepfibuzni — jedinci v paté generaci
predki byli vZdy bréni jako zakladatelé. Tento predpoklad vSak plné neodpovida historickému
vyvoji populace starokladrubského koné. Pro odhad koeficientu pifibuzenské plemenitby jedince, ¢i
primérného koeficientu pribuzenské plemenitby populace, ma délka a kompletnost rodokmenu
vyznamny vliv na vysledek odhadu (Cothran et al. 1984). Toto potvrdili i Zechner et al. (2002),
ktefi odhadli primérny koeficient pribuzenské plemenitby pro koné plemene lipican 2,1 % s
vyuZitim péti generacniho rodokmenu a 10,8 % s vyuZitim tiplného rodokmenu.

Analyza rodokmenu podobné jako molekuléarné genetické analyzy na zakladé mikrosatelitli
¢i SNP (Single Nucleotide Polymorphism) je moZné pouzit ke studiu genetické proménlivosti a
genetické rozmanitosti uvnitf i mezi rozdilnymi plemeny hospodarskych zvirat. Rodokmenové
analyzy nevyZaduji sloZité laboratorni zafizeni, na druhé strané jsou nachylné na neuplnost, ¢i
chyby v rodokmenovych zaznamech. Rodokmenové zaznamy v jistych okamZicich predstavuji
spolehlivéjsi zdroj informaci neZ naptiklad mikrosatelitni markery. Toro et al. (2009) ve své praci
uvadi, Ze mikrosatelitni markery nemusi byt vZdy nezbytné dobrymi odhadci genetické pfibuznosti
mezi jedinci. A to z toho divodu, Ze existuje problém ve stanoveni genomické heterozygotnosti pri
pouziti pouze malého poc¢tu molekuldrnich markert (v fadech desitek mikrosatelitti). Vostry et al.
(2011b) uvadéji, Ze vyuZiti pouze mikrosatelitni analyzy pro odhad koeficientu ptibuzenské
plemenitby neni vhodné. Také Baumung a Solkner (2003) uvadéji, Ze i netiplny rodokmen je pro
odhad Kkoeficientti pfibuzenské plemenitby a dalSich populacnich parametri vhodnéjsi nez
mikrosatelitni markery. Uplné rodokmenové zéznamy jsou shleddvany v soucasné dobé jako velmi
vyznamné pro spravné fizeni chovu koni. Tato potiZ s malym poctem molekularnich markera pri
mikrosatelitni analyze je moZné vyresit s pouZzitim SNP — ¢ipti obsahujici SNP markery (napiiklad u
koni 67 000 SNP). Tyto Cipy jiZ pokryvaji cely genotyp jedince velkym poctem markerti, avSak
porizovaci cena v soucasné dobé nepfispiva k ploSnému genotypovani populaci. Z téchto divodi
kvalitni genealogické informace zavedené v rodokmenech mohou predstavovat spolehlivéjsi zdroj
informaci o genetické proménlivosti v populaci i za predpokladu wvyuzZiti pouze

pravdépodobnostniho poctu (jak je uvedeno v nasledujicich kapitolach).
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2. Literarni prehled
2.1 Koeficient pfibuzenské plemenitby

2.1.1 Pfibuzenska plemenitba - Inbreeding

Piibuzenska plemenitba (inbreeding, F) je urCity druh nendhodného pareni, pfi kterém
dochazi k pareni mezi pribuznymi jedinci Cast€ji neZ na zakladé nahodnosti. Z toho vyplyva, Ze
inbredni jedinci jsou vysledkem péreni dvou jedinct, ktefi maji jednoho (nebo vice) spolecnych
predkt. Pribuzenska plemenitba je jedna z metod plemenitby, se kterou se pracuje jiZ mnoho let a
zaujima vyznamné misto ve Slechtitelské praci. Pareni pribuznych jedinct (pfibuzenska plemenitba)
bylo dfive uskuteciiovano s cilem upevnéni pozadovanych vlastnosti a znakd v populaci
koncentraci vhodnych genii v populaci a s cilem zvySovani uniformity potomstva. Pfibuzenska
plemenitba, zvySuje homozygotnost v populaci, protoZe pribuzni jedinci jsou po genetické strance
mezi sebou podobnéjsi neZ jedinci nepribuzni. Na rozdil od selekce, ktera ovliviiuje pouze ty geny,
na kterych je selekce zaloZena, ovliviiuje pribuzenska plemenitba vSechny geny jedince. Soustavna
pfibuzenska plemenitby vede obvykle k zvySovani umrtnosti, a naopak k sniZeni plodnosti a
adaptability jedincii hospodarskych zvirat (Falconer a Mackay, 1996), protoze Skodlivé alely, které
se prevazné vyskytuji v heterozygotnim stavu se dostavaji do homozygotniho stavu, ve kterém

dojde k jejich fenotypovému projevu. Tento jev se nazyva inbredni deprese. (Relichova, 2009)

2.1.2 Koeficient pfibuzenské plemenitby (koeficient inbreedingu)

Jak uz bylo zminéno dfive, disledkem piibuzenské plemenitby je potomstvo, u kterého je
zvySena pravdépodobnost, Ze zdédi alely, které jsou kopii té samé DNA sekvence. Tyto kopie té
samé alely jsou oznacovany jako identické piivodem nebo-li autozygotni. Tyto autozygotni alely
nemusi pochazet pfimo od jedince v predchozi generaci, ale mohou pochéazet od spolecného predka
ve vice vzdalené generaci. Tento predek je pak nazyvan jako spolecny predek, coZ znamena, Ze se
jedna o spolecného predka jak matky a tak otce daného jedince. Koeficient pribuzenské plemenitby
je pouZivan k hodnoceni stupné pribuzenské plemenitby a udava pravdépodobnost, Ze obé alely na
lokusu jsou identické ptivodem. TudiZ koeficient pfibuzenské plemenitby nabyva hodnot v intervalu
0 aZ 1, kdy prvni hodnota predstavuje jedince outbredniho a druha hranice predstavuje jedince zcela
inbredniho. Identita alel dle ptivodu je podobna homozygotnosti, ale neni totoZna, protoze dvé alely
identické pivodem jsou v homozygotnim stavu, ale dvé alely v homozygotnim stavu nemusi byt

identické ptivodem. To znamend, Ze homozygotni stav zahrnuje oba autozygotni i alozygotni typy
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alel. Alozygotni alely jsou alely identické stavem, kdy dvé alely nejsou originalem od spolec¢ného
predka.

Koeficient pribuzenské plemenitby ziskany ze samooplozeni je 0,5 a u jedince vzniklého
parenim mezi bratrem a sestrou je 0,25. Pfi vypoctu koeficientu pfibuzenské plemenitby se vychazi
z prvotnich predpokladii, Ze outbredni zakladatel je oznaCovan jako nositel unikatnich alel (napf.
AiA,, AsAs). Pravdépodobnost, Ze jedince zdédi dvé alely identické pivodem (A:A;, A-A,, atd.) je
vypocCtena na zakladé dédicnosti, ktera zahrnuje Mendelistické Stétiemé. Pro priklad si uvedeme
pravdépodobnost, Ze potomek X zdédi dvé ptivodové alely A;, ¢i A, u samooplozeni. Jedinec X ma
pravdépodobnost 0,5, Ze zdédi alelu A; ve vajicku a pravdépodobnost 0,5, Ze zdédi alelu A; ve
spermii. Nasledné pravdépodobnost, Ze jedinec zdédi dvé alely A; je 0,5 x 0,5 = 0,25. Stejnou
pravdépodobnost vykazuje i alela A2. Hodnota koeficientu pribuzenské plemenitby je
pravdépodobnost, Ze jedince zdédi A;A; ¢i A.A; a je rovna 0,25 + 0,25 = 0,5 (Frankham et al.,
2003).

Koeficient ptibuzenské plemenitby nejen popisuje hodnotu pfibuzenské plemenitby uvnitf
jednoho jedince, ale také umoziiuje popsat primérnou hodnotu pribuzenské plemenitby u jedinct v

populaci (Hamilton, 2009).

2.1.3 Dusledky pfibuzenské plemenitby

Jak jiZ bylo uvedeno pribuzenska plemenitba zvySuje pravdépodobnost, Ze jedinec ma
homozygotni sestavu na daném lokusu. Outbredni populace obsahuji také Skodlivé alely
(projevujici se vétSinou v recesivné homozygotni sestavé), které se diky rovnovaze mezi mutaci a
selekci vyskytuji v nizkych frekvencich Pribuzenska plemenitba vSak zvySuje riziko vyStépeni

homozygotni sestavy téchto alel. Kvantitativni vyjadreni tohoto jevu je uvedeno v tabulce 1.

Tabulka 1. Genetické Cetnosti panmiktické populace v porovnani s populacemi s riznou hodnotou koeficientu

piibuzenské plemenitby (Frankham et al., 2003)

Populace Genotypy
F +/+ +/m m/m
a) Panmiktickd populace (n=) 0 P’ 2pq q
b) plné inbredni 1 p 0 q
c) ¢astecné inbredni F p’(1-F)+Fp 2pq(1-F)+Fx0 q*(1-F)+Fq
p*+Fpq 2q(1-F) q'+Fpq

Jak z tabulky 1. vyplyva, pribuzenska plemenitba zvySuje homozygotnost populace na tikor

heterozygotnosti. TudiZ pomér heterozygotnosti v inbredni populaci (Hpr = 2pq(1-F)) ku
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heterozygotnosti v nahodné ptiparované populaci (Ho=2pq) je roven
HIP: ZPQ(l_F)
Ho 2pq

Tudiz sniZeni heterozygotnosti v dtsledku pribuzenské plemenitby je pfimo imérné hodnoté

=1-F . (1)

koeficientu pribuzenské plemenitby. Z toho vztahu vyplyva, Ze je mozné odhadnout koeficient
pribuzenské plemenitby ze vztahu pozorované heterozygotnosti s heterozygotnosti ocekavanou,

ktera je o¢ekavana pri nahodném priparovani:
F=1- (—) . 2

Vlivem zvySovani homozygotnosti letdlnich ¢i Skodlivych alel v populaci vlivem pribuzenské

plemenitby dochazi v populaci k sniZovani fitness.

2.1.4 Pribuzenska plemenitba v malych populacich

Vliv velikosti populace na uroven pribuzenské plemenitby muZe byt stanoven s ohledem na
pravdépodobnost vyskytu alel identickych dle ptivodu u idealizované populace. Predpokladejme, Ze
zakladajici jedinci generace 0 (o poctu N), ktefi jsou nepfibuzni, neinbredni a obsahuji jedinecné
alely a produkuji potomstvo generace 1. Dale predpokladejme, Ze generace O produkuje 2N
rodicovskych gamet (A, Ao, ..., Aoy), které se nasledné spojuji do zygot. Kazdy potomek tudiZ

obsahuje 2 alely, které jsou ndhodné vybrany z genofondu populace. JestliZe je prvni alela z této

dvojice napftiklad A;, pravdépodobnost, Ze druha alela je také A; (identicka ptivodem) je ﬁ .
Proto plati, Ze kazdy jedinec miiZe mit dvé alely identické ptivodem s pravdépodobnosti ﬁ .

Nasledné, koeficient pribuzenské plemenitby v generaci 1 dosahuje hodnoty ﬁ .

V nasledné generaci jsou jiz dvé cesty, jak mohou byt dvé alely identické pivodem vybrany

pro tvorbu zygot:

a) vybérem dvou kopii stejné alely s pravdépodobnosti ﬁ ,

b) vybérem dvou alel, které jsou identické ptivodem z pribuzenské plemenitby v predchozich

generacich. Pravdépodobnost vybéru dvou rozdilnych alel (ne identické pivodem), je zbytkova
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pravdépodobnost 1—% , avSak pravdépodobnost, Ze tyto alely jsou identické ptivodem v

disledku predchozi piibuzenské plemenitby je roven hodnoté F. Tudiz koeficient pfibuzenské

L1

plemenitby v diisledku predchozi pfibuzenské plemenitby je F,— N

Celkové pravdépodobnost tvorby zygoty v generaci t z dvou alel identickych ptivodem je
soucet obou pravdépodobnosti

1 1
Ff:ﬁ"(l_ﬁ)F”’ )

kde F.; je koeficient pfibuzenské plemenitby v generaci t-1. TudiZ hodnota koeficientu ptibuzenské

plemenitby lze rozdélit na dvé Casti, na pririistek koeficientu pribuzenské plemenitby v disledku

nové vzniklé pribuzenské plemenitby s pravdépodobnosti rovnou a na predchozi

2N
pribuzenskou plemenitbu. Z toho vyplyva, Ze i v pripadé, kdy v populaci nedochazi k nértstu
hodnot koeficientu pribuzenské plemenitby vlivem pribuzenské plemenitby, jako v pripadé
zvétSovani velikosti populace, v populaci nedochazi ke sniZzeni hodnoty predchozi pribuzenské
plemenitby a hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby v populaci ziistavaji konstantni. Jak uz
bylo uvedeno, nartist hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby pro naslednou generaci (AF) je

H 1

1
roven pravdépodobnosti —— . Z rovnice —=1-—
pravaep 2N H,

1
2N

), kde H; je heterozygotnost po

vyskytu genetického driftu a Hy je heterozygotnost pred vyskytem genetického driftu vyplyva, Ze

ztrata heterozygotnosti za jednu generaci dosahuje také hodnoty ﬁ . TudiZ nértst hodnoty

koeficientu pfibuzenské plemenitby za jednu generaci je roven ztraté heterozygotnosti za jednu
generaci. Toto predstavuje tésny vztah mezi nartistem pribuzenské plemenitby a ztratou genetické
rozmanitosti v nahodné se parici generaci.

Jak jiz bylo FeCeno hodnota koeficientu ptibuzenské plemenitby neni ovlivnéna jen
piibuzenskou plemenitbou v predchozi generaci, ale je ovlivnéna i kumulaci pfibuzenské
mozné ziskat poZadovany vztah pro odhad hromadéni ptfibuzenské plemenitby v generaci t (F,)

preskupenim vztahu (3):
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1
—+
2N

1
1_Ft:1_ 1_W)Ft_1 a ]'_Ft= n

1—i}t<1—Fo> . @)

JestliZe uvaZujeme zakladajici populace neinbredni (F,=0) koeficient ptibuzenské

plemenitby v jakékoliv nasledné generaci t je:

t

T P
F,=1 (1 o (5)

Z vyse uvedeného vyplyva, Ze s Casem dochazi k nartistu pribuzenské plemenitby ve vSech
uzavienych konecnych populacich. ZvySovani hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby je

rychlejsi u malych populaci nez u populaci s vétSim poctem jedinct (Frankham et al., 2003).

2.2 Odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby a koeficientu
pfibuznosti
2.2.1 Nepfimy odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby celé populace
V nékterych populacich neni znam rodokmen, avSak ze vztahu mezi genotypovymi
frekvencemi a koeficientem pribuzenské plemenitby (1) je moZné odhadnout droven koeficientu
pribuzenské plemenitby. Pokles heterozygotnosti poskytuje informace, Ze v populaci spiSe
dochazelo k pribuzenské plemenitbé, neZ k nahodnému pareni. SniZeni heterozygotnosti v populaci
v porovnani s oCekavanou heterozygotnosti pri Hardy-Weinbergové rovnovaze poskytuje odhad
hodnoty koeficientu pfibuzenské plemenitby pro danou populaci.
Dalsi odhad primérného koeficientu pribuzenské plemenitby populace mtize byt ziskan ze

ztraty genetické rozmanitosti v priitbéhu casu:

H, 1\
—t—l1— =1-F. (6)
H, 2N,
Efektivni koeficient pfibuzenské plemenitby F. mtiZe byt odhadnut jako:
F =1 . 7
e H0 * ( )

Pro odhad efektivniho koeficientu pfibuzenské plemenitby by mélo byt pouZito velké mnoZstvi
polygennich lokusti. Toto je zvlasté dtleZité v pripadé, kdyZ je odhadovan koeficient ptfibuzenské
plemenitby jedince, protoZe existuji rozdily v homozygotnosti mezi jednotlivymi lokusy z divodu

segregace gent (Frankham et al., 2003).
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2.2.2 Odhad koeficientu pfFibuzenské plemenitby na zakladé
rodokmenovych informaci

Odhady koeficientu pribuzenské plemenitby dle predchozich postupti jsou u rozsahlych rodokmenti
velmi nepraktické. UvaZujme jednoduchy rodokmen (Obrazek 1.), kde dochazi k parenim mezi

polosourozenci.

Obrézek 1. Rodokmen s pafenim mezi polosourozenci.

Rodice jedince X jsou pribuzni pouze pres spolecného predka A. Proto miZeme uvazZovat
pouze prenos alely A ptes jedince D a E k jedinci X. Koeficient pfibuzenské plemenitby jedince X je
charakterizovan pouze alelami jedince A (A; a Az). Jedna se tudiZ o pravdépodobnost, Ze jedinec X
je nositelem bud alel A;A; nebo alel AA,. To znamend, Ze ma dvé alely identické ptivodem.
Pravdépodobnost, Ze alela A; je prenasena z prarodice A na rodice D, z divodu mendelistického
Stépeni, je 0,5, a pravdépodobnost Ze je dale prenesena z rodice D na jedince X je také 0,5. Podobné,
pravdépodobnost Ze A; presla z prarodice A na rodice E, je 0,5 a z rodice E na jedince X je dalsi 0,5.
TudiZ pravdépodobnost, Ze jedinec X je nositelem identickych alel dle ptivodu A;A; je nasobek
pravdépodobnosti téchto Ctyr cest:

: 1)
P(X je AlAl):(—) =—. (8)

Podobné pravdépodobnost, Ze X je nositelem AzA; je 0,5%= % TudiZ pravdépodobnost Ze

X je bud’ nositelem A;A; nebo A>A; je suma obou pravdépodobnosti:

4
+

P(X je A, A neboA,A,)= ;

=—. 9)

Pravdépodobnost, Ze je jedinec X je nositelem homozygotni sestavy dle ptivodu, predstavuje
nové vznikly koeficient pribuzenské plemenitby, vyplyvajici ze zkuteCnosti, Ze jedinec A je

spole¢nym predkem rodicti D a E jedince X.
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Avsak pokud by byl jedince A jiZ inbredni, tak alely A; a A, maji pravdépodobnost F, Ze jsou
identické ptivodem, doslo by k navySeni homozygotnosti jedince X. Alely A; a A> mohou byt
identické piivodem a proto pravdépodobnost, Ze jedinec X zdédi alelu A; od matky a alelu A, od
otce je 0,5% ale také jedinec miZe zdé&dit alelu recipro¢né - A, od matky a alelu A; od otce. Tudiz
pravdépodobnost, Ze nastane alespon jedna moznost, tj Ze jedinec ma dvé alely identické ptivodem
jedince A, je 0,5 + 0,5 = 0,5°. Pravdépodobnost, Ze jsou alely A; a A, identické ptvodem je
hodnota koeficientu pfibuzenské plemenitby jedince A (Fa). TudiZ pravdépodobnost, Ze jedinec X je

nositelem alel, které jsou identické ptivodem kviili pfedchozi pribuzenské plemenitbé jedince A je:

3
P(Ze X jeidneticky homozygot z pFedchoziho inbreedingu )= %) F,. (10)
Celkovy koeficient pribuzenské plemenitby jedince X zahrnujici novou i predchozi piibuzenskou
plemenitbu je:
1y (1) 1y
Fy=|=|+|=| Fa=|=| (1+F,). 11
(23] Eael] e )

U vice rozvétveného rodokmenu mohou byt jedinci pfibuzni pres vice spolecnych predkd, ¢i
pres jednoho predka s vice cestami. Kazdy spolecny predek a kaZda cesta prenosu prispiva k
pravdépodobnosti, Ze je jedinec nositelem alel identickych ptivodem. Celkovy koeficient
pribuzenské plemenitby je tudiZ suma pravdépodobnosti prispévku kazdé cesty prenosu a kazdého

spolecného predka:

n

+(1+F,,) , (12)

Fx:Z

kde n je pocet jedincti v cesté prenosu od rodice k spolecnému predku a zpét k druhému rodici a F,

1
2

je koeficient pribuzenské plemenitby spole¢ného predka (Frankham et al., 2003).

2.3 Metody odhadu urovné koeficientu pfibuzenské plemenitby
a koeficientu pribuznosti
2.3.1 Dle ztraty predku (Pearl, 1913)

Tato metoda je zaloZena na nizSim poctu predk, neZ jaky pocet by byl ocekavan pokud by
nedoslo k piibuzenské plemenitbé (ztrata predki). Podstata této metody je zaloZena na predpokladu,
Ze pokud nedoslo k pfibuzenské plemenitbé v rodokmenu jedince, tak pocet rozdilnych predki v
jeho rodokmenu je mozné vyjadrit nasledujici fadou:

x—(1)2-@2)4-(3)8- (416 (5)32-...-(n)2",
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kde cisla v zavorkach predstavuji pocty generaci predkt (1 = rodice, 2 = prarodiCe, atd.) a zbyla
Cisla predstavuji mozny maximalni pocet predkt v uvedené generaci predku.

Pfi odhadu hodnoty pribuzenské plemenitby uvedenou metodou musi byt zohlednény dva faktory:
a) mnozstvi redukovanych predki v predchozich generaci

b) mira tohoto poklesu predki pres specifikované generace.

Hodnotu piibuzenské plemenitby pomoci metody ztraty predkt (Z) je mozné odhadnout dle vztahu:

— 1()O(pn+1_qn+1>

pn+1

kde p.:; predstavuje maximalni mozny pocet predki v generaci n+1 a @..; predstavuje aktualni

V4 (13)

pocet predkt v generaci n+1. Pokud by byly vyneseny hodnoty Z, pro jednotlivé generace jedince
dostali bychom kfivku, kterou je moZzné nazvat ,kfivka pribuzenské plemenitby“. Koeficient
pribuzenské plemenitby Z predstavuje procentickou zménu mezi moznym poctem predkd v dané
generaci a skutecnym pocCtem predkd, z CehoZz vyplyvd, Ze hodnoty koeficientu pribuzenské
plemenitby Z se pohybuji v rozmezi 0 aZ 100. Pokud nedochazi k ptfibuzenské plemenitbé hodnota v
kazdé generaci dosahuje hodnoty 0. JestliZe vSak dochazi k zvySovani intenzity ptibuzenské
plemenitby tak se hodnoty Z zvySuji.

Pro ukazku bude uveden extrémni pripad pareni bratra se sestrou béhem vSech moZnych
generaci (graf 1).
Odhad koeficientu ptibuzenské plemenitby Z postupuje v nasledujicich krocich Zo, Z;, Z,, Zs.
Pro Z, mame: p=2, q = 2 proto

ZO:M:O, (14)
nasledné:
Z= 100(;1—2) _50,
zzzwzm, (15)
23:%2_2):87,5.

Nasledujici hodnoty mohou byt interpretovany jako: v druhé generaci predkt je ztrata predku
(pribuzenska plemenitby) 50%, v tieti generaci predki je ztrata predkt (pfibuzenska plemenitby)

75%, a v posledni ¢tvrté generaci predkd je ztrata predki (pfibuzenska plemenitba) 87,5%.
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Graf 1. Ukazkovy rodokmen, pafeni bratra ze sestrou béhem vSech generaci. Zdroj Pearl (1913)

2.3.2 Dle Wrighta (1922)

Odhad koeficientu pribuzenské plemenitby dle Wrighta (1922) je zaloZen na analyze
rodokmenu a vychazi ze zakonitosti uvedenych v predchozi kapitole. Tato metoda je zaloZena na
analyze jednotlivych tsekl mezi jedinci a vychazi z predpokladu zvySovani homozygotnosti v
populaci. Pfi odhadu koeficientu pribuzenské plemenitby touto metodou se postupuje od soucasné
populace zpét do minulosti.

Odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby dle Wrighta (1922) vychazi ze vztahu:

Fy=2,05"""(1+F,) , (16)
kde n; a n, jsou pocty generaci ke spolecnému predku ze strany otce a matky a F. predstavuje
hodnotu koeficientu piibuzenské plemenitby daného spolec¢ného predka. V pripadé Ze spolecny
predek vykazuje nulovou hodnotu koeficientu ptibuzenské plemenitby je mozZné vztah zjednodusit
na:

F,=>.05""" | (17)
Jedna se o drobnou upravu vztahu (16) .

Podobné jako koeficient pribuzenské plemenitby, Wright (1922) také navrhl odhad

koeficientu pfibuznosti (Rxy) mezi dvéma jedinci dle vztahu:
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_ 205" (1+F,,)
~ J(1+F,)(1+F,)

; (18)

Xy

kde Fy a Fy predstavuji koeficient pfibuzenské plemenitby jedinct X a Y.

Koeficient pribuznosti dle Wrighta (1922) ptedstavuje korelaci mezi genetickou (aditivni)
hodnotou dvou jedincti (korelace mezi genetickym zaloZeni dvou jedinct v populaci).

Jakubec et al. (2011) vSak uvadéji, Ze odhady témito postupy u slozitéjSich rodokmenti, kde
se vyskytuje vétsi pocet spolecnych predki, je znacné komplikovany a miizZe byt zdrojem Cetnych

chyb.

3.3.3 Dle Malécota (1948)

Pomoci této metody je mozné odhadnout ptivodovy koeficient (fx, f; — coancestry, kinship).
Ptvodovy koeficient (fxy) predstavuje pravdépodobnost, Ze ndhodné vybrana alela od jedince X je
identicka podle ptivodu s ndhodné vybranou alelou od druhého jedince Y. Interpretace Malécotova
(Malécot, 1948) ptivodového koeficientu je zaloZena na predpokladu Ze dvé alely (napt. AA)
mohou byt identické ptivodem (identity by descent - IBD), ¢i stavem (identity by state — IBS). Alely
stavem maji shodny tcinek (napf. dominantni A), ale pochéazeji od dvou rozdilnych jedincti.

Ptivodovy koeficient dle Malécota (1948) je mozné odhadnut dle vztahu.

fx=0,25(fac+ fap + frc * fen ), (19)
kde: f je ptivodovy koeficient mezi dvéma jedinci, napf. W a Z pfiCemz A a B predstavuji rodice

jedince W; zatimco C a D predstavuji rodice jedince Z.

Odhad piivodového koeficientu dle Malécota (1948) vychazi ze zakladnich mendelistickych
zakond a z analyzy rodokmenu od nejstarSiho aZ po nejmladsiho jedince v rodokmenu. Jakubec et
al. (2011) uvadéji, Ze koeficient pfibuznosti mezi dvéma jedinci dle Wrighta (1922) se rovna
dvojnasobku ptivodového koeficientu (Malécot, 1948) (Rxv=2fxy). Toto vSak plati pouze za
podminky, Ze jedinci X a Y jsou neinbredni (viz kapitola 2.3.4). Z toho dale vyplyva, Ze koeficienty
pribuzenské plemenitby dle Wrighta (1922) je mozné odvodit z ptivodového koeficientu (Malécot,
1948) dle vztahu:

Fx = 2fxx — 1. (20)

Tento postup ma oproti postupu dle Wrighta (1922) vyhodu, Ze pfi zafazeni dalSich jedincti

do analyzy se nemusi prepocitavat vSechny koeficienty pribuzenské plemenitby jedinct zafazenych
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do analyzy, ale staci odhadnout pivodovy koeficient pouze pro nové zarazené jedince.

2.3.4 Sestaveni aditivni matice pfibuznosti (A)

Pribuzenské vztahy mezi jedinci populace je moZné souhrnné vyjadfit pomoci aditivni
matice pribuznosti (A).

Matice A je symetricka a jeji diagonalni prvky pro kazdého jedince (a;) jsou rovny 1+F;, kde
F; je koeficient pribuzenské plemenitby jedince i (Wright, 1922). Mimo diagondlni prvky (axy)
predstavuji koeficient pfibuznosti mezi jedinci X a Y. Koeficient pfibuzenské plemenitby pak mtize
byt odhadnut ze vztahu F; = a; — 1. Aditivni koeficient pfibuznosti z matice pribuznosti (axy)
odpovida dvojnasobku koeficientu pribuznosti dle Malécota (1948) (19):

Ay = 2fy , (21)
kde fxv je pivodovy koeficient (19) dle Malécota (1948). Aditivni koeficient pribuznosti (axy) je
stanoven jako kvantitativnhi méFitko genetické podobnosti mezi dvéma jedinci, ktera souvisi s
poctem spolecnych alel mezi dvéma jednotlivci. Jinymi slovy, aditivné geneticka pfibuznost (ay,) je
rovna hodnoté podobnosti mezi jedinci, ktera souvisi s poctem spolecnych alel mezi dvéma jedinci.
Hodnoty koeficientu pribuznosti se pohybuji od 0 do 2. Kdy maximalni hodnota se vyskytuje u
pribuznosti plné inbredniho jedince na sebe samého. V tomto pripadé miZeme ocekavat Ze na
jakémkoli lokusu se vyskytuji 2 alely identické ptivodem (IBD).

Z vySe uvedenych vztaht (21) a (18) vyplyva, Ze aditivni koeficient pfibuznosti ziskany z
matice pribuznosti (A) odpovida koeficientu pribuznosti dle Wrighta (1922) pouze u dvou
neinbrednich jedinci:

@y =2f yy

n

> [1+F |

o : oy,
VTV [1F, | [1+F|[14F,)

Z vySe uvedenych vztahli vyplyva, Ze existuje rovnost mezi obéma koeficienty pribuznosti

pouze pokud se Fy a Fy rovnaji nule.

2.3.5 Zohlednéni skupin neznamych predkd pfi odhadu koeficientu
pfibuzenské plemenitby dle VanRaden (1992)

Rodokmenové informace jedincti zapsanych do plemennych knih mohou byt vedeny velice
presné pres mnoho generaci, ale genetické ohodnoceni miZe zahrnovat i skupiny jedincd, ktefi

mohou mit rodokmenové informace vedeny pouze pro maly pocet generaci. JestliZe jsou
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rodokmenové informace téchto jedinci s netiplnym rodokmenem nedostupné, jsou tito jedinci ve
vétsiné postupt odhadu koeficientu piibuzenské plemenitby povazovani za neinbredni jedince a
dale jako jedinci neptibuzni k ostatnim jedinctim z populace.

Nekompletni rodokmenové informace mohou zpisobit podhodnoceni koeficientu
piibuzenské plemenitby a koeficientu pribuznosti, protoZe mozny prispévek neznamych predki je
ignorovan. Vice presny odhad, zvlasté pro skupinu jedinci, mtzZe byt kombinace soucasné
piibuznosti znamych predkli a predpokladana piibuznost jedinci nezndmych k dané populaci
jedinct. Tuto predpokladanou pribuznost je mozné odvodit z primérného koeficientu pribuzenské
plemenitby jedincti se znamymi predky.

Je mozné predpokladat, Ze koeficient pribuzenské plemenitby znamych predk, jak jiz bylo
uvedeno, je roven priméru koeficienti pribuzenské plemenitby skupiny neznamych jedinct ve
stejném Casovém obdobi (napf. rok narozeni). Dale miZe byt predpokladano, Ze neznami jedinci
mohou byt pfibuzni ke skupiné znamych predki (jedincti) dvojnasobkem primeérného koeficientu
pribuzenské plemenitby za dané cCasové obdobi. Primérny koeficient pribuzenské plemenitby u
skupiny potomkii neznamych predkd, ktery je roven poloviné primérného koeficientu pribuznosti
rodici, je shodny s primérnym koeficientem pribuzenské plemenitby potomkid zndmych rodict
(VanRaden, 1992).

Tato metoda umozZiuje zohlednit rozdilnou hodnotu pfibuzenské plemenitby neznamych
predki dle jednotlivych let narozeni jejich potomka. Aguilar a Misztal (2008) uvadéji, Ze na
skupinu neznamych predk uvaZovanych v této metodé je mozné nahliZet jako na skupinu
neznamych predkt pfi predpovédi plemenné hodnoty pomoci metody BLUP. Napiiklad je mozné
klasifikovat skupinu neznamych predk dle pohlavi, zemé ptivodu, roku narozeni, atd.

Tento metodicky pristup mtzZe byt vyuZzit v tabelarni metodé (VanRaden, 1992) ¢i rekurzivni

metodé, jak uvadéji Aguilar a Misztal (2008) viz kapitola 2.4.1.1.

2.3.6 Odhad genomického koeficientu pFibuzenské plemenitby a

genomického koeficientu pfibuznosti s vyuzitim SNP markert

Koeficient pribuzenské plemenitby je béZné pocinan z rodokmenovych informaci, jako
statisticky ocekavana pravdépodobnost, Ze dvé alely jsou identické ptivodem (kapitola 2.1.1). AvSak
soucasné moznosti sekvenovani genomu a velky pocet bodovych mutaci (SNP - Single Nucleotide
Polymorphism - Jednonukleotidovy polymorfismus) otvird nové moznosti pro vyuZziti molekularné

geneticky informaci ve Slechténi zvirat, zvlasté rozvojem genomické selekce (Meuwissen et al.
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2001). Vyuzitim informaci z ,highe density” SNP cipli je mozZné odhadovat troven koeficientu
pribuzenské plemenitby pro populace hospodarskych zvirat, i v pripadé, kdy nejsou dostupné
rodokmenové informace. Pravdépodobnost, Ze alely na jednom lokusu jsou identické dle ptivodu
(IBD), miize byt odvozena primo z alel, které jedinec zdédil od rodicli, a které zahrnuji cely
genotyp jedince. Teoreticky pfi vyuZiti této techniky,mtize byt odhadnuta skute¢nd hodnota
koeficientu pribuzenské plemenitby na zékladé informaci z celogenomového sekvenovani (Marras
et al., 2014).

Genomicky koeficient pribuzenské plemenitby mize byt odhadnut pomoci dvou pristupi:

- vyuZitim genomické matice pribuznosti (VanRaden, 2008, Yang et al., 2010) — stanoveni
prumérné piibuznosti jednotlivych (SNP) markerech ptes cely genom jedince — pfibuznost na
zakladé alel identickych stavem (IBS),

- a vyuZitim metod haplotypovani (ROH — runs of homozygosity) - stanoveni alel identickych dle

pivodu (IBD).

2.3.6.1 Genomicka matice pfibuznosti
Pro sestaveni genomické matice pribuznosti navrhl VanRaden (2008) tfi rozdilné postupy
(déle jen VanRaden metoda 1 aZ metoda 3. Jednotlivé metody se 1iSi dle centrovani a Skalovani

genomickych dat viz nasledujici tabulka (Janss a Christensen, 2015).

Skalovani na SNP Celkové skalovani
Centrovani na SNP VanRaden metoda 2 VanRaden metoda 1
Celkové centrovani - VanRaden metoda 3

Jako ,,zdkladni“ genomicka matice pfibuznosti je povazovan postup VanRaden metoda 1,
kdy je genomicka matice pribuznosti odhadnuta dle vztahu:
7'Z

M b
2.2pq
i=1

kde z; = x; — 2p;, kde x; je Ciselné vyjadreni genotypu, ktery nabyva hodnot 0, 1 nebo 2 jestlize

G= (22)

genotyp j-tého jedince na i-tém SNP obsahuje aa, Aa nebo AA a p a g predstavuje Cetnosti

jednotlivych alel.
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Interpretace prvki na diagonale a mimo diagonalu u genomické matice ptibuznosti:

ProtoZe genomicka matice pribuznosti (G) obsahuje zaporné hodnoty, nevypada jako klasicka
matice pribuznosti (A), ktera je odvozena z pravdépodobnosti vyskytu dvou alel identickych
ptvodem, a proto musi obsahovat pouze kladné hodnoty. Tyto zaporné hodnoty u genomické matice
piibuznosti jsou ovSem povazovany za normdlni. Zaporné hodnoty jsou zpisobeny centrovanim
genomickych dat, kdy je genomicka matice pribuznosti centrovana tak, aby suma vSech elementt
byla nula. Pokud by se existovala populace ,perfektné”“ neinbrednich jedinci tak by genomicka
matici pfibuznosti dosahovala tyto hodnoty:

- Diagonalni prvky by méli hodnotu 1. Odchylky od hodnoty 1 jsou zavisi na nasledujici zasadeé:
pokud je jedinec méné homozygotni nez primér populace (ma mensi koeficient pribuzenské
plemenitby) dosahuje hodnot < 1 a pokud je jedinec vice homozygotni neZ primér populace tak
dosahuje hodnot > 1.

- Mimodiagonalni prvky by dosahovaly hodnot blizké nule. NiZsi hodnoty (negativni) predstavuji
vztahy, které jsou méné pribuzné nez primér populace a hodnoty vyssi predstavuji pribuzenské
vztahy, které dosahuji vysSich hodnot pfibuznosti nez je primér populace.

Dalsi metody sestaveni genomické matice pribuznosti dle rozdilného centrovani Skalovani.
Jak jiZ bylo uvedeno vySe, existuji dalSi metody sestaveni genomické matice pribuznosti. VanRaden
metoda 2 je upravena pro centrovani a Skalovani na jednotlivé SNP dle vztahu:

YAVA
G= , 23
- 23)

_X;—2p;

i V2 p;q;

Postup pro sestaveni genomické matice pribuznosti dle VanRaden metody 3 je: napted ziskat

kde

soucin vektorti XX', ke X predstavuje matici zdznami x; pres celou populaci. Tento soucin matic je
upraven pomoci obecného genetického priiméru g, a celkového Skélovani g;:
o= XX '=g,11) 24)
9,
VanRaden doporucuje ziskani centrovacich a Skalovacich koeficient g, a g; pomoci regrese XX' na
matici pfibuznosti (A), kde go je bran jako absolutni ¢len (odchylka primérd XX' a A), a g; je
hodnota regresniho koeficientu mezi XX"a A (Janss a Christensen, 2015).
VanRaden metoda 3 miZe byt centrovana a Skalovana dal§imi hodnotami, napriklad

dosazenim za g, primér XX' a za g; hodnotu X2p;q;. Tento pristup vede k ziskani podobné hodnoty

jako u VanRaden metody 1 s primérnou hodnotou genomické matice pribuznosti G = 0, avSak
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zaloZenou na celkovém centrovani.
Pro vyjadreni genomické matice pribuznosti ve shodném tvaru jako matice pribuznosti je

vhodné pouZit metodu dle Yang et al. (2010):

—20)(x.—2Dp.
, %Z (X,J ([;)(z;u) pl),_]?&k
G=—2 Gu= T ek 2 (25)
N5 1 Xi'_(1+2pi)xi'+2pi .
1+—z ! / ,j=k
N5 2p;q;

Rozdilny postup odhadu diagonalnich a mimodiagonalnich prvkti mize zptsobit, Ze dana
matice (G) nebude semi-pozitivni. Pro odstranéni tohoto nedostatku pro dalSi praci s touto matici je
moZné, podobné jako v jednokrokové metodé genomické selekce danou matici vazit aditivni matici
piibuznosti, napf:

Gk = AGj + (1-A)Ag, (26)
kde A predstavuje vahovy koeficient napr 0,99 (Berg a Kettunen, 2016).

2.3.6.2 Runs of Homosygosity

Runs of homosygosity (ROH) jsou tiseky DNA, které predstavuji nepretrzité tiseky lokusi,
které se u jedince vyskytuji v homozygotni sestave, zatimco v populaci se vyskytuji v sestavé
heterozygotni. Vyuziti ROH k odhadu koeficientu piibuzenské plemenitby vychazi z predpokladu,
Ze vlivem rekombinaci dochézi k ,rozlamani“ usekl jednotlivych chromozomi tudiz dlouhé
homozygotni Useky v genomu jedince odpovidaji vyskytu spolecného predka v nékolika malo
predchozich generaci, a kratké tuseky homozygotni sestavy chromozomi naznacuji vyskyt
spolecného predka jak z matciny tak otcovy strany ve velmi vzdalené generaci. TudiZ je moZné
predpokladat, Ze ¢im delSi homozygotni tiseky na chromozomech jsou, tim doSlo k pribuzenské
plemenitbé v soucasnéjSich generacich (Marras et al., 2014). Jak jiZ bylo feceno ne vSechny ROH
vznikli pribuzenskou plemenitbou (jsou autozygotni). Pokud je délka tiseku ROH kratSi nezZ 4Mb, je
malé4 pravdépodobnost, Ze obsahuje alely identické ptivodem (Ferencakovic et al, 2013). Navic pri
rizné definici délky ROH dochazi k rozdilnym odhadim urovné koeficientu piibuzenské

plemenitby (Marras et al., 2014).
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2.4 PocitaCové algoritmy a metody pro odhad koeficientu
pfibuzenské plemenitby a koeficientu pribuznosti

2.4.1 Pfimy odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby
2.4.1.1 Dle Aguilar a Misztal (2008)

Metoda navrZena Aguilarem a Misztalem (2008) je zaloZena na rekurzivnim algoritmu
vyuZzivajicim postupy z tabelarni metody (Emik a Terrill, 1949 - viz kapitola 2.4.2.1) a zahrnuti
informaci o chybéjicich predcich dle VanRaden (1992) (kapitola 2.3.4). Metoda vyZaduje, aby
jedinci byli prek6dovani na zakladé roku narozeni tak, Ze rodice jsou v rodokmenu uvedeni diive
nez potomci. Pro kaZdého jedince (X) uvedeného v rodokmenu je koeficient pribuzenské
plemenitby Fx odhadnut dle vztahu:

Fx = 0,50, (27)
kde a4 je aditivni koeficient pfibuznosti mezi otcem (s) a matkou (d) jedince (X) (Emik a Terrill,
1949). Koeficient as je odhadnut rekurzivni metodou, ktera zahrnuje vyhledani predk a odhad

koeficientu pfibuznosti mezi otcem (s) a matkou (d). Pro odhad jsou uvaZovany tfi mozZnosti:

axy =0 jestlize X = 0,nebo Y = 0,
axy =1+ Fx jestlize X =Y, (28)
axy = 0,5(asy + aqy) v ostatnich pripadech,

kde jedinec X je mladsi neZ jedinec Y, a s a d pfedstavuji otce a matku jedince X.

V poslednim pfipadé (axy = 0,5(asy + aay)), poradi jedincti X a Y mohou byt zaménény tak,
aby vztah mezi otcem a matkou jedincti X a Y byl od mladsiho po nejstarsi, coz je vyZadovano,
jestliZe dva jedinci jsou v pfimém plivodovém vztahu (Emik a Terrille, 1949).

V uvedeném algoritmu X = 0 nebo Y = 0 znaci neznamého rodicCe ¢i neznamé oba rodicCe.
Pro rozsiteni algoritmu pro nenulovy koeficient pribuzenské plemenitby u neznamych predkd, je
pouzita zaporna hodnota narozeni jejich potomka (napr. -1996). Necht' b; je primérny koeficient
pribuzenské plemenitby pro vSechny jedince narozené v roce i. Na zakladé tohoto je moZné upravit
prvni pravidlo (axy = 0) na:

axy = 2b. jestlize X <0aY >0
axy = 2b,, jestliZe X >0aY <0 (29)
axy = 2 max(b.x,b.y) jestliZze X< 0aY <0

Koeficient b je odhadovan iterativni metodou v kaZdém kroku znova dle pristupu: necht’ rok
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je rok narozeni ,,zndmého“ jedince X. V prvnim kroku jsou koeficientu b; rovné nule, v nasledném
kroku jsou odhadnuté dle vztahu:

bi: F'i

rok >

kde rok = rok narozeni jedince. (30)

Algoritmus opakuje kroky dokud nedosahne konvergencniho kritéria. Primérné hodnoty
koeficientu pribuzenské plemenitby jsou pocitany pouze z hodnot jedincti majicich oba znamé

rodice (VanRaden, 1992).

2.4.2 Sestaveni matice pfibuznosti
2.4.2.1 Tabelarni metoda (Emik a Terrill, 1949)

Odhad matice ptibuznosti (A) tabelarni metodou vyzaduje setfidéni jedinci od 1 do N tak,
Ze rodiCe budou predchazet své potomky, a neznami jedinci v populaci jsou oznaceni hodnotou 0.
Diagonalni prvky matice jsou pak odhadnuty ze vztahu:

a;=1+0,5a,,, (31)

a mimodiagonalni prvky matice (koeficienty pfibuznosti) jsou odhadnuty ze vztahu:
a;=0,5(a;+ay), (32)
kde s a d jsou rodice j-tého jedince a jak jiZ bylo popsano i <. JestliZe rodice jedince jsou neznami
(s ¢i d = 0) tak ap = 0. ProtoZe matice A je symetrickd, je mozZné feSit jen horni (¢i dolni)

trojuhelnikovou matici (Tier, 1990).

2.4.2.2 Dle Hendersona (1976)
Jakékoliv positivné definitivni symetrickd matice miZe byt zapsana jako soucin matice s jeji
transpozici (Schaeffer, 2010):

A=L'L (33)
kde L je spodni trojihelnikova matice, ktera miiZe byt ziskana pomoci Choleskyho rozkladu matice
A. Obecné plati, Ze diagonalni prvky matice L nemusi byt vZdy rovné 1. Tento skuteCnost jde feSit
dle Henderson (1976):

L=TD* (34)
kde D™ je diagonalni matice obsahujici diagonalni prvky matice L a T je spodni trojuhelnikova
matice, ktera ma na diagonale samé jednicky. Pak

A=TD*”D*T' (35)

A=TDT'

Nenulové prvky matice T (t;) jsou koeficienty pribuznosti mezi jedincem i a j.
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Predpokladem je Ze jsou jedinci i a j neinbredni. TudiZ matice T pfedstavuje tok genid z generace
jedna na dalSi generace. Matice T vSak predstavuje pouze primé vztahy pribuznosti (rodic¢ —

potomek). Hodnoty t; mohou byt odhadnuty dle nasledujicich vztahi (Mrode, 2005):

Pro jedince i:

&:1,

jestliZe oba rodice (otec s, matka d) jsou znami:
ty = 0,5(t+tg),
jestliZe jeden rodic je znam (napriklad otec s):
t; = 0,5(ty),
pokud Zadny rodic neni znam:
ti = 0.

Henderson (1976) uvadi, Ze jestliZe jedinci jsou neinbredni, diagonalni prvek matice D ma
pouze nasledujici hodnoty: 0,5 jestlize oba rodice jedince jsou znami, 0,75 jestliZze jeden rodic
jedince je neznamy a 1 jestliZe oba rodice jedince jsou neznami. JestliZe jeden jedinec je inbredni,
tak prvky matice D mohou nabyvat mnoho rozdilnych hodnot. Quaas (1976) uvadi, Ze diagonalni
prvek matice D (D) je roven:

D;i= (0,5 - 0,25(Fs+Fy)) (36)
kde F; a F; jsou koeficienty pribuzenské plemenitby otce a matky daného jedince. JestliZe je znam
pouze jeden rodic tak

D; = (0,75 - 0,25F,) (37)
kde F), je koeficient pribuzenské plemenitby znamého predka. V pripadé Ze nejsou znami oba rodice
D;; je rovno 1.

Z vySe uvedené metody byly odvozeny rozdilné postupy pro sestaveni matice pribuznosti, ¢i

jen odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby, které jsou optimalizované pro velmi pocetné

populace (Quaas, 1977; Tier, 1990; Meuwissen a Luo, 1992; aj.).

2.4.2.3 Dle Colleaua (2002)

Vyse uvedené metody sestavovani matice pribuznosti (A) je mozné fadit do primych metod,
které pri sestavovani matice pribuznosti postupuji element po elementu. Colleau (2002) navrhl
metodu, kterou je mozZné fadit do nepfimych metod. U nepfimych metod je moZné sestavovat Casti

matice piibuznosti (v tomto pripadé fadky matice) souCasné, coz muze vyrazné zkratit vypocetni
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cas. Colleau (2002) navrhl metodu pro odhad vztahti pro planované pripafovani a nasledné odvodil
postup pro soucasnou populaci. Tato metoda je v soucasné dobé, pro svou vypocetni nenarocnost,
hojné pouZzivanad pro sestavovani matice pribuznosti genotypovanych jedinci v jednokrokové

metodé genomické selekce (ssGBLUP).

a) Planované priparovani

Za predpokladu, Ze dojde k pareni mezi n samci (s;) a m samicemi (d;) je celkovy pocet
moznych pareni nm. Matice pfibuznosti mezi potencionalnimi jedinci (jedinci vznikli z pareni) ma
hodnost nm x nm. Necht’ vektor x je o hodnosti nm x 1 predstavuje mozZnou Cetnost pareni, tj. 1'x
= konstanta. Pak ocekavany koeficient pfibuznosti s ohledem na jakykoliv rodicovsky par je roven
x'Ax. Z uvedeného vztahu vyplyva duleZitost vektoru Ax. Colleau (2002) uvadi, Ze dany vektor je
mozné ziskat i bez pfimého sestavovani matice A.

Necht' matice Ao, o hodnosti n, x ny, je matice pribuznosti mezi moznymi rodic¢i vcetné
jejich predkd (n,). Necht matice A;, je matice pribuznosti mezi moZznymi rodi¢i a jejich

planovanymi potomky (matice A). JestliZe stanovime, Ze

Ax =y (38)
Ax=1z (39)
pak
A, A0 :(z). (40)
A Al\x] \y
Jestlize A"=|%o Al)
1
pak
ATl Z|_ 0 '
vl \x
Matice A™ je tzv. fidka matice. Quass (1976) navrhl metodu na sestaveni této matice dle vztahu:
(I-T)'D*(I-T), 41)

kde I je jednotkova matice o hodnosti (n,+mn)x(np+mn) a T je nulova matice obsahujici hodnotu
0,5 v kazdém radku odpovidajici jedinci, ktery neni povazovan za zakladatele, na pozici rodict
(vztah rodi¢ a potomek). D je diagonalni matice s hodnotou 1 pro jedince patfici mezi zakladatele a
pro ostatni jedince s hodnotou rovnajici se 0,5-0,25(Foec + Fmaia), kdy se predpoklada znalost

koeficienti pribuzenské plemenitby rodi¢i. Vektor y je pak moZné ziskat vyfeSenim jednoduché
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soustavy rovnic

0
X

Zy
Y1

(I-T)'|"1|= (42)

Informace je z vektoru x od nejblizSich predki rekurzivné zpracovana az k zakladateliim. Nasledné

je tato transformovana informace zpracovavana od predki az k planovanym potomkitim dle vztahu:

gz
y

Z,
Y1

(I-T)" (43)

V prvém kroku je vektor x prepsan vektory y; a z, je vytvofen postupné pouze z vektoru y;, v

prepsan od

disledku speciadlni formy pravé strany rovnice. V druhém kroku je vektor D(Z1
Y1

shora dolii vektorem z a vektorem y.

b) Soucasna populace
Necht’ matice A je plna matice pribuznosti zahrnujici jedince ve sledované populaci a jejich
predky. Colleau (2002) uvadi, Ze vySe uvedeny postup pro planované pripafovani je mozné vyuZit i

v tomto pripadé podobné jako ve vztazich (38 a 39):

Ax=y (44
I-1)' y1=x (45)
(I-T)' y = Dy;. (46)

Colleau (2002) dale uvadi, Ze pti odhadu vektoru Ax ¢i kvadratické formy x'Ax, se pfi
zvySovani poctu informaci v rodokmenu zvySuje pozadavek na vypocetni ¢as odhadu linearné s

poctem jedinci, zatimco u tabelarni metody dochézi k néartistu kvadratickému.

2.5 Efektivni velikost populace

Wright (1968) definoval efektivni velikost populace (N.) jako velikost idealizované
populace, kterda mize poskytnout shodny narGst koeficientu pribuzenské plemenitby nebo miru
zmény v proménlivosti Cetnosti alel v pozorované populaci. Tento pojem je zadkladnim parametrem
Siroce pouZivanym jako kritérium pro stanoveni stavu ohroZeni nejen u hospodarskych zvirat (FAO,
2000). Jak Falconer a Mackay (1998) uvadéji, N. je povazovano za zadkladni parametr z dvodu, Ze
existuje vztah mezi N, a narstem pribuzenské plemenitby, tirovni fitness a mezi ztratou genetické

proménlivosti zptisobenou ndhodnym genetickym driftem.
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2.5.1 Efektivni velikost populace a idealizovana populace (Caballero, 1994)

V nekonecné velké populaci a bez pfitomnosti mutace, migrace a selekce zlistava Cetnost
alel a genotypt stala pres jednotlivé generace. AvSak u kone¢né populace frekvence alel ndhodné
kolisaji z generace na generaci v diisledku omezeného vybéru genti. Tento jev je nazyvan jevem
disperznim, nebo-li geneticky drift. Diky tomuto genetickému driftu dochazi k fixaci alel v
populaci. U nestrukturovanych populaci je moZné geneticky drift hodnotit jednoduchym
parametrem jako je efektivni velikost populace (N.), ktery je moziné odhadovat i v polnich
podminkach. Jak jiZ bylo zminéno, nejjednodussi podminky, za kterych miZe byt zminény
disperzni proces studovan je idealizovand populace, ktera zahrnuje nekone¢nou, ndhodné se parici
populaci, kterou je mozno rozdélit na nekonecné mnoho subpopulaci. Kazda subpopulace zahrnuje
konstantni pocet péricich se jedinci (N) za generaci. V kazdé subpopulaci rodiCe vytvareji
nekonecné mnoho samcich i samicich gamet, z kterych pouze u 2N gamet dojde k splynuti a k
tvorbé N zygot nasledné generace. V idealizované populaci vSichni jedinci preZivaji od zygot k
dospélym jedincim a kaZdy jedinec ma shodnou pravdépodobnost plodit potomstvo. V této
idealizované populaci nedochazi k systematickym zménam v Cetnosti alel, nedochazi k prekryvani
generaci a jsou uvazovany pouze autozomalni lokusy:.

V této idealizované populaci je mozZné sledovat disperzni procesy jako vybér gamet, nebo
jako proces pribuzenské plemenitby, nebot oba jevy zvySuji proménlivost frekvence alel mezi
subpopulacemi.

Za téchto idealizovanych podminek vykazuje vybér gamet binarni rozdéleni a rozptyl zmény

genetické proménlivosti je mozZné vyjadrit jako:

1_
0= "(2 N") : (47)

kde q je frekvence alel v nekonec¢né populaci. Koeficient pfibuzenské plemenitby v generaci ¢ je pak
mozno odvodit ze vztahu (3), kde prvni Cast predstavuje kopie genli podle piivodu (identity by
descent) jedincti v generaci t-1 a druha cast kopie gent jedince v predchozi generaci. Narist

koeficientu pfibuzenské plemenitby je pak mozZno vyjadfit jako:

AFzﬁ, (48)
kde
Ft_Fr—1
t

V disledku pribuzenské plemenitby dochazi k poklesu heterozygotnosti z generace na generaci dle
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vztahu
Ht
A= =1—AF, (50)
H._,
nebo relativné k zakladni populaci
Ht
—=1-F'=(1-AF}. 51
i (1-AF) @)

Vztah mezi proménlivosti alel pres subpopulace a koeficientu pribuzenské plemenitby je mozZné pak

vyjadrit jako

=q(1—-q)F,, (52)

t
L1
2N

kde vraceni se o jednu generaci zpét (t-1) je z diivodu, Ze geneticky drift zaCinad o 1 generaci dfive

02,{—1:‘1(1_5[){1_

neZ se vyskytne pribuzenska plemenitba, pokud je uvazZovano samooplozeni. Pokud samooplozeni
neni uvazovano (u vétSiny savcl) vznika geneticky drift o dvé generace dfive. Tudiz, pfi ndhodném
vybéru N jedinct do plemenitby z nekonecné velké populace neni zatim pritomna pribuzenska
plemenitba, ale jiZ doslo ke genetickému driftu.

Na zdkladé poznatki uvedenych vyse, je efektivni velikost populace definovana jako
velikost idealizované populace, ktera poskytuje nartist proménlivosti ve zméné frekvence alel, nebo

nartst pribuzenské plemenitby, jakého je dosahovéano ve sledované populaci, tj.:

NE=M, nebo Ne:L (53)

207, DAF’

TudiZ N, hodnoti miru genetického driftu a zménu pfibuzenské plemenitby v populaci (Caballero,

1994).

2.5.2 Rozdil v pocétu samcli a samic (Caballero, 1994)
Predpoklddejme rozdily mezi poctem samci (N,) a samic (N.), které jsou v prabéhu
generaci konstantni. Polovina genti v jakékoliv generaci (napr t-1) pochazi od otcti a druha polovina

gentl pochazi od matek. Pravdépodobnost, Ze dvé alely v generaci t-1, které splynou v populaci t v

potomka (zygotu) pochazeji od jednoho jedince v generaci t-2, je % a pravdépodobnost, Ze

pochazeji od plemenika je tudiz %N . (podobné je tomu u samic). TudiZ pravdépodobnost, Ze dvé
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alely, které splyvaji v generaci t v zygotu, pochazeji od shodného jedince (bez ohledu na pohlavi) je

%N n+%N .-V idealizované populaci je tato pravdépodobnost rovna %, COZ se rovna NL

e

(Wright, 1931). Z tohoto vztahu je pak moZné odvodit, Ze

4N, N,
N,= . (54)
N,+N,
. . o N, _N, s N
Z vySe uvedeného vyplyva, zZe N=N +N, ,n.= Ny tudiZ N. = 4n,mN, z CehoZ plyne,

Ze N, je maximalni (a odpovida pfimo N) kdyzZ nssz%. V ostatnich pfipadech je N. < N. Dale

z vySe uvedeného vyplyva, Ze méné pocetné pohlavi ma vyssi vliv na hodnotu N.. Napriklad jestlize

ns = 0,01 tj. N, = 0,01N a N, = 0,99N, tudiZ N, ~ 0,04N = 4N,.

2.5.3 Nestejna velikost populace pres generace (Caballero, 1994)

V idealizované populaci je pocet paricich se jedinciG konstantni (N, nebo N,, N.) pres
jednotlivé generace. Pokud budeme uvazovat situaci, kdy pocty jedincti se béhem generaci méni s
N; jedinci za generaci i, oCekavana heterozygotnost v generaci t vyjadfena relativné k

heterozygotnosti v zakladni generaci je
_ ( 1- L) (55)

Pokud nahradime N, za N ve vztahu (48) a (51) ziskame

H, 1\
=|1-— . (56)
H, 2N,

JestliZe je populace velka a pocCet generaci maly miiZe byt tento vztah upraven na
1 1 1

Bl 3
N, t 7N,

e

(Wright,1938). (57)

Pii zohlednéni rozdilného poctu samcti a samic (54) je moZné vztah (57) upravit na:

1~1t(1 1

NS +—|.
Ne t i=1

4N, N (58)

ProtoZe se jedna o harmonicky primér, vyplyvaji ze vztahu dva dileZité body:
1) Maximdalni N, vznika tehdy, kdyZ =_,N, je konstantni velikosti populace pres jednotlivé

generace.
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2) N, je vyrazné ovlivnéna i sniZzenim poctu jedinct v jednom obdobi.

Z toho vyplyva, Ze vznikly efekt hrdla lahve (bottleneck), ktery zpisobil zvySeni hodnoty
pribuzenské plemenitby, nemtize byt kompenzovan pozdéjSim zvySenim velikosti populace. A to z
toho diivodu, Ze Cetnost moznych mutaci je nizka i ve velkych populacich.

Jak jiZ bylo zminéno, geneticky drift vznika dvé generace diive neZ pribuzenska plemenitba.
Pokud se velikost populace méni v pribéhu generaci, geneticky drift zavisi na poctu jedinci v

generaci. Zatimco pribuzenska plemenitba zavisi na poctech jedincti v generaci prarodica.

2.5.4 Odhad efektivni velikosti populace ze skute¢né populace

Jak jiZz bylo uvedeno, vySe uvedené postupy jsou odvozené z idealizované populace.
Napriklad, vztah (54) predstavuje moznost zohlednéni rozdilného poctu samct a samic v populaci.
Vztah (58) navic zohlediiuje mozné kolisani pocti jedinct z generaci na generaci. Tyto vztahy vSak
neberou v tvahu pribuznost mezi jedinci a uvaZuji samci a samici jedince za nepribuzné. Cervantes
et al. (2008) uvadi, Ze predpoklad idealizované populace je vSak napomocny pri odvozeni poctu
efektivni velikosti populace ve skutecné populaci, ve které dochazi k selekci, nenahodnému pareni a
k prekryvani generaci. Gutiérrez et al. (2003) navrhli postup uplatnitelny v realné populaci, ktery
vyuziva naristu pribuzenské plemenitby dle rokt narozeni (vztah 53), kde AF 2%, kde

t—1

F.a F.; jsou primérné koeficienty ptibuzenské plemenitby v roku (generaci) t a t-1. Gutiérrez et al.
(2008) vSak uvadeéji, Ze tato metoda nemusi byt spolehliva v pfipadé, kdy dochazi k zméné v
systému pareni. Napriklad pokud dojde po obdobi, kdy byli pareni blizci pfibuzni, k zméné a jsou
péareni méné pribuzni jedinci, tato metoda miiZe poskytovat nerealné zaporné hodnoty N.. Gutiérrez
et al. (2008) nasledné odvodil vztah pro odhad realizované efektivni velikosti populace, ktera
odpovida skute¢nym populacim. Tuto metodu je mozZné odvodit takto:

Predpokladejme populaci o velikosti N jedincii odpovidajici podminkam idealizované
populace. V téchto podminkach hodnota koeficientu pfibuzenské plemenitby hypotetické generace t

miiZe byt ziskana ze vztahu:
F,=1-(1-AF). (59)

Tato mySlenka vychazi z hodnot koeficientu pribuzenské plemenitby a hodnoty ekvivalentu
neprekryvajicich se generaci (Maignel et al., 1996), pro kazdého jedince zahrnutého do referenc¢ni

populace. Pokud bude dale uvaZovano, Ze vSichni jedinci v referencni populaci maji shodnou
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hodnotu koeficientu pribuzenské plemenitby (F,=F;) pak nartst koeficientu pfibuzenské plemenitby

miiZe byt stanoven jako:

AF=1-"""J1-F,, (60)
kde EqG; v tomto pripadé predstavuje ekvivalent kompletnosti generaci predki (Maignel et al.,
1996). Prtimérna hodnota ekvivalentu kompletnosti generaci predki (Maignel et al. 1996) odpovida
poctu generaci v diskrétnich (neprekryvajicich se) populacich (Wooliams a Maéntysaari, 1995). Z
toho vyplyva, Ze je moZné vztah pouZit na redlné populace. Soubor hodnot AF; odhadnutych pro
kazdého jedince v referenc¢ni populaci je nasledné vyuZit pro odhad N. referencni populace.

Realizovana N, je pak pfimo odvozena z primérné hodnoty AF; dle vztahu:

-

N = (61)

2A

Dalsi metodu, kterd odpovidd redlnym populacim, navrhli Cervantes et al. (2009). Tato
metoda je zaloZena na zdkladé zvySeni hodnoty ptivodového koeficientu: kdy se pro realizované

efektivni velikosti populace vyuZiva zvySeni hodnoty ptivodového (fxy) koeficientu pro vSechny

EqG +EqG,

jedince j a k (ACy, Cervantes et al., 2011) s ohledem na AC,;=1- 2 \/l—icjk , kde EqG; a
EqGy je ekvivalent kompletnich generaci (Maignel et al., 1996) jedinci j a k, ACi je zvySeni
ptivodového koeficientu mezi parem jedinc j a k a Cjy je koeficient pribuzenské plemenitby
moznych potomki jedinci j a k. Realizovana efektivni velikost populace miZze byt odhadnuta s

vyuziti vztahu (Cervantes et al., 2011):

Ne=si= (62)
kde AC je primérné zvyseni ptivodového koeficientu mezi jedinci j a k v referen¢ni populaci.
Rozdily mezi odhady efektivnich velikosti populaci zaloZenych na naristu koeficientu
piibuzenské plemenitby (N.r) a nartstu ptiivodového koeficientu mezi dvéma jedinci (N.c) poskytuji
informace o mozZném nendhodném pareni mezi jedinci ve sledované populaci ¢i subpopulacich a
mozném sniZeni hodnoty genetické rozmanitosti v nasledujicich generacich v dtsledku kombinaci
rodiCovskych part. Pokud by populace byla povazovana za idealizovanou populaci, Ner a Nec by
mély dosahovat shodnych hodnot. Neshoda mezi témito parametry poukazuje na preferovany vybér
rodiCovskych parti. Jinymi slovy, porovnani hodnot N.c a N, umoziuje charakterizaci vlivu

preferenc¢niho pripafovani v populaci (Cervantes et al., 2011). Pokud hodnoty poméru Neo/Ner

dosahuji hodnoty niZsi neZ 1 je zfejmé, Ze ve sledované populaci nedochazi k preferencnimu
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pripafovani, které by rozdélovalo danou populaci na dalSi subpopulace. A naopak, pokud by
hodnoty poméru N.o/N.r dosahovaly hodnoty vy3ssi nez 1 znamenalo by to, Ze v populaci dochazi k
preferencnimu priparovani, diky kterému by dochazelo k rozdéleni populace na dalsi subpopulace.
V téchto subpopulacich by hodnoty pribuznosti dosahovaly vysSich hodnot neZ mezi
subpopulacemi a proto by celkova piibuznost dosahovala nizsich hodnot nez primérny koeficient
pribuzenské plemenitby.

Realizovana efektivni velikost populace mtize byt vyloZena jako celkova efektivni velikost v
pribéhu casu, ktery vedl k soucasné urovni koeficientu ptibuzenské plemenitby od populace

zakladatelu.

2.6 Pravdépodobnost plivodnich gen

Malé izolované populace vlivem genetického driftu ztrdceji genetickou rozmanitost.
Dokonce i bez pritomnosti selekce, miZe dojit k zvySeni Ci sniZeni Cetnosti alel z generace na
generaci, ¢i mtzZe dojit ke ztraté alel z populace diky genetickému driftu. Mutace nebo imigrace
miiZe rovnéZ snizit ztratu genetické promeénlivosti. Ztrata proménlivosti se odrazi ve ztraté
heterozygotnosti v populaci a ztraté alelické proménlivosti. NiZ3i heterozygotnosti Casto Usti v nizsi
fitness jedinci v duasledku nedostatku proménlivosti alel a mutzZe dochazet také k prodlouzeni

odezvy na selekci (Frankham et al., 2003).

2.6.1 Efekt zakladatele (Lacy, 1989)

Vliv genetického driftu je vyznamné zavisly na velikosti populace. K velkym vykyvim v
alelickych frekvencich dochazi predevSim u populaci vyuZivajicich pro tvorbu nasledné generace
jen maly pocet rodic¢l. Ztrata heterozygotnosti a ztrata alel jsou na sobé zavislé, avsak pritomnost
vzacnych alel v populaci ma maly vliv na zvySeni heterozygotnosti v populaci. Vzacné alely se z
populace ztraci rychleji neZ heterozygotnost populace.

1

H=H,_, TON

1 , (63)

kde H; je heterozygotnost v populaci t a N je pocet jedinci v reprodukci. Pravdépodobnost ztraty
genetické proménlivosti v jakékoli generaci pfi nahodném pareni je

P[ztrdty] = (1-p)™, (64)
kde p je frekvence alel v parentalni generaci.

Prenos alel z jedné generace na dalSi je moZné rozdélit na dvé casti: reprodukcni aspéch
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jedinci a nahodny vybér alel (ktera alela z paru na kazdém lokusu jedincti tucastnicich se
reprodukce se bude vyskytovat v gametach, z kterych vznikli potomci). Prvni ¢ast proménlivosti
mezi jedinci ucastnicimi se reprodukce je pod moZné ovlivnit fizenim chovu, ktery ovliviiuje vybér
vhodnych rodicovskych pari nasledné generace. Pti sestavovani rodiCovskych pari je stanoveni,
ktera gameta prispéje k tvorbé nasledné generace je mimo jakoukoliv kontrolu.

Pri analyze rodokmenu, ktera zkouma ztratu heterozygotnosti nebo ztratu alelické
proménlivosti, je nutno zacit se ,,zakladateli“ populace, jedinci s neznamymi predky, u kterych se
predpoklada, Ze jsou nepfibuzni.

Primérny geneticky prispévek kazdého zakladatele jeho potomkim je mozné zjistit z
,matice pfibuznosti“, kterd zaznamenava genetickou piibuznost mezi kazdym parem jedinci v
populaci. Ocekéavany podil genti zakladateli u jejich potomki je roven ptivodovému koeficientu
pribuznosti mezi potomky a zakladateli. TudiZ soucet koeficientd pfibuznosti mezi zakladateli a
jejich Zivymi potomky je rovna ocekavanému poctu kopii kazdé alely zakladatelti v Zijici populaci.

Zakladatelé jsou stanoveni jako jedinci s neznamymi rodici, u kterych neni znam Zadny
pribuzensky vztah jejich rodi¢t k dal$im jedincim v populaci. Rozbor zakladateld, podobné jako
obecny odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby, nadhodnocuje genetickou rozmanitost populace,
protoZe u zakladatelti s neznamymi predky predpokladame, Ze jsou nepfibuzni (viz kapitola 2.3.4).
K maximalizaci vztahii genetické promeénlivosti uvniti uzaviené populace je nutné pouZzivat co
nejvétsi mnozstvi potomki kazdého zakladatele v reprodukci, kdy velké pocty potomkt kazdého
zakladatele umozZiuji zabranit nahodné ztraté genetické promeénlivosti v populaci. Rovnomérné
vyuziti potomk jednotlivych zakladatel v reprodukci zajistuje, Ze alely a geneticka proménlivost
zakladateli nebude redukovéna a nahrazena prevazujici frekvenci vybranych alel. V populaci s
nerovnomérnym vyuZzitim potomkt jednotlivych zakladatelG dochédzi k ztraté genetické
rozmanitosti, v porovnani s populaci s rovnomérnym vyuZivanim potomkl stejného poctu
zakladateld.

Pro hodnoceni ztraty genetické rozmanitosti z divodu nerovnomérného zastoupeni
zakladateld v populaci byl navrzen ,,ekvivalent zakladatelti“ (f.). Ekvivalent zakladateld predstavuje
pocCet rovnomérné vyuzivanych zakladateli, ktefi produkuji populaci se shodnou genetickou
proménlivosti jako sledovana populace:

1

arl

~ees ~ees
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zakladatelé nejsou zahrnuti do skupiny zakladatelti. JestliZe je ekvivalent zakladatelti roven poctu
zakladateld, tak vSichni zakladatelé prispéli do referencni populace rovhomérnym dilem. Napriklad,
pokud polovina geni Zijici populace pochazi od jednoho zakladatele a zbylé dvé ctvrtiny od dvou
dalSich zakladateld. V tomto pripadé je ekvivalent zakladatel (f.) roven 2,67.

I kdyz vSichni zakladatelé pfispivaji do analyzované populace rovnomérné, miize dochazet
ke ztraté genetické rozmanitosti. V extrémnim pripad€, jestlize jeden potomek zakladatele je
rodi¢em vsech jedinci v populaci, pouze jedna alela z alelického paru na lokusu zakladatele je
zastoupena v aktivni populaci, druha alela je tudiZ z populace ztracena. Z vySe uvedeného dtivodu,
Lacy (1989) zavedl ,ekvivalent genotypu zakladatelii“ (f;). Tento koeficient hodnoti jak
rovnomérné vyuziti zakladatelt, ale i zda nedoslo ke ztraté genetické rozmanitosti nerovnomérnym
vyuZzitim potomku zakladatelii pro tvorbu nasledné generace. Jinymi slovy f, predstavuje pocet
rovnomeérné prispivajicich zakladatelti, bez ndhodné ztraty alel v generaci potomkd, ktefi poskytuji
shodnou genetickou rozmanitost jakou vykazuje referencni populace. Ekvivalent genotypu
zakladatelti je odhadovan na zakladé vztahu:

1
fge:_______

5[

r.
kde r; je ocekavany podil alel zakladatele, které jsou zastoupeny v aktivni populaci a g; predstavuje

; (66)

1

~ees

Ekvivalent genotypu zakladateli nepodchycuje pouze nerovnomérné vyuziti zakladatelt v
reprodukci, ale také nendvratnou ztratu céasti genotypu zakladateld kvili efektu hrdla lahve

(bottleneck).

2.6.2 Efekt predktl (Boichard et al., 1997)

Nahodné vybrané geny =z autozomalnich lokusti kazdého jedince maji 50%
pravdépodobnost, Ze pochazeji od otce a 50% pravdépodobnost, Ze pochazeji od matky. Podobné,
maji 25% pravdépodobnost, Ze pochazeji od urcitého prarodice. Toto jednoduché pravidlo, pouZité
na cely rodokmen, poskytuje pravdépodobnost, Ze geny pochazeji od urcitych zakladateli (James,
1972). Pokud toto pravidlo aplikujeme na analyzovanou populaci a secteme pravdépodobnost pro
jednotlivé zakladatele, je moZné ziskat oCekavany prispévek (qi) zakladatele k. Tento prispévek
zakladatele (qx) je charakterizovan jako ocekavany prispévk zakladatele do genofondu dané
populace. To znamena pravdépodobnost, Ze ndhodné vybrana alela z této populace pochazi od

zakladatele k.
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Vyse uvedené postupy jsou vSak omezeny ignorovanim efektu hrdla ldhve (bottleneck) v
rodokmenu. UvaZujme populaci zahrnujici pouze dva vlastni sourozence od dvou neptibuznych
rodict, ktefi se tcastni reprodukce. V tomto pripadé je efektivni pocet predkii roven dvéma, avSak
efektivni pocet zakladateld, pokud zndme pouze jejich predky, je roven 4. V pfipadé hlubsiho
rodokmenu je pocet jeSté vysSi. Z toho obecné vyplyva, Ze pouZitim pouze efektivniho poctu
zakladateli pri bottlenecku dochézi k nadhodnoceni moznych genti zakladatelli. Toto nadhodnoceni
se v populacich zvySuje, ¢im je vétSi intenzita selekce. Z tohoto diivodu Boichard et al. (1997)
zavadéji pojem efektivni pocet predkii, kde predek muZe a nemusi byt zakladatel. Efektivni pocet
predkii predstavuje pocet predk nutnych k vyjadieni kompletni genetické rozmanitosti
analyzované populace, kdy jsou predkové vybirani na zakladé jejich ocekavaného prispévku.

Tito predci vSak nemusi byt zakladatelé, mohou byt ptibuzni a tudiZ jejich prispévky mohou
byt nadhodnoceny. Suma jejich prispévkl mize byt vlivem ptibuzenského vztahu vyssi nez 1. Z
tohoto dlivodu jsou uvaZovany pouze marginalni prispévky predkt, tzn. prispévky, které jesté

nebyly zapocitany.

Efektivni pocet predki mtize byt odvozen ze vztahu (65) jako:

e — (67)

Zfl(pi)

=1

>~

kde pi predstavuje marginalni prispévek predka k.

Odvozeni px z g miZe byt ziskano ze vztahu:

n—1

1—2 q

i=1

Dk=1qy ) (68)

kde n-1 predstavuje pocCet vybranych rodict, ktefi mohou byt rodicem jedince k, a; predstavuje

prispévek kazdého jedince.

2.7 Populaéni struktura

Rozdéleni populaci na subpopulace je u vétSiny organismti obecny jev. Mnoho organismti
(populaci) pfirozené tvori subpopulace ve formé stad, hejn, kolonii, ¢i jinych typid seskupovani. V
pripadé, Ze jsou populace rozd€leny, je témér nevyhnutelné, Ze se vyskytuji genetické rozdily mezi
témito subpopulacemi. Genetickymi rozdily mezi subpopulacemi je mySleno ziskani alelickych
Cetnosti, které se 1iSi mezi subpopulacemi. Tyto genetické rozdily mezi subpopulacemi mohou byt

vysledkem prirodni selekce, ktera uprednostiiuje urcité genotypy v rozdilnych podminkach
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prostiedi jednotlivych podskupin, ale také mohou vyplyvat z nahodného procesu pri predavani alel
z generace na generaci, nebo z nahodnych rozdilt ve frekvenci alel mezi zakladateli jednotlivych
podskupin (Hartl a Clark, 1997). Nejcastéjsi formou rozdéleni populaci je hierarchicka struktura. O
populaci s hierarchickou strukturou mtizeme mluvit tehdy, jestliZze nékolik subpopulaci nizsi urovné
miZe byt zaclenéno do subpopulaci vyssich a ty dale do celkové populace.

ProtoZe hierarchické rozdéleni populaci zptisobuje shodny efekt jako pribuzenska
plemenitba, miiZe byt méfeno v terminech poklesu podilu heterozygotnosti. Rozdélena populace ma
tfi zfetelné urovné struktury: jednotlivé jedince (organizmy) (I), subpopulace (S) a celkovou
populaci (T), kde, H; = heterozygotnost jedince v populaci:

k
:zi:IHi

H="2,

(69)

kde k je pocet subpopulaci, Hs = oCekavana heterozygotnost jedince v ekvivalentni subpopulaci s
nahodnym oplozenim:

_ Z;{:12Pi f

Hg P ,

(70)

Hr = oCekavana heterozygotnost jedince v ekvivalentni celkové populaci s nAhodnym oplozenim:
H,=2pq, (71)
kde p a G predstavuji prumeéry Ccetnosti alel pro vSechny subpopulace. H; je moZné
interpretovat jako primeérnou heterozygotnost vSech lokust jedince nebo jako pravdépodobnost
heterozygotnosti jakéhokoliv lokusu. Hs predstavuje troven heterozygotnosti, ktera by se
vyskytovala v subpopulaci s nahodnym oplozenim. Proto je Hs vZdy rovna 2p;q; pro subpopulaci s i
s alelovou cCetnosti p;. Hodnota Hr vyjadiuje, heterozygotnost pri slouceni vSech subpopulaci a pri
nahodném oplozeni. Pokud oznacime alelovou cetnost celkové populace p, tak Hr je rovno 2poqo
(Relichova 2009). Pro kvantifikaci efektu koeficientu ptibuzenské plemenitby rozdélené populace,
definoval Wright (1969) tzv. fixacni koeficienty. Tyto koeficienty se rovnaji sniZeni heterozygotnosti
oCekavané pri nenahodném pripafovani na jednotlivych urovnich hierarchicky rozdélené populace.
Wright (1969) pouZil tyto fixacni koeficienty k popisu rozdéleni genetické rozmanitosti uvnitf a
mezi subpopulacemi. Celkovy koeficient pfibuzenské plemenitby jedince (I) v celkové populaci (T)
(Fir) rozdélil na:
- Fis -koeficient pribuzenské plemenitby jedinct ve vztahu k jejich dil¢i subpopulaci (S) a
- Fsr — pribuzenska plemenitby zplisobeny rozdilnosti mezi subpopulacemi ve vztahu k celkové

populaci.
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F;s predstavuje pravdépodobnost, Zze dvé alely v jedinci jsou identické dle ptivodu. Jedna se
prakticky o koeficient pribuzenské plemenitby, zprimérovany pres vSechny jedince ze vsech
subpopulaci.

Fsr — fixacni index — je vliv rozdéleni populace na koeficient pribuzenské plemenitby. Jedna se o
pravdépodobnost, Ze dvé nahodné vybrané alely z jakékoliv subpopulace (bud’ z rozdilnych jedinci,
nebo z jednoho jedince) jsou identické ptivodem. Pfi vySSim poméru toku geni mezi
subpopulacemi, je tato pravdépodobnost niZsi. Pfi nizZSim genetickém toku mezi subpopulacemi, se
subpopulace vice vzdaluji a stavaji se vice inbredni, hodnota Fsr roste. Z praktického hlediska to
znamena, Ze pokud je hodnota Fsr = 0 neexistuje Zadny rozdil mezi subpopulacemi a v pripadé
hodnoty Fsr= 1 se jedna o dvé naprosto nepiibuzné populace. Z biologického hlediska miiZeme ¥ici,
Ze pokud je hodnota Fsr = 0 tak vSechny subpopulace maji alely ve shodné Cetnosti jako celkova
metapopulace a kazda subpopulace ma stejnou Cetnost heterozygotii jako kazda dalsi subpopulace.
Pokud jsou hodnoty Fsy = 1 tak to z biologického hlediska znamena, Ze veSkera geneticka
segregaci alel mezi jednotlivymi subpopulacemi. Dal§im moZnym zptisobem jak je mozné hodnotit
rozdilnost mezi populacemi je pomoci rozptylu alelickych frekvenci jednotlivych subpopulaci k

rozptylu alelickych frekvenci celkové metapopulace:

var
F=arp) (72)
pq

kde rozptyl alelickych Cetnosti mezi k subpopulacemi ptredstavuje

var (p)=1 =, (=) (73)

Pokud existuje velky rozptyl v alelickych frekvencich, tak existuje velkd rozdilnost mezi
subpopulacemi a hodnoty Fsr dosahuji vyssich hodnot (Hamilton, 2009).

Vztah mezi jednotlivymi Wrightovymi F-statistikami je moZné vyjadrit jako:

Fir = Fis + Fsp - (Fis % Fsyp). (74)
Pokud z uvedeného vztahu (74) chceme vyjadrit fixacni koeficient dostaneme vztah:
Fp—F
=" > 75
ST 1_ FIS ( )

Uvedené Wrightovy F — statistiky je moZné také vyjadrit ze vztahu mezi stupném heterozygotnosti a
ptibuzenskou plemenitbou ze vztahu [2, F = 1-(Hjp/Hp)]. Tento vztah je hlavné pouZivan pfi
odhadovani F-statistik pfi z molekuldrné genetickych analyzach a vychazi se z nasledujici vztahti

(Nei, 1987):
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HI
F15: 1—- FS y (76)
HS
FST:1 FT 5 (77)
F,=1 ol (78)
IT— H >

~

kde jak jiz bylo uvedeno vySe H; je pozorovana heterozygotnost zprimeérovana pres vSechny
subpopulace, Hs je oCekavana heterozygotnost zprimérovana pres vSechny subpopulace a Hr je
oCekavana heterozygotnost celkové metapopulace. Zde se také hodnoty Fsr pohybuji v rozmezi od
0 do 1, kde O opét predstavuje nulovou rozdilnost mezi subpopulacemi a hodnota 1 predstavuje
fixaci rozdilnych alel v jednotlivych subpopulacich (Frankham et al., 2003).

Vzhledem k tomu, Ze Fsr hodnoti rozmanitost mezi subpopulacemi, ocekava se, Ze s Casem,
pokud mezi populacemi nebude dochézet k migraci, bude jeho hodnota nartistat. U malych populaci
je tento nartst rychlejsi nez u populaci velkych. JizZ od hodnoty 0,15 a vice je mozné povazovat za
vyznamné rozdily mezi subpopulacemi. Jak jiZ bylo feCeno maximalni hodnota Fsr je rovna 1, i
kdyZ je pozorované maximum obvykle mnohem mensi nez 1. Wright (1969) navrhl nasledujici
kvantifikacni voditka pro interpretaci Fsr: rozmezi 0 aZ 0,05 — maléa geneticka rozdilnost, rozmezi
0,05 az 0,15 — stfedni geneticka rozdilnost, rozmezi 0,15 aZ 0,25 — velka geneticka rozdilnost a
hodnoty Fsr nad 0,25 — velmi velka geneticka rozdilnost. Nicméné podle Wrighta (1969), neni
rozdilnost v Zadném pripadé zanedbatelna, dosahuje-li Fsr pouze hodnoty 0,05 nebo je-li dokonce
jesté nizsi.

SniZeni stupné heterozygotnosti je mozné také vysvétlit pomoci tzv. Wahlundova efektu.
Wahlunduv efekt se vztahuje k sniZzeni ocekavané heterozygotnosti v dusledku rozdéleni
metapopulace na subpopulace. Znamena to, Ze jestliZe dvé nebo vice subpopulaci ma rozdilné
alelické frekvence, tak celkova ocekavana heterozygotnost je sniZena i tehdy, jestliZze jsou

jednotlivé subpopulace v Hardy-Weinbergoveé rovnovaze:

HT(HWE):2pq:2p(1_p) (79)
2p,q,+2p,q
HT*pOdrozdélend:%:plql-{-pzqz:pl(l_p1)+p2(1_pZ) (80)
jestlize pi#Ep: © [pi(1-p)+p.(1-p,)] < 2p(1-p).

Wahlundiv efekt je moZné zobecnit na rtizné subpopulace s riznou velikosti takto:

heterozygotnost celkové metapopulace je dana stfedni hodnotou heterozygotnosti z jednotlivych
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subpopulaci vazena velikosti subpopulaci.

Hodnoty Fir je mozné rozdélit na Fsr v disledku Wahlundova efektu a Fir v disledku
pribuzenské plemenitby.

Jednotlivé Wrightovy F-statistiky je mozZné chapat jako:
Fis — snizeni heterozygotnosti jedinct v disledku nenahodného péreni jedinct uvniti subpopulaci
Fsr— fixacni index — sniZeni heterozygotnosti subpopulaci v dtsledku ndhodného genetického driftu
Fir — sniZeni heterozygotnosti jedinct v diisledku nendhodného pareni a rozdéleni metapopulace na
subpopulace relativné k celkové metapopulaci. F;r odpovida celkovému koeficientu pribuzenské

plemenitby (Curik, 2015 — pers. comm.).

2.7.1 Zakladni genetické nastroje pro studium genetické rozmanitosti u
populace tvorené dil€imi subpopulacemi (Caballero a Toro, 2002)

Prvné budou analyzovany nastroje nezbytné pro analyzu genetické rozmanitosti u rozdélené
populace na jednotlivé subpopulace. Predpokladejme metapopulaci skladajici se z n subpopulaci ,
kde kazda subpopulace i ma N; jedinci. Necht f; je primérny parovy ptivodovy koeficient dle
Malécota (1948) (16) mezi jedinci subpopulace i a j , zahrnujici vSechny N; x N; pary. Zde
predpokladame, Ze jsou vSechny pribuznosti znamy zpét aZz do zakladni populace (zahrnujici
zakladatele), tj. Ze f; odpovida hodnotdm pravdépodobnosti Ze jsou alely identické ptivodem (IBD).
TudiZ primérna pribuznost v subpopulaci i je rovna f;;. Dale necht’ s; je primérna pribuznost jedince
sama na sebe samého v subpopulaci i. Pak primérny koeficient pribuzenské plemenitby v
subpopulaci i je roven:

F,=2s—1 (81)
a primérna vzdalenost (distance) mezi jedinci subpopulaci i a j je
Si+s;
2

D.=

)

_fU (82)

Hodnoty pro celou metapopulaci pro primérny koeficient pfibuznosti (7), pribuznosti jedince
sama na sebe samého (), primémy koeficient pribuzenské plemenitby pres jednotlivé

subpopulace (INT) a prumérnd vzdéalenost mezi jedinci uvnitt subpopulaci (5) jsou:

7 2?:1fii]\[i
=2t 83
=== (83)
" S N.
r§/: 1—151 1, (84)
NT
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~ X" F.N,
F: i=1 i 1’ (85)
N,
~ . ~ XV DN,
D=3-f= , 86

kde N,=Z_ N, je celkova velikost metapopulace. Pro subpopulace i jsou platné nasledujici

vztahy:

G_Si_fii_ D, (87)
Tl-f, 1-fy

_ TS
N 1_51 ’

-1

kde a; je odchylka od Hardy-Weinbergovi rovnovahy a G; je podil genetické rozdilnosti mezi jedinci
subpopulace i, tak Ze:

(1-e;)=2(1-G;) a (1—f;)=(1—s;,)+D;, (88)
pro vice detaild viz Caballero a Toro (2000).
Geneticka vzdalenost mezi subpopulacemi i a j (Neiovy minimalni vzdalenosti — Nei 1987) je
mozné odhadnout ze vztahu:

_ Dii+Djj _ fii+fjj _
oonr [BHL

a primérna geneticka vzdalenost pres celou metapopulaci je:

90
N (90)
Konecné, primérna pribuznosti pies celou metapopulaci je:
=ty Zo g e Mo 2DyN, ©1)
N; NT i=1 NT ii NT *

Prava strana vztahu (91) ukazuje primérnou rozmanitost (heterozygotnost = 1—f ) v
zavislosti na koeficientu ptibuznosti uvnitf subpopulace (prvni ¢ast v zavorce) a primérnou
vzdalenost mezi subpopulacemi (druha ¢ast zavorky). Wrightovy (1969) F-statistiky zndamé jako

fixacni koeficienty je mozné ziskat jako:

™
!

1—

Fis= (92)

Y
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Fa=i=h = 127 93)
Fo=t21 (94)
tak ze
(1-Fir) = (1-Fis)(1-Fsz)
d
(1-f) = (1-f)+D = 1-3+D+D = (1-3)+(3—1)+(f 7). (95)

JestliZe vSechny alely jsou v metapopulaci rozdilné, tak = N
T

Vztah (93) predstavuje rozdéleni celkové genetické rozmanitosti (heterozygotnosti)
GD;=(1—f), na tfi komponenty: a) genetickou rozmanitost uvnitf jedinct - GD,,,=(1-75),
b) genetickou rozmanitost mezi jedinci - GDBIZ(E—F), c) genetickou rozmanitost mezi

subpopulacemi  GD = (f f). Soucet genetickych rozmanitosti uvnitf jedinc (a) a mezi

jedinci (b) davé genetickou rozmanitost uvnitf subpopulace - GD,=(1—F).
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3. Hypotézy

1) Ve sledované populaci starokladrubského koné doslo k ztraté genetické rozmanitosti.

2) V populaci starokladrubského koné nebyli v plemenitbé rovhomérné vyuZzivani vSichni jedinci a

dochazelo k uprednostiiovani urcité skupiny plemenik ¢i plemenic.

4. Cil prace
Cilem prace je hodnoceni vyvoje a souCasného stavu genetické rozmanitosti u populace
starokladrubského koné, ktera bude zaloZena na studiu rodokmenu a stanoveni faktord, které mohou

ovliviiovat genetickou proménlivost u tohoto plemene.
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5. Material a metody

5.1 Data

Hodnoceni genetického zaloZeni bylo uskutec¢néno na zdkladé rodokmenovych informaci.
Data z rodokment registrovanych jedinci v plemenné knize starokladrubského koné obsahovala
informace od roku 1729 do 31.6.2013 a zahrnovala 50 generaci predkd. Data poskytla Rada
plemenné knihy starokladrubského koné (n = 7971). Populacni analyza byla uskute¢néna na zakladé
referencni populace, kterd byla definovana jako jedinci, ktefi se mohou v souCasnosti tcastnit
reprodukce (n=612). Jednotlivé populacni parametry byly hodnoceny na celé referen¢ni populaci a
pak zvlast' v barevnych variantach (bélous - n=297 a vranik - n=315) a to z divodu oddéleného

chovu téchto dvou barevnych variant.

5.2 Demografické parametry
Generacni interval je definovan, jako primérny vék rodic¢t pri narozeni potomka, ktery byl
zarazen do reprodukce (James, 1977). Generacni interval zahrnuje Ctyfi realné cesty genetického

prenosu: od otce na syna, od matky na dceru, od matky na syna a od otce na dceru.

5.3 Hodnoceni kompletnosti rodokmenu

Kompletnost rodokmenu a pocet rodicovskych generaci ovliviiuje odhady koeficientu
piibuzenské plemenitby a koeficientu pfibuznosti mezi jedinci. Urovefi kompletnosti rodokmenu s
vyuzitim indexu kompletnosti rodokmenu (PCI), ktery byl hodnocen jako podil znamych predki v
kazdé generaci pro kaZdého jedince (MacCluer et al., 1983). Celkovy index kompletnosti
rodokmenu je vyjadfen jako harmonicky primér otcovskych a matefskych indexi:

4 Cotec Cmatka
pPIC , ~=——ockc "mtka (96)

jedince —
Cotec +C matka

kde Coyiec @ Chiaika jsou prispévky z otcovské a matetrské strany:
d
lz (97)
d i
kde a; je podil znamych predki v generaci i a d je pocCet generaci predki, které jsou brany v uvahu.

Ekvivalent kompletnich generaci predkil (EqG) v rodokmenu byl odhadnut pomoci vztahu X(1/2)"

(Maignel et al., 1996), kde n je poCet generaci mezi jedincem a jeho predkem.
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5.4 Pravdépodobnost originalnich gen
Geneticka proménlivost byla hodnocena z rodokmenovych hodnot pomoci nasledujicich

parametri:
Celkovy pocet zakladatelil byl stanoven jako celkovy pocet predki s nezndmymi rodici.

Efektivni pocet zakladatelti byl definovan jako pocet zakladateli, ktefi vysvétluji shodnou drovei
genetické proménlivosti jako je pozorovana u referencni populace (Lacy, 1989). Tento parametr je
mozZné také vysvétlit jako pravdépodobnost, Ze dva nahodné vybrané geny z analyzované populace
pochazeji od stejného zakladatele (James, 1972). Efektivni pocCet zakladateli byl odhadnut pomoci

vztahu:

1
;qf

kde q; je geneticky prispévek i-tého zakladatele do referen¢ni populace.

f€:

(98)

Efektivni pocet predkii (f.) je definovan jako minimalni pocet predki, ne nezbytné zakladateld, ktefi
vysvétluji stejnou genetickou rozmanitost jako je v referencni populaci (Boichard et al., 1997).
Efektivni pocet predkli byl ziskan po stanoveni marginalniho genetického pfispévku kazdého
predka. Parametr f, predstavuje ztratu genetické promeénlivosti zptisobenou efektem hrdla lahve
(bottleneck), ktery je zptisoben nerovnomérnym prispévkem mezi reprodukujicimi se jedinci do

nasledujicich generaci. Efektivni pocet predkti byl odhadnut pomoci vztahu:

—

an ’
z 2

Pi
i=1

kde p; je marginalni geneticky prispévek predka i, a an je celkovy pocet predki

(99)

Ekvivalent genotypti zakladatelil (f,.) je definovan jako efektivni pocet predkti s nenahodnou ztratou
genu zakladateld, ktefi vysvétluji shodnou genetickou proménlivost jako je v referenc¢ni populaci
(Lacy, 1989). Ekvivalent genotypti zakladateli predstavuje ztratu genetické proménlivosti
zptsobenou jak nerovnomérnym prispévkem zakladateli a nahodnou ztratou alel zptisobenou
genetickym driftem (Lacy, 1989). Ekvivalent genotypu predkt byl odhadnut pomoci vztahu dle
Caballero a Toro (2000):
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-1
2fxy

kde f,, je primémy ptvodovy koeficient v referencni populaci. Dle Caballero a Toro (2000) je

fee (100)

mozné odhadnout primérny ptivodovy koeficient ze vztahu:

Z Z a;
fo="""7 > (101)
2n

kde a; predstavuje prvky matice ptibuznosti (aditivni koeficient pribuznosti) a n je pocet jedinct v
rodokmenu. Efektivni pocet nezakladatelii (N.r;) predstavuje efekt genetického driftu v generaci
jedinct, ktefi nejsou povazovani za zakladatele. Tento parametr byl ziskan z nasledujiciho vztahu v
souladu s Caballero a Toro (2000):

fi:fLNLf (102)
Geneticky prispévek zakladatelti do referencni populace byl odhadnut jako primérny koeficient
ptribuznosti (AR — kapitola 5.5) mezi zakladatelem a jedinci zahrnutymi do referenc¢ni populace

celého plemene, ¢i jednotlivych barevnych variant (Gutiérrez a Goyache, 2005).

Geneticky prispévek zakladatelii otcovskych linii a zakladatelek materskych rodin soucasné aktualni
populace starokladrubskych koni definované dle Volence (2004). V tomto pfipadé za zakladatele
byly uvaZovani nikoliv jedinci bez zndmych predki (f), ktefi jsou béZné uvazovani jako zakladatelé
populace, ale hiebci a klisny, ktefi jsou zakladatelé linii a rodin souCasné aktualni populace
starokladrubskych koni a jsou oznaceni jako nositelé a nositelky 100 % ptivodnich

starokladrubskych genti, dle metodiky Volence (2004).

5.5 Koeficient pfibuzenské plemenitby (F) a koeficient pfibuznosti (AR)
Koeficient pribuzenské plemenitby: Koeficient pribuzenské plemenitby kazdého jedince byl
odhadnut s vyuZitim tabelarni metody (Falconer a Mackay, 1996) se zohlednénim metody dle
VanRadena (1992), kterd umoZiiuje zohlednit chybéjici jedince v rodokmenu:

Fi=a-1, (103)
kde F; je koeficient pfibuzenské plemenitby jedince i, a a; je aditivné genetickd pribuznost mezi

jedincem i a sebou samotnym.
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Prumeérny koeficient pribuznosti pro kazdého jedince (AR) byl odhadnut jako primérny koeficient
zahrnujici primér z fadkt matice pribuznosti A prisluSici danému jedinci. Tento koeficient
predstavuje pravdépodobnost, Ze nahodné vybrana alela se vyskytuje ve vybraném jedinci nebo

uvnitf skupiny jedincti (Goyache et al., 2003).

5.6 Efektivni velikost populace (N.)

Realizovand efektivni velikost populace (N.) predstavuje pocet nepribuznych jedincd, ktefi mohou
zpusobit shodny narist hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby jaky je dosahovéan v referencni
populaci. Realizovana efektivni velikost populace (N.) byla odhadnuta pomoci dvou metod:

Na zdkladé ndriistu koeficientu pribuzenské plemenitby: Prvni metoda pro odhad realizované

efektivni velikosti populace je zaloZena na zéakladé naristu koeficientu pribuzenské plemenitby

jedince AF; (Gutierrez et al., 2009), s ohledem na AF i=1—EqG"_\1/ 1—-F, , kde F; je koeficient
piibuzenské plemenitby jedince i a EqG; je ekvivalent kompletnosti generaci predkt jedince i.

Realizovana efektivni velikost populace byla odhadnuta s vyuzitim vztahu (Cervantes et al., 2008):

1

N, =—— 104
eF ZAF’ (0)

kde AF je primérny narust koeficientu pfibuzenské plemenitby v referen¢ni populaci.

Na zdkladé zvyseni hodnoty piivodového koeficientu: Druha metoda pro odhad realizované efektivni

velikosti populace je zaloZena na zékladé zvySeni hodnoty ptivodového koeficientu pro vSechny

EqG,+EqG

jedince i a k (ACj, Cervantes et al., 2011) s ohledem na AC,=1- ? \/1—7Clk , kde EqG; a
EqG; je ekvivalent kompletnich generaci (Maignel et al., 1996) jedinct i a j, ACy je zvySeni
pivodového koeficientu mezi parem jedincti j a k a Cy je koeficient pribuzenské plemenitby
moznych potomki jedinct j a k. Realizovana efektivni velikost populace byla odhadnuta s vyuZiti
vztahu (Cervantes et al., 2011):

1

N =:
=TxE (105)

kde AC je primémé zvySeni koeficientu piibuzenské plemenitby mezi vSemi jedinci j a k v

referencni populaci.
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5.7 Ztrata genetické rozmanitosti
Ztrdta genetické rozmanitosti v referencni populaci v disledku genetického driftu, nebo
nerovnomérného prispévku predki byla odvozena z efektivniho poctu zakladateld (f.) a ekvivalentu
genotypu zakladateli (f;.). Celkova ztrata genetické rozmanitosti zptisobena genetickym driftem
nebo efektem hrdla lahve byla odhadnuta pomoci vztahu (Lacy, 1995):

1-GD, (106)

1
2f,

Ztrata genetické rozmanitosti zptisobena nerovnomérnym prispévkem zakladateli v disledku

kde GD=1- (107)

genetického driftu byla odhadnuta pomoci vztahu:
1-GD*, (108)

1
2f,

pricemz rozdil mezi GD a GD* predstavuje ztratu genetické rozmanitosti zptisobenou genetickym

kde GD =1- (109)

driftem v generacich jedincti, ktefi nejsou povazZovani za zakladatele a odpovidaji prevracené

hodnoté vztahu 2Ny:

GD—-GD*=

(110)

enf

F - statistiky

Genetickd rozmanitost mezi barevnymi variantami byla odhadnuta na zakladé genealogickych
informaci s vyuZitim Wrightovych F-statistik (Wright, 1969) pro celkovou metapopulaci a pro
kaZdou barevnou variantu starokladrubského koné. F-statistiky (Wright, 1969) celkova geneticka
rozmanitost po odstranéni subpopulace i (GDr;) a podil genetické rozmanitosti mezi jedinci

subpopulace i (G;) byly odhadnuty na zakladé vztahu dle Caballero a Toro (2002):

ﬁ—? ?—f D F—f si—fu
F,.= ~ FomX— L =——— R F =—71 s G.= 111
IS ]_—f ST 1_f 1_f IT 1_f 1 ]-_fii ( )

kde Fis, Fsr a Fir jsou Wrightovy fixacni koeficienty; ]7 aF jsou primérny ptivodovy koeficient a
primémy koeficient pfibuzenské plemenitby pro celou metapopulaci; [ je primémy pivodovy
koeficient pres jednotlivé subpopulace; D je prumérnad genetickd vzdalenost (Nei, 1987); s; je
prumérnd hodnota ptivodového koeficientu jedince sama na sebe samého v subpopulaci i a f; je

prumérny ptivodovy koeficient v subpopulaci i. Podil prispévku kazdé subpopulace do prtimérného
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piivodového koeficientu pies jednotlivé subpopulace (f) byl odhadnut pomoci vztahu:

_ ) Z D;N;
Podil prispévku subpopulace i do f :N_l f.— =1 - .
T T

(112)
kde Dj je geneticka vzdalenost mezi subpopulacemi i a j (Neiova minimalni vzdalenost, Nei 1987),
Ni, Nj, Nr jsou pocty jedincti v subpopulaci i, j a v celkové metapopulaci. Ztrata/zisk genetické
rozmanitosti pfi zadniku jedné barevné subpopulace z celkového genofondu metapopulace byl
odhadnut dle Caballero a Toro (2002). Tento prispévek subpopulace i od [ se sklada ze dvou
Casti: primérného piivodového koeficientu uvnitf subpopulace (fi;) minus primérnda geneticka
vzdalenost mezi subpopulaci i a ostatnimi subpopulacemi (Caballero a Toro, 2002). F-statistiky
byly standardizovany s ohledem na velikost jednotlivych subpopulaci (Bartolomé et al., 2010):
v, (Ni=M)s,

M_ Ni S: S._ l
fii_f l+ l fii+ MN. >

N_ Si, Si_ 113
N M , (113)

. 0w s s .. , .. N M .
kde s; je primérna pribuznost jedince sama na sebe samého v subpopulaci i a f;" a f; jsou

primérné ptivodové koeficienty uvnitf subpopulace i s origindlnim poctem jedincii a primérny
ptvodovy koeficient uvniti subpopulace i s primérnou velikosti subpopulaci, Ni je pocet jedinct v

subpopulaci i a M je primérny pocet jedinct vSech analyzovanych subpopulaci.

Ostatni komponenty celkové genetické rozmanitosti, zahrnujici genetickou rozmanitost
uvnitt jedincd  (GD,,=(1—7%)), genetickou rozmanitost mezi jedinci (GDg=(3-F)),
genetickou rozmanitost uvnitf subpopulaci (GD,=(1—F)) a genetickou rozmanitost mezi
subpopulacemi (GDBSZ(F—]_“)) byly stanoveny dle Caballero a Toro (2002), kde S je

prumérny ptivodovy koeficient jedince sama na sebe samého, f je primérny ptivodovy koeficient

pro celou metapopulaci, f je primérny ptivodovy koeficient pres jednotlivé subpopulace.

Efektivni poCet migrantii za jednu generaci mezi barevnymi variantami (N,) byl odhadnut pomoci
vztahu (Wright, 1969):

1-F¢

N,=

(114)
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Analyza genetické rozmanitosti uvniti' a mezi otcovskymi liniemi

Popis linii starokladrubského koné a rok narozeni zakladatele linie je uveden v tabulce 2. Geneticka
rozmanitost mezi otcovskymi liniemi byla hodnocena pomoci priimérného koeficientu pfibuznosti
(dle Malékota, 1948). Primérny ptivodovy koeficient pribuznosti (dle Malécota, 1948) byl
odhadnut dle Caballero a Toro (2000) pomoci vztahu (111). Primérnd hodnota koeficientu
pribuznosti byla standardizovana na pocty jedinct v jednotlivych liniich dle metodiky Bartolomé et
al. (2010). Efektivni pocCet migrantti za jednu generaci mezi otcovskymi liniemi (N.) byl odhadnut
pomoci vztahu (114).

Mira genetické podobnosti na zakladé primérnych koeficienti pribuznosti mezi
jednotlivymi otcovskymi liniemi byla posouzena metodou shlukové analyzy za vyuZiti procedury
VARCLUS programového baliku SAS (SAS, 2005). Vstupni data tvorila primérnd hodnota
aditivniho koeficientu pfibuznosti (a;) mezi liniemi.

Tabulka 2. Néazev, barevnd varianta, rok narozeni, plemeno, zemé ptivodu zakladatele linie starokladrubského koné a
pocty jedincii v hodnocenych liniich.

Nazev Barva Nar. Plemeno Ptvod Pocty jedinct
Generale bélous 1787 starokladrubské ~ Ceska republika 39

Generale - Generalissimus bélous 1938 starokladrubské  Slovensko 50

Favory plavak 1779 starokladrubské  Slovensko 82

Favory - Generalissimus bélous 1965 starokladrubské ~ Ceska republika 45
Sacramoso bélous/vranik 1800 italskoSpanélské Itélie 190

Solo vranik 1927 starokladrubské ~ Ceska republika 105

Siglavi Pakra vranik 1946 lipické Slovinsko 39

Romke vranik 1966 friské Nizozemsko 35

Rudolfo bélous 1968 lusitano Portugalsko 22

5.8 Programové vybaveni

Zpracovani a priprava vstupnich databazi byla uskutecnéna programovym balikem SAS
(2005). Na zakladé vySe uvedenych metod byl pro odhad jednotlivych populacnich parametrt
vyvinut samostatny pocitaCovy program, v programovém jazyku Fortran 90. Program je dostupny

na Zadost u autorky.
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6. Vysledky

6.1 Vyvoj stavll koni zaregistrovanych do plemenné knihy

Pocet narozenych jedinct zapsanych do plemenné knihy starokladrubského koné od roku 1900 je
uveden v grafu 2. Pocet jedincd, ktefi jsou kaZdoro¢né zaregistrovani v plemenné knize mezi roky
1900 az 1970 byl konstantni, priblizné 20 jedinct za rok, z toho 20% htebcti a 80% klisen. Mezi
roky 1970 az 2006 doslo k nartstu registrovanych jedinct. V soucasnych letech, dochazi naopak v
poctu registrovanych jedincti k poklesu. Mezi roky 1990 az 2013 byl primérny pocet hiebcti
zaregistrovanych v plemenné knize priblizné 63 a priblizné 65 klisen. Nejvétsi pocet
zaregistrovanych hiebct do plemenné knihy byl v roce 2006 (87 hiebcti) a klisen bylo nejvice

zaregistrovano v roce 2009 (99 klisen).
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Graf 2. Pocty zapsanych jedincd do plemenné knihy dle jednotlivych let

6.2 Generacni interval

Hodnoty generacniho intervalu (L) v celé a v referencni populaci, rozdélené pro jednotliva
pohlavi jsou uvedeny v tabulce 3. Z hodnot L vyplyva, Ze u jedinclG zarazenych do referencni
populace byla zjisténa niZSi hodnota v porovnani s celou populaci. Vranici dosahuji niZSich hodnot

nez bélousi. Z vysledku dale vyplyva, Ze matky zlistavaji v reprodukci kratsi dobu, nez otcové.
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Tabulka 3. Generacni interval

Cela populace Populace
referencni béloust vranikii
Otec —syn 12,01 11,91 12,50 11,32
Otec — dcera 12,28 11,46 12,02 10,94
Matka — syn 10,43 9,39 9,67 9,10
Matka — dcera 10,47 10,20 10,28 10,12

6.3 Kvalita rodokmenovych informaci

Kompletnost rodokmenové informace, ktera udava procento znamych predki jedince v dané
generaci a byla hodnocena pomoci indexu kompletnosti rodokmenu (PCI), pro sledované
subpopulace je uvedena v grafu 3. Tento graf znazorfiuje kompletnost rodokmenu referencni
populace po 50 generaci, které byly nalezeny v databazi. Z grafu také vyplyva, Ze mezi celou
referencni populaci a jednotlivymi barevnymi variantami nejsou Zadné rozdily. V priméru je znamo
100 % kompletniho rodokmenu do Sesté generace pro celou referenc¢ni populaci starokladrubského
koné, do sedmé generace pro variantu béloust a do Sesté generace u varianty vraniki. Do 90%
kompletnosti generaci v priméru bylo zjiSténo do dvanacté generace u celé referencni populace,
varianty béloust a vraniki. Z grafu vyplyva, Ze zanedbatelné vyssi hodnoty kompletnosti generaci
byly zjiStény u varianty béloust neZ vranikd, tyto rozdily jsou vSak statisticky neprikazné. U
barevnych variant i u celé referencni populace dochazi k vyraznéjSimu poklesu procent
kompletnosti rodokmenu mezi osmou a devatou generaci. Kompletnost rodokmenu do 50% byla

zaznamenana do dvacaté osmé generace u celé populace i u varianty béloust a vraniki. V 49

generaci predki byla zjiSténa u vSech sledovanych populaci kompletnost rodokmenu 28%.

Primérny ekvivalentni pocet generaci predka byl 15,11; 15,16 a 15,08 a pohyboval se v
rozmezi 6,50 — 17.28; 9,07 — 17,28 a 6,50 — 16,90 pro referen¢ni populaci, subpopulaci béloust a

subpopulaci vranik.
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Graf 3. Kompletnost rodokmenu u referen¢ni populacemi

6.4 Pravdépodobnost originalnich geni

Parametry popisujici genetickou proménlivost populace, které je moZno odvodit z
pravdépodobnosti originalnich genti jsou uvedeny v tabulce 7. Celkovy pocet zakladateli (f) byl
stanoven na hodnoty 1058 jedincii pro celou referenc¢ni populaci, 988 a 678 jedincli pro variantu
bélousti a vranikl. Efektivni pocet zakladatelti pro celou referencni populaci pak predstavoval
pouze 8,76 %, 9,45 % a 11,49 % z celkového poctu zakladatelt. Efektivni pocet predki (f.)
dosahoval jesté nizsi hodnoty neZ efektivni pocCet zakladatelt (f.), kdy pro celou referencni populaci
byl odhadnut pocet 17,16 jedinct a pro jednotlivé barevné varianty 13,38 jedinct pro bélouse a 9,01
jedinct pro vraniky. Dalsi pokles jedinct byl zaznamenan u ekvivalentu genotypu predki — 4,78;
3,96 a 2,95 pro celou referen¢ni populaci, pro bélouSe a vraniky. Pomér efektivniho poctu
zakladatelt ku efektivnimu poctu predki (fo/f.) spolu s pomérem ekvivalentu genotypu predkid ku
efektivnimu poctu predkid (f,/f.) vykazovaly porovnatelné hodnoty ve vSech analyzovanych
populacich. Hodnoty téchto obou pomérti poukazuji na skutecnost, Ze vSechny analyzované
populace byly ovlivnény efektem hrdla lahve a genetickym driftem.

Graf 4. ukazuje kumulativni margindlni prispévek nejvice vyznamnych predkid. Z grafu
vyplyv4, Ze priblizné Sest predkli je potfeba k vyjadieni 50 % celkové genetické variance v
referencni populaci. Z téchto Sesti nejvyznamnéjSich predkt bylo pét predkii starokladrubského
plemene — dva jedinci barevné varianty vranik a narodili se v letech 1920 a 1957; tfi jedinci barevné
varianty bélouS a narodili se v letech 1787, 1924 a 1938 a jeden predek byl plemene lipican a
narodil se v roku 1938 (tabulka 4 - 6). Nejvice vyznamny predek vysvétlil z celkové genetické

proménlivosti referencni populace 14 %, u varianty bélousti 15 % a u varianty vraniki celych 24 %.
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Tabulka 4. Geneticky piispévek prvnich dvaceti nejvyznamnéjsich predki pro referencni populace celého plemene

referencni populace

Obs. |IC Jméno piisp. rok  poh. pot. plem.
1| 1287 Solo Narcis IV 0,1438 1957 M 56 3
2| 2365 Sacramoso XXIX 0,0907 1920 M 8 3
3| 1472 92 Favory, Favory - Bab. 0,0752 1938 M 17 7
4| 13289 - 0,0695 1787 M 10 83
5| 1284 Siglavi Pakra Favorina I 0,0556 1965 M 42 3
6| 1275 Generalissimus XXIII 0,0519 1938 M 37 2
7| 1509 Sacramoso Roma XXXVI 0,0490 1961 M 20 3
8| 1281 Romke,Romke 0,0460 1966 M 58 22
9| 1273 5314 Favory XX - 7/Favory XXII  0,0385 1960 M 28 7
10| 1474 Generale XXXVII 0,0382 1936 M 23 2
11| 1285 Solo Narcis II 00330 1952 M 18 3
12| 1279 289 Rudolfo, Rudolfo 0,0280 1968 M 39 208
13| 1501 30 Maestoso, Maestoso I 0,0257 1928 M 12 7
14134679 266 Neapolitano Gratia - 4 0,0217 1921 M 2 7
15| 22593 584 Generale XXXV 0,0214 1941 M 3 2
16| 22533 416 Shagya I 0,0188 1929 M 4 2
17| 22380 416 Shagya I 0,0181 1961 M 2 3
18| 22416 184 Magnifica (Non.XXX) 0,0173 1957 F 5 3
19| 22591 406 Generale XXXIV 0,0163 1929 F 3 2
20| 22315 154 Barta 0,0152 1953 F 2 58

kde: obs. - pofadové ¢islo, i¢ — identifikacni ¢islo jedince dle plemenné knihy, jméno — jméno jedince, prisp. - geneticky
prispévek jedince do referencni populace, rok — rok narozeni jednice, poh. - pohlavi jedince (M — hiebec, - F klisna),
pot. - poCet pfimych potomki jedince, plem. - plemennd pfislusnost[2 - starokladrubsky bélous, 3 — starokladrubsky
vranik, 7 - lipicky ki, 22 - frisky kari, 58 - orlovsky klusdk, 83 - starokladrubsky ki (bez barevného oznaceni), 208 -
lusitano]
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Tabulka 5. Geneticky pfispévek prvnich dvaceti nejvyznamnéjsich predku pro referen¢ni populace bilé varianty

bélousi

Obs. |IC Jémno prisp. ok  poh. Pot. plem.
1|14723 92 Favory, Favory - Bab. 0,1490 1938 M 17 7
2| 1275 Generalissimus XXIII 0,1360 1938 M 37 2
3| 1471 Generale XXXIV 0,1034 1920 M 14 2
4| 1273 5314 Favory XX - 7/Favory XXII 0,0797 1960 M 28 7
5| 1279 289 Rudolfo 0,0577 1968 M 39 208
6| 2365 Sacramoso XXIX 0,0552 1920 M 8 3
7122566 278 Shagya I 0,0547 1922 F 4 83
8122593 584 Generale XXXV 0,0405 1941 F 2
9|22533 416 Shagya I 0,0393 1929 F 4 2
10| 1477 2092 Sacramoso XXXIII - 5 0,0347 19499 M 29 2
11| 1287 Solo Narcis IV 0,0337 1957 M 56 3
12|22508 80 Napoleone (J6) 0,0184 1900 F 4 3
1322495 119 Generalissimus XIX(Carpetta) 0,0153 1916 F 6 2
14122568 334 Shagya (29 Idea) 0,0139 1925 F 5 2
15|28374 607 Shagya VI 0,0139 1943 F 3 2
16| 1281 Romke 0,0126 1966 M 58 22
17| 2274 2729 Legion 0,0124 1950 M 5 58
18| 2393 Neapolitano Gratia 0,0122 1904 ™M 8 7
19| 2363 Sacramoso Aja XXVII 0,0121 1907 M 9 3
20| 4062 C 1056 Kaca 0,0090 1983 F 7 7

kde: obs. - pofadové ¢islo, i¢ — identifikacni ¢islo jedince dle plemenné knihy, jméno — jméno jedince, prisp. - geneticky
prispévek jedince do referencni populace, rok — rok narozeni jednice, poh. - pohlavi jedince (M — hiebec, - F klisna),
pot. - pocet pfimych potomki jedince, plem. - plemenna prislusnost.[2 - starokladrubsky bélous, 3 — starokladrubsky
vranik, 7 - lipicky ki, 22 - frisky kari, 58 - orlovsky klusdk, 83 - starokladrubsky ki (bez barevného oznaceni), 208 -
lusitano]
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Tabulka 6. Geneticky pfispévek prvnich dvaceti nejvyznamnéjsich predkt pro referen¢ni vrané varianty

vranici

Obs. |IC Jméno pfisp. rok  poh. pot. plem.
1 1287 Solo Narcis IV 0,2384 1957 M 56 3
2| 2365 Sacramoso XXIX 0,1306 1920 M 8 3
3 1284 Siglavi Pakra Favorina I 0,1027 1965 M 42 3
4 1509 Sacramoso Roma XXXVI 0,0975 1961 M 20 3
5 6215 - 0,0769 1966 M 58 22
6 1285 Solo Narcis II 0,0618 1952 M 18 3
7| 22380 209 Majka (S XXXII) 0,0449 1961 F 2 3
8 1501 30 Maestoso 0,0434 1928 M 12 7
9| 22416 184 Magnifica (Non.XXX) 0,0334 1957 F 5 3
10 4225 Sacramoso Xerxes XXXIX 0,0262 1979 M 49 3
11| 22315 154 Barta 0,0252 1953 F 2 58
12| 22341 189 Isida 0,0179 1958 F 2 3
13| 22392 143 Elektra 0,0126 1952 F 3 3
14 1277 980 Favory IV - 12, Generalissimus XXIX 0,0108 1965 M 85 2
15| 22458 177 Seconda (928 Solo I) 0,0094 1956 F 6 2
16| 22333 287 Candelia (F VII) 0,0092 1973 F 12 3
17 1280 Nonius Majmona XLV 0,0073 1965 M 15 3
18| 22483 VC 112 Séazava (G XLIV) 0,0063 1974 F 15 2
19| 22446 164 Roma 0,0049 1955 M 2 3
20| 22431 198 Maculina 0,0033 1959 M 5 3

kde: obs. - pofadové ¢islo, i¢ — identifikacni ¢islo jedince dle plemenné knihy, jméno — jméno jedince, prisp. - geneticky
piispévek jedince do referencni populace., poh. - pohlavi jedince (M — htebec, - F klisna), rok — rok narozeni jednice,
pot. - poCet pfimych potomki jedince, plem. - plemennd pfislusnost[2 - starokladrubsky bélous, 3 — starokladrubsky
vranik, 7 - lipicky kar, 22 - frisky kin, 58 - orlovsky klusak, 83 - starokladrubsky kun (bez barevného oznaceni), 208 —

lusitano].
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U varianty vranikii se tento nejvyznamnéjsi predek (hiebec) narodil v roce 1957 a u varianty
bélousti se nejvyznamnéjsi predek (hiebec) narodil v roce 1938. Druhy nejvyznamnéjsi predek
(hfebec) wvysvétloval 9 %, 14 % a 13 % z celkové genetické promeénlivosti celkové referencni
populace, bilé a vrané varianty. Prvnich pét nejvyznamnéjSich predkt pak vysvétlilo celych 51 %
celkové genetické proménlivosti u varianty béloust a prvni Ctyfi predci u varianty vranikii dokonce

56 % z celkové genetické proménlivosti (graf 4).

Tabulka 7. Populacni parametry

Referencni [Populace [Populace
opulace |éloust |vranikt

Celkovy pocet zakladatelt (f) 1058 988 678
Efektivni pocet zakladatelt (f) 92,69 93,38 77,93
Efektivni pocet predki (f,) 17,16 13,38 9,01
Efektivni pocet genotypt zakladatelti (f;.) 4,78 3,96 2,95
Pomeér efektivniho poctu zakladatelti a efektivniho poctu predkt (fu/f.) 0,18 0,14 0,12
Pomér efektivniho poctu genotypt zakladatelli a efektivni pocet predki (f,/f.) 0,05 0,04 0,04
Pomeér efektivniho poctu zakladatelti a poctu zakladateld (f./f) 0,09 0,09 0,12
Efektivni velikost populace — zména koeficientu pfibuzenské plemenitby (N.r) 52,09 62,23 45,22
Efektivni velikost populace — zména koeficientu pfibuznosti (Nec) 66,77 53,75 40,00
Primérny koeficient pfibuzenské plemenitby 0,13 0,11 0,14
0,21 0,25 0,34

Primérny koeficient pfibuznosti (0,03 (0,05 (0,04
0,010 0,008 0,011

AF (0,01) (0,003 (0,01

Ztrata genetické diverzity

- celkova ztrata 0.105 0.124 0.17Q
- pouze nerovnomeérnym prispévkem zakladateld 0.017)  0.011 0.013
- ndhodnym genetickym driftem 0.094 0.114 0.154

-S.E. - v zavorkach

1,00 - e —=m=c====c=a~
0,90 -
0,80 -
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0,20 -
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0,00
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Graf 4. Kumulovany marginalni pfispévek nejvyznamnéjsich predku
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Tabulka 8. Geneticky prispévek prvnich dvaceti zakladatelti pro referen¢ni populace celého plemene, bilé a vrané

varianty
referencni populace bélousi vranici
Obs. |IC piisp. rok poh. plem. |IC piisp. rok poh. plem. |IC prisp. rok poh. plem.
1| 13255 0,056 1800 M 83| 13255 0,058 1800 M 8313266 0,062 1845 M 83
2] 13266 0,044 1845 M 83| 13339 0,037 1764 M 0| 13255 0,053 1800 M 83
3] 13339 0,034 1764 M 0| 13342 0,029 1764 M  83|13339 0,030 1764 M 0
4| 13342 0,024 1764 M 83| 13266 0,025 1845 M 83| 22492 0,025 0 F 1
5] 13340 0,023 0 M 8313305 0,025 1769 M 83| 13340 0,022 0 M 83
6| 13305 0,021 1769 M 83| 13340 0,024 0 M 8313342 0,020 1764 M 83
7| 13343 0,016 1757 M 83| 13343 0,018 1757 M  83|22466 0,019 1938 F 1
8| 13389 0,016 1763 M 0| 62206 0,015 0 F 8313305 0,018 1769 M 83
9| 22492 0,015 0 F 1| 13332 0,015 0 M 8313389 0,018 1763 M 0
10| 62206 0,014 0 F 8313389 0,014 1763 M 0| 13294 0,017 1799 M 83
11| 13294 0,013 1799 M 83| 12389 0,014 0 M 0| 13343 0,014 1757 M 83
12| 62168 0,013 1769 F 83| 62168 0,011 1769 F  83|62168 0,014 1769 F 83
13| 22466 0,011 1938 F 1| 13344 0,010 1764 M 0| 22744 0,013 0 F 1
14| 13344 0,011 1764 M 0| 32522 0,010 1868 F 7162073 0,013 1888 F 2
15| 13332 0,011 0 M 8313359 0,010 1757 M 0| 62206 0,012 0 F 83
16| 12389 0,010 0 M 0| 32515 0,010 1891 F 7113344 0,011 1764 M 0
17| 62073 0,010 1888 F 2| 13306 0,010 1766 M 83| 62263 0,010 1755 F 83
18| 13306 0,009 1766 M 83| 62231 0,009 0 F 0| 13308 0,010 1797 M 0
19| 13359 0,009 1757 M 0| 13294 0,009 1799 M 83| 13306 0,009 1766 M 83
20| 62169 0,009 1762 F 83| 32521 0,008 1887 F 7113252 0,009 0 M 5

kde: obs — ¢islo pozorovani, IC — identifikacni ¢islo dle plemenné knihy, pfisp. - pfispévek zakladatele do referencni
populace, rok — rok narozeni zakladatele (0 - neznaméa hodnota), poh. - pohlavi zakladatele (M — hiebec, - F klisna),
plem. - plemenna prislusnost [1 - cesky teplokrevnik, 2 — starokladrubsky bélous, 5 - arabsky ki, 7 - lipicky ki, 83 -
starokladrubsky kin (bez barevného oznaceni)]
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Polovina genetické promeénlivosti v referen¢ni populaci celého plemene, ¢i u jednotlivych
barevnych variant miZe byt vysvétlena u celé populace ¢i u varianty bélousti pomoci 40 (3,8% a
4,1%) zakladateli a u cerné varianty 33 (4,9%) zakladateld. NejvyznamnéjSi zakladatelé
vysvétlovali u vSech referencnich populaci 6% celkové genetické proménlivosti (tabulka 8). Pro
vysvétleni 20% genetické promeénlivosti je opét u celé populace a u jednotlivych barevnych variant
potfeba priblizné 6 zakladatelti, kdy u Cerné varianty v porovnani s variantou bilou jsou jednotlivé
prispévky zakladateli méné vyrovnané. Z tabulky 8 dale vyplyva, Ze mezi prvnimi dvaceti
nejvyznamnéjSimi zakladateli pro celé plemeno prevladaji zakladatelé starokladrubského koné (bez
udani barevné varianty) a koné s neznamou plemennou prisluSnosti. V prvni dvacitce
nejvyznamné;jSich predki se u celého plemene vyskytl jeden zakladatel s plemennou pfislusnosti
Cesky teplokrevnik. U bilé varianty se jeSté v prvni dvacitce nejvyznamnéjSich zakladateld vyskytli
také 3 jedinci lipického plemene. U vrané varianty se v prvni dvacitce nejvyznamnéjSich
zakladateld kromé jedincti s plemennou pfislusnosti starokladubsky kan (bez udéani barevné
varianty) vyskytli i jedinci bilé varianty, arabského plnokrevnika a Ceského teplokrevnika. U této
subpopulace se navic vyskytl zakladatel arabského plemene. U celé populace i u jednotlivych
barevnych variant vykazovali nejvétsi prispévek zakladatelé narozeni do roku 1900. U zakladatelt s
neznamym rokem narozeni (kod O v tabulce 8) predpokladame Ze se narodili pred rokem 1900 a

informace se nedochovaly. Mezi nejvyznamnéjsi zakladatele patii hiebci.

6.5 Geneticky prispévek zakladatelli otcovskych linii a matefskych rodin

Geneticky prispévek zakladatelti otcovskych linii a matefskych rodin stanovenych dle
Volence (2004) do referencni populace celého plemene ¢i jednotlivych barevnych variant je uveden
v tabulce 9. Z tabulky je patrné, Ze nejvétsi prispévek do celkové referencni populace byl zjistén u
vrané klisny 259 Eleona (SoVI), a dale u vrané klisny 221 Eleusina. Prispévek kazdé z téchto klisen
predstavoval hodnotu 28%. Prispévek téchto dvou uvedenych klisen pro vranou variantu dosahoval
dokonce hodnotu 43% a 42%. U bilé varianty nejvétsi prispévek zakladateld linii a rodin dosahoval
bily hfebec Generalissimus XXIII (33%) a vrana klisna 926 Generale XLIV (32%). NejniZsi podily
prispévku zakladateli linii a rodin do referencni populace celého plemene dosahovala klisna (bez
prispévek opét vykazovaly bila klisna 558 Generale XXXVI (7%) a Albona (bez udani barevné
varianty) (7%). U bilé varianty nejnizsi prispévek byl zjiStén u bilych klisen 152 Macula (8%) a
120 Platona (9%).
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Tabulka 9: Geneticky prispévek zakladateli linii a rodin soucasné aktudlni populace starokladrubskych koni

Jméno Barevnd varianta Pohlavi Rok Narozeni Ref. pop. BélousSi Vranici
Napoleone Amelia ITI STKL M 1885 0,168 0,112 0,219
Generale Isalka XXIX bélous M 1904 0,147 0,215 0,084
Generale Campanella XXVII bélous M 1899 0,192 0,278 0,113
Generale Alata XXX bélous M 1905 0,200 0,292 0,115
Generale XXXIV bélous M 1920 0,206 0,309 0,110
Generale XXXIII bélous M 1920 0,216 0,311 0,129
Generalissimus XXIII bélous M 1938 0,213 0,326 0,108
Sacramoso Aja XXVII vranik M 1907 0,226 0,130 0,315
Sacramoso XXIX vranik M 1920 0,243 0,143 0,335
Sacramoso XXX vranik M 1927 0,221 0,142 0,294
530 Sacramoso XXIX-3 Avara vranik M 1930 0,257 0,142 0,363
Solo (Sacramoso XXXI) vranik M 1927 0,268 0,152 0,375
Aja vranik F 1889 0,173 0,109 0,233
Alba VII STKL F 1857 0,134 0,188 0,085
Albona STKL F 1876 0,111 0,154 0,071
Aluta STKL F 1887 0,139 0,199 0,084
204 Candela vranik F 1961 0,202 0,121 0,278
239 Capriforma vranik F 1964 0,181 0,093 0,263
Ecraseé bélous F 1896 0,150 0,219 0,087
Eglantine bélous F 1896 0,157 0,220 0,099
259 Eleona (So IV) vranik F 1970 0,283 0,130 0,426
192 Eleonora (So II) vranik F 1959 0,258 0,124 0,383
221 Eleusina vranik F 1964 0,280 0,129 0,420
225 Elevata (So II) vranik F 1964 0,249 0,122 0,366
191 Favorina (So II) vranik F 1959 0,226 0,124 0,320
926 Generale XLIV vranik F 1970 0,206 0,322 0,099
922 Generale XLIV bélous F 1970 0,195 0,281 0,114
947 Generale XLIV bélous F 1972 0,191 0,273 0,114
116 Generale XXIX (Egloga) bélous F 1916 0,158 0,229 0,092
103 Generale XXIX (Sagina) bélous F 1909 0,154 0,222 0,091
265 Generale XXX bélous F 1921 0,165 0,237 0,098
406 Generale XXXI bélous F 1929 0,180 0,267 0,099
537 Generale XXXIV bélous F 1939 0,156 0,131 0,080
459 Generale XXXIV (40 Agata) bélous F 1933 0,158 0,241 0,081
584 Generale XXXV bélous F 1941 0,181 0,273 0,096
558 Generale XXXVI bélous F 1939 0,131 0,199 0,068
119 Generalissimus XIX(Carpetta) bélous F 1916 0,136 0,189 0,086
407 Generalissimus XXII bélous F 1929 0,156 0,235 0,083
630 Generalissimus XXII bélous F 1945 0,182 0,256 0,114
445 Genisa bélous F 1975 0,172 0,258 0,091
204 Granada bélous F 1972 0,160 0,245 0,082
106 Isis vranik F 1948 0,264 0,138 0,381
152 Macula vranik F 1953 0,138 0,076 0,195
55 Magnolia bélous F 1943 0,150 0,092 0,204
301 Napoleone vranik F 1914 0,163 0,105 0,217
80 Napoleone (J6) vranik F 1900 0,181 0,115 0,242
85 Napoleone (Ragusa) vranik F 1911 0,160 0,109 0,207
83 Napoleone VI (Lettura) vranik F 1911 0,156 0,103 0,205
120 Platona vranik F 1950 0,135 0,088 0,179
32 Raguza (531 G XXXIII-5) bélous F 1938 0,171 0,214 0,130
JM 3988 Rezeda vranik F 1986 0,219 0,105 0,324
28 Sacramoso XXVII (Aja) STKL F 1928 0,191 0,117 0,260
177 Seconda (928 Solo I) bélous F 1956 0,162 0,131 0,190
212 Xantina vranik F 1963 0,193 0,093 0,285
183 Xantogena vranik F 1957 0,192 0,092 0,284
235 Xerxes (So IV) vranik F 1966 0,211 0,088 0,325

kde: Ref. Pop. - referencni populace, STKL — bez urceni barevné varianty, M — hiebec, F — klisna
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Pri zohlednéni pouze hiebci je ziejmé Ze nejvyssi prispévek do celé referencni populace celého
plemene vykazoval vrany hrebec Solo (Sacramoso XXXI) (27%) a tento hrebec také vykazoval
hiebce Generalissimus XXIII (33%). Pti zohlednéni barevnych variant je zfejmé, Ze prvnich deset
jedinct, s nejvysSsim genetickym prispévkem do referencni populace celého plemene tvorili pouze
jedinci vraného zbarveni, kdy prvni jedinec bilého zbarveni byl zjiStén az na 14. misté — hrebec
Generale XXXIII (22%). U vrané varianty se bily jedince vyskytl aZ na 26. misté — klisna 55
Magnolia (15%). U bilé varianty se vSak jedinec vraného zbarveni vyskytl uZ na 2. misté - jiz
zminéna klisna 926 Generale XLIV (32%). Pri zohlednéni pohlavi vyplyva, Ze v poméru pohlavi u
prvnich deseti jedinct, s nejvyssim genetickym prispévkem do referencni populace celého plemene
a do vrané varianty prevladaly klisny (6 klisen ku 4 hiebctim u referencni populace a 7 klisen ku 3
hfebctim u vrané varianty), u bilé varianty bylo u téchto deseti jedinci pomér pohlavi shodny (5

klisen ku 5 hiebctim).

6.6 Koeficient pribuzenské plemenitby (Fx) a primérny koeficient
pfibuznosti (AR)

Primérny koeficient pfibuzenské plemenitby pro celou analyzovanou populaci v jednotlivych letech
vykazoval nartst (graf 5). K vétSimu naristu dochazi od roku 1940. Hranice primérného
koeficientu pribuzenské plemenitby 10 % byla prekrocena v roce 1970. Mezi lety 1979 — 1987
doslo k mirnému sniZeni hodnot primérného koeficientu pribuzenské plemenitby. Od roku 1988
dochazi k trvalému zvySovani, kdy v roce 2013 byla prekrocena hranice 15 %. Primérna hodnota
koeficientu pribuzenské plemenitby v referen¢ni populaci byla 13,1 %, maximalni hodnota byla
28,6 %. U bilé populace byla zjisténa primérna hodnota koeficientu ptibuzenské plemenitby 11,1 %
s maximalni hodnotou 25,2 %, u Cerné varianty byla zjiSténa primérna hodnota 14,5 % s maximalni
hodnotou 28,6 %. Podil inbrednich zvirat v referencni populaci byl 100 %. Vice nez 55% jedinct z
referencni populace vykazovalo vyssi hodnotu nez 12,5 % a 0,5 % jedincti vykazovalo hodnotu
koeficientu pribuzenské plemenitby vyssi nez 25 % (tabulka 10). U bilé varianty byl v porovnani s
variantou Cernou zaznamenan vyssi podil jedincii s hodnotou koeficientu ptibuzenské plemenitby
do 12,5 %, naopak u Cerné varianty byl zaznamenan vyssi podil jedinci s hodnotou koeficientu

pribuzenské plemenitby vétsi nez 12,5 %.
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Tabulka 10. Procentické zastoupeni jedincti s riznou hodnotou koeficientu piibuzenské plemenitby

% koef. pfibuzenské plemenitby Referencni populace (%) Populace bélousti (%) Populace vraniki (%)
0 0 0 0
0-3,125 3,13 5,48 0,95
3,125-6,25 7,25 14,08 0,95
6,25-12,5 35,09 41,78 28,89
12,5-25 54,04 38,70 68,25
25 a vic 0,49 0 0,95
0,18

o
=
)

’

/
0,14
0,12 [ | !‘*'N

=

[-T+]

£

-

a

a

=3

=

£

2 01

] L]

'S 0,08 |

g | | Il (!

S 0,06 %

H 1

£ 0,04 - '

U

o=

2 0,02

a | 1
0
Lo T T T o T e O ) T ™ T o T I ) T S = Y o T T T SN Y 5 T o O T R = T o T T o N i N 5 B o 5}
COCI'\DHNNM%I-"!&DKDI‘\meDHNmagmwhwmeH
M~ o™~ 00 00 00 02 00 00 02 0 00 00O 0O O Oy v O Oy o 3 3 3 O Oy O O
N = A o N =4 A 4 A o o A A A - L B I B R B B B o Y oY |

Roky

Graf 5. Primérny koeficient pfibuzenské plemenitby dle roku narozeni

Odhady koeficientu pribuznosti (AR, tabulka 7) dosahovaly primérnych hodnot 0,21, 0,25 a
0,34 pro referencni populaci, bilou a ¢ernou variantu. Koeficienty pribuznosti dosahovaly vy3Sich
primérnych hodnot neZ dvojnasobek hodnot koeficientu pribuzenské plemenitby. Z téchto poméri
je mozné dale odhadnout zménu koeficientu pribuzenské plemenitby v naslednych generacich.
Nejvétsi rozdil byl zaznamenan opét u varianty vranikii. Naopak u referencni populace byl zjiStén
niz§i primérny koeficient pribuznosti nez dvojnasobek primérného koeficientu piibuzenské
plemenitby.

Priimérna zména koeficientu pribuzenské plemenitby z generace na generaci v referencni
populaci s ohledem na rok narozeni dosahoval nejvyssi hodnoty mezi roky 1900 az 1930. Mezi roky
1930 aZz 1950 dochézi k poklesu ztraty genetické rozmanitosti. Od roku 1950 dochazi opét k
pozvolnému nardstu ztraty genetické rozmanitosti, s vyjimkou let 1979 az 1982, kdy doslo k sniZeni
zmény koeficientu pribuzenské plemenitby ve vSech sledovanych populacich a subpopulacich (Graf
6). Pro celou referencni populaci byla primérna hodnota AF = 0,01 prekrocena u jedinct
narozenych od roku 2010. U vraniki byla primérnd hodnota AF = 0,01 zmény koeficientu
pribuzenské plemenitby prekrocena u jedincti narozenych po roce 1991, naopak u béloust tato

prumérna hodnota prekrocena nebyla.
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Graf 6. Zména koeficientu pfibuzenské plemenitby z generace na generaci dle roku narozeni

5.7 Efektivni velikost populace
Efektivni velikost populace, odvozena z prirtistku koeficientu pribuzenské plemenitby (Ner)

(tabulka 7.) dosahovala v referen¢ni populaci hodnoty 53 jedinci. Pfi analyze jednotlivych
barevnych variant bylo zjiSténo, Ze u bilé varianty byla dosaZena vyssi hodnota (63 jedincti).
Naopak u varianty vranikii byl zjiStén niZSi pocet, neZ je hodnota 50 (43 jedincti). U efektivni
velikosti odvozené z prirtstku pivodového koeficientu (N.c) byly u jednotlivych barevnych variant
odhadnuty nizsi hodnoty v porovnani s N — pro bilou variantu N.c = 53,75 jedinct, pro vranou
variantu N.c = 40. Naopak u celé referen¢ni populace dosahoval odhad N.c vySSich hodnot nez N.r

(66,77 vs. 52,09) .

6.8 Ztrata genetické rozmanitosti
Z analyzy v referenc¢ni populaci vyplyva, Ze dochazi ke ztraté genetické rozmanitosti jak v

referencni populaci, tak u jednotlivych barevnych variant (tabulka 7). V celé referen¢ni populaci
doslo k celkové ztraté genetické rozmanitosti o 11 % u bilé varianty o 13 % a u Cerné varianty o
17 %. Podil ztraty genetické rozmanitosti zptisobené pouze nerovnomérnym prispévkem
zakladatel (GD*), nebo ztraty genetické rozmanitosti zptisobené ndhodnym genetickym driftem
(GD-GD¥*) z celkové ztraty genetické rozmanitosti je uveden v grafu 7. Nejvyssi vliv na ztratu
genetické rozmanitosti v referen¢ni populaci ¢i u jednotlivych barevnych variant byl zjistén pro
nahodny geneticky drift a nejvyssi hodnota byla znamenéana u cerné varianty 92%. Nejvétsi cast
ztraty genetické rozmanitosti byla zaznamenana mezi roky 1900 az 1972 (graf 7). Jednalo se
predevSim o ztratu zptsobenou genetickym driftem. Ztrata genetické rozmanitosti zptsobena
nerovnomérnym prispévkem zakladatelti pfedstavuje pouze malou ¢ast na celkové ztraté genetické

rozmanitosti.

-65-



Vysledky

a)
70
;\3 60 , , , ----llllref,pop
& 50 | ll \ ’ beIoule‘l
§ 40 — = VFANICI
] / Y,
% 30
g:i, 20
P §’ ..
% 10 ‘0:‘"1w.":“.OQO:".O.I:"-..O'DQ:QIQ:‘O’..‘:‘ i MG ST P R TR D
S * ]
] 0
O XX IO A DANA O D)o O X DAVAL D PP Vo O >
QO oQ QPN N VSV SV oD oD o™ o o™ 9V 69" 00" 00 60° N "N ° R 7R O Q7 M
NIRRT R R RTRTRTRT RTRATRT R 40 D (D D
Rok narozeni
b)
6_
;\? 5 ------llré‘pop
2 4 bélousi
§ = == == Vranici
= )
L
]
b
c
&
ol
B
N

Rok narozeni

ssnnnnnnref.pop

*
e CIPRAT 2 LR U TN n . almm
[ %) ¥ a® > PSS A ah mgawsibyuians
| "'ﬁ'.'.'.‘.hb.‘ ?’. q..".‘.l.‘ [ ]

IS

> 50 f I \' oy b&lousi
g 40 I i = == == Vranici
S / ’

€ 30 ll‘l| %

g 2 oY

&

b

(N1

O > DN AL A AD AL O > Do O > PAVAL D o>xoP Voo O > O

QO Q%N NV VAV SV D D o™ o oD 9V 9°60° 60 60" N "N 0 QYA O O -y

ORI MMM M AANITNNIENNNENRE SNSRI N N R S SIC SIGN
Rok narozeni

Graf 7. Ztrata genetické diverzity v dasledku (a) nerovnomérného prispévku zakladatelti a ndhodného genetického
driftu (1-GD), (b) pouze nerovnomérného prispévku zakladateld (1-GD*) a (c) pouze nahodného genetického druftu u

referencni populace a dvou barevnych variant.
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Pfi rozdéleni celé populace na barevné varianty je ziejmé, Ze geneticka rozmanitost mezi
subpopulacemi (GDgs) predstavuje zanedbatelnou ¢ast. Hlavni Cast tvori genetickd rozmanitost
uvnitf skupin (GDws), do které z vétSi Casti prispiva genetickd rozmanitost uvnitf jedincti (GDw)

neZ geneticka rozmanitost mezi jedinci (GDg) (tabulka 11).

Tabulka 11. Parametry popisujici celkovou referencni populaci starokladrubského koné — barevné varianty

Parametry Hodnoty
Primérny ptivodovy koeficient jedince sama na sebe 0,564
Primérna hodnota koeficientu pribuzenské plemenitby 0,128
Priimérna hodnota piivodového koeficientu 0,149
Primérna hodnota genetické vzdalenosti 0,044
Primérny hodnota ptivodového koeficientu ptes celou referen¢ni populaci 0,104
Fis -0,025
Fsr 0,050
Frr 0,026
GD: 0,896
GDwi 0,436
GDuws 0,851
GDg:i 0,415
GDsgs 0,044
GDyy; — bila varianta 0,830
GDy; — vrana varianta 0,874
G; — bila varianta 0,490
G; — vrana varianta 0,485

Fis, Fsr and Fir - Wrightovi fixacni koeficienty (Wright, 1969), GDr — celkova geneticka rozmanitost, GDw — geneticka
rozmanitost uvnitf jedinct, GDws — geneticka rozmanitost uvnit barevnych variant, GDg; — genetickd rozmanitost mezi
jedinci, GDgs — genetickd rozmanitost mezi barevnymi variantami, GDr; — celkova genetickd rozmanitost po ztraté
barevné varianty i, G; - podil rozmanitosti mezi jedinci barevné varianty i.

6.9 F-statistiky

Celkova hodnota fixacniho koeficientu (Fsr) vyjadiena jako souhrnna hodnota v celé
metapopulaci (Fsr) naznacuje malou rozdilnost mezi barevnymi variantami starokladrubského koné
(tabulka 11). Z hodnoty Fsr vyplyv4, Ze celkova geneticka proménlivost je z 5% zptisobena rozdily
mezi barevnymi variantami. Zbylych 95% je zpiisobeno rozdily mezi jedinci. Hodnoty Fis
odhadnuté pro jednotlivé barevné varianty (tabulka 11) dosahovaly hodnot -0.02 a -0.03. Naproti
tomu u celé populace dochazi k sniZeni podilu heterozygotnosti o cca 3% (Fir). Tomu odpovidaji i
hodnoty G; (tabulka 11) jednotlivych subpopulaci, ze kterych vyplyva, Ze je shodné wvyssi
rozmanitost uvniti jedincti, neZ mezi jedinci subpopulaci. Malé rozdily mezi barevnymi variantami
byly rovnéz zaznamenany pomoci genetickych vzdalenosti (tabulka 12). Primérna geneticka
vzdalenost (D; — Nei, 1987) byla 0,09. Efektivni pocet migrantti za generaci dosahoval hodnoty 4,8.

Vliv ztraty jedné ze subpopulaci na celkovou rozmanitost a skladbu celkové metapopulace
je znazornén v tabulce 11. V pripadé analyzované populace by doSlo v obou pfipadech k ztraté
genetické rozmanitosti, avSak k vétSimu sniZeni by doSlo u ztraty bilé varianty a to vlivem vySssi

heterozygotnosti. Hodnoty poklesu genetické rozmanitosti pri ztraté bilé varianty dosahovaly

-67-



Vysledky

hodnoty GD;=0,830 a pro vranou variantu GDr; =0,874. Témto hodnotam odpovida i skutecnost,
Ze jedinci vrané varianty prispivaji vyssi mérou do primérného koeficientu pribuznosti celkové

metapopulace (tabulka 11).

Tabulka 12. Hodnoty Fis s primérnou hodnotou pivodového koeficientu uvniti barevné varianty (v zdvoce) na
diagonale, hodnoty Fsr s primérnou hodnotou ptivodového koeficientu (v zavorce) mezi barevnymi variantami nad
diagonalou, genetické vzdalenost (Dj; - Nei, 1987) s efektivnim po¢tem migrant( za generaci (Wright, 1968, v zavorce)
pod diagonalou

varianta bélousi vranici
bélousi -0.020 (0.126) 0.050 (0.059)
vranici 0.089 (4.80) -0.029(0.169)

6.10 Analyza genetické rozmanitosti uvnitf a mezi otcovskymi liniemi
Z hodnot v tabulce 14 vyplyva, Ze celkova geneticka proménlivost je z 6% (Fsr) zplisobena

rozdily mezi jednotlivymi otcovskymi liniemi. Zbylych 94% je zptisobeno rozdily mezi jedinci.
Podobné jako u barevnych variant poukazuje hodnota Fsr na malou rozdilnost mezi otcovskymi
liniemi. Hodnoty F;s odhadnuté pro jednotlivé otcovské linie (Tabulka 13.) dosahovaly hodnot -0.04
az -0,10. Tomu odpovidaji i hodnoty G; (tabulka 14) jednotlivych otcovskych linii, ze kterych
vyplyva, Ze je shodné vyssi rozmanitost uvniti jedinct, neZ mezi jedinci subpopulaci. Malé rozdily
mezi otcovskymi liniemi byly rovnéZ zaznamenany pomoci genetickych vzdalenosti (tabulka 13).
Priimérnd geneticka vdalenost (D; — Nei, 1987) byla 0,06. Mezi jednotlivymi otcovskymi liniemi
byly zjistény genetické vzdalenosti (Nei, 1987) v rozmezi 0,024 (SACRAMOSO a SOLO) az
0,152 (SIGLAVI PAKRA a GENERALE-GENERALLISIMUS). Efektivni pocCet migrantii za
generaci dosahoval hodnot v intervalu 2,30 (SIGLAVI PAKRA a GENERALE-
GENERALISSIMUS) az 21,39 (SACRAMOSO a ROMKE).

Primérné hodnoty ptivodového koeficientu mezi a uvnitf linii jsou uvedeny v tabulce 13.
Priimérné hodnoty ptivodového koeficientu uvnitt otcovskych linii se pohybovaly v rozsahu od 0,13
(FAVORY) do 0,21 (SIGLAVI PAKRA) a primérné hodnoty ptivodového koeficientu mezi
otcovskymi liniemi se pohybovaly v rozsahu od 0,05 (GENERALE-GENERALISSIMUS a SOLO,
GENERALE-GENERALISSIMUS a SIGLAVI PAKRA, GENERALE-GENERALISIMUS a
ROMKE, GENERALE a ROMKE, FAVORY a ROMKE, RUDOLFO a SOLO, RUDOLFO a
SIGLAVI PAKRA , RUDOLFO a ROMKE) do 0,15 (SOLO a SIGLAVI PAKRA, SOLO a
ROMKE).

Standardni genetickd vzdalenost mezi otcovskymi liniemi liniemi podle Nei (1987) jsou
uvedeny v tabulce 13. NejniZsi hodnota genetické vzdalenosti podle Nei (1987) byla nalezeny mezi
liniemi SOLO a ROMKE (0,032) a nejvyssi hodnot genetické vzdalenosti byla odhadnuta mezi
otcovskymi liniemi GENERALE-GENERALISSIMUS a SIGLAVI PAKRA (0,152).
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Tabulka 13. Fis a primérna hodnota pivodového koeficientu uvniti otcovskych linii (v zavorce) (na diagonéle), Fsra
prumérny ptivodovy koeficient mezi otcovskymi liniemi (v zavorce) (nad diagonalou), genetické vzdélenosti mezi
otcovskymi liniemi (D —Nei, 1987) a efektivni poCet migrantti mezi otcovskymi liniemi (Wright, 1968, v zavorkce)
(pod diagonalou)

Gen Gen_Gen Fav Fav_Gen Sac Solo Sig Rom Rud

0.049 0,032 0,022 0,036 0030 0065 0.095 0,081 0,036
Gen (0,179)  (0,142) (0,118) (0,112) (0,081) (0,060) (0,057) (0,055) (0,125)
0,041 -0.081 0,024 0038 0,038 0076 0098 0,084 0,036
Gen_Gen (7,55) (0,187) (0,121) (0,113) (0,075) (0,053) (0,051) (0,049) (0,124)
0,039 0038 -0,042 0,024 0031 0060 0,065 0,052 0,019
Fav (10,92)  (10,24) (0,130) (0,098) (0,075) (0,058) (0,053) (0,055) (0,108)
0,054 0,056 0,040 -0,057 0,020 0,045 0.066 0,053 0,053
Fav_Gen (6,70)  (6,41) (10,37) (0,143) (0,094) (0,084) (0,080) (0,080) (0,103)
0,081 0088 0,058 0049 -0,057 0,015 0019 0,012 0,021

Sac (8,16)  (6,39) (7,80) (12,35) (0,143) (0,136) (0,126) (0,126) (0,071)
0,123 0,132 0,097 0,080 0,024 -0,055 0,029 0,018 0,050
Solo (3,61) (3,05 (3,90) (528) (6,60) (0,184) (0,148) (0,148) (0,051)
0,144 0152 0,119 0,101 0051 0,051 -0.096 0,044 0,092
Sig (2,39)  (2,30) (3,59)  (3,52) (12,70) (8,34) (0,210) (0,137) (0,047)
0,127 0135 0,100 0,083 0,033 0032 0,061 -0,046 0,068
Rom (2,82)  (271) (4,58)  (4,49) (21,39) (14,08) (5,45) (0,172) (0,046)
0,057 0060 0,045 0060 0,087 0,129 0,150 0,133 -0,068
Rud (6,61)  (6,66) (12,49)  (6,89) (11,50) (4,71) (2,47) (3.42) (0,161)

kde: Gen - Generale (1787), Gen_Gen - Generale-Generalissimus (1938), Fav - Favory (1779), Fav_Gen - Favory-
Generalissimus (1965), Sac - Sacramoso (1800), Solo - Solo (Sacramoso XXXI-1927), Sig - Siglavi Pakra (1946),
Rom - Romke (1966), Rud - Rudolfo (1968).

Fav

Fud

Fav_Gen

Prapartion of Yariance Exploined

kde:Gen - Generale (1787), Gen_Gen - Generale-Generalissimus (1938), Fav - Favory (1779), Fav_Gen - Favory-
Generalissimus (1965), Sac - Sacramoso (1800), Solo - Solo (Sacramoso XXXI-1927), Sig - Siglavi Pakra (1946),
Rom - Romke (1966), Rud - Rudolfo (1968)

Graf 8. Klastrova analyza vytofena z parmérnych pivodovych koeficintti uvnitf a mezi otcovskymi liniemi

Klastrova analyza vytvorend na zdakladé primérnych hodnot ptvodovych koeficient(
(tabulka 13.) je uvedena v grafu 8. Na zdkladé genealogickych informaci byly otcovské linie
rozdéleny do dvou zdkladnich shlukd. Prvni shluk tvofily otcovské linie bilého zbarveni:
GENERALE, FAVORY a RUDOLFO a jedna otcovska linie, ktera zahrnuje jedince obou
barevnych variant: GENERALISSIMUS.
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Tabulka 14.Parametry popisujici celkovou referencni populaci starokladrubského koné — otcovské linie

Parametry Hodnoty

Primérny ptivodovy koeficient jedince sama na sebe 0,564
Priimérna hodnota koeficientu pribuzenské plemenitby 0,128
Priimérna hodnota piivodového koeficientu 0,161
Priimérna hodnota genetické vzdalenosti 0,056
Primérny hodnota ptivodového koeficientu pres celou referencni populaci 0,104
Fis -0,040
Fsr 0,063
Fir 0,025
GD: 0,895
GDwi 0,436
GDws 0,839
GDg 0,403
GDsgs 0,056
GDr; — Generale 0,894
GDrji — Generale-Generalissimus 0,893
GDyji — Favory 0,888
GDy;; — Favory-Generalissimus 0,894
GDr; — Sacramoso 0,900
GDrji — Solo (Sacramoso XXXI) 0,898
GDr; — Siglavi Pakra 0,896
GDrj; — Romke 0,896
GDrji — Rudolfo 0,894
Gi — Generale 0,475
G; — Generale-Generalissimus 0,459
G; — Favory 0,479
Gi — Favory-Generalissimus 0,472
G; — Sacramoso 0,500
Gi — Solo (Sacramoso XXXI) 0,473
G; — Siglavi Pakra 0,452
G; — Romke 0,477
G; — Rudolfo 0,466

Fis, Fsr and Fir - Wrightovy fixacni koeficienty (Wright, 1969), GD+ — celkova genetick4 rozmanitost, GDw; — geneticka
rozmanitost uvnitf jedincd, GDws — geneticka rozmanitost uvnitf otcovskych linii, GDg — geneticka rozmanitost mezi
jedinci, GDgs — genetickd rozmanitost mezi otcovskymi liniemi, GDr; — celkovd genetickd rozmanitost po ztraté
otcovské linie i, G; - podil rozmanitosti mezi jedinci otcovské linie i.

Druhy shluk pak tvofily otcovské linie vrané varianty: SOLO a SIGLAVI PAKRA a dvé linie s
jedinci obou barevnych variant: SACRAMOSO a ROMKE. Nejuzsi genetickou vzdalenost u
prvniho shluku vykazovaly linie FAVORY a GENERALE-GENERALISSIMUS a u druhého shluku
to byly linie SOLO a SACRAMOSO. Do obou nejmensich genetickych vzdalenosti byli zahrnuti
jedinci bilé/vrané a otcovské linie s jedinci obou barevnych variant (GENERALE-
GENERALISSIMUS a SACRAMOSO). Naopak nejvyssi vzdalenost u prvniho shluku vykazovaly
otcovské linie FAVORY- GENERALISSIMUS u bilé varianty a SIGLAVI PAKRA.
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7. Diskuze

7.1 Vyvoj stavll koni zaregistrovanych do plemenné knihy

Vyvoj stavii koni zaregistrovanych do plemenné knihy plné odpovida historickému vyvoji
plemene. Tento vyvoj je mozZné rozdélit do nékolika vyznamnych etap. V prvni etap€, do roku 1914,
dochazi k rozvoji plemene starokladrubsky kin jako ceremonialniho koné Rakousko-Uherské
monarchie. Druha etapa (do roku 1938), z celkového pohledu velmi kratka, kdy dochazi k
vyraznému sniZzovani poctu jedinci starokladrubské populace, zvlasté vrané varianty. Treti etapa
regenerace plemene (do roku 1973), kdy dochazi k opétovnému zvySovani pocetnich stavi
starokladrubské populace vlivem vyuZivani jedinct jinych plemen, ktera byla pouzita k regeneraci
plemene. Béhem ctvrté etapy (mezi roky 1973 a 1996) dochézi k zvySovéani poctu jedincii, bez
vyrazného prilivi jedinct jinych plemen. Pata etapa (od roku 1996) predstavuje uzavieni plemenné

knihy starokladrubského koné, ¢cimz dochazi k zamezeni prilivu nepfibuznych gent.

7.2 Generacni interval

Nizsi primérné hodnoty generacniho intervalu (L) v referencni populaci v porovnani s celou
populaci mohou byt zptisobeny skutecnosti, Ze béhem regenerace plemene v prvni poloviné 20.
stoleti byli do reprodukce zahrnovani i starsi jedinci. Rozdil v délce generacniho intervalu mezi
referencnimi populacemi a celkovou populaci je ovlivnén také skute€nosti, Ze jedinci v referencni
populaci stéle Ziji a mohou dale plodit potomstvo. Podobné priimérné hodnoty L odhadli Driiml et
al. (2009) u plemene rakousky norik (L = 7,9) a Poncet et al. (2006) u plemene Franches-Montagnes
(L = 8,4). Nepatrné vyssi hodnoty jednotlivych dsekti uvadi u carthusianskych koni (Carthusian
horse) Valera et al. (2005). Koné v porovnani s ostatnimi hospodarskymi zviraty dosahuji vyssi
hodnotu L. Tyto vysSi hodnoty L jsou zptisobeny jednak vySSim vékem pfi narozeni prvniho
potomka — u samct a samic 4 roky a na druhou stranu vysSim vékem pri narozeni posledniho
potomka - u samct od 19 do 29.6 let a u samic od 19 az 23 roky, v zavislosti na plemeni. Tomu
odpovidaji i hodnoty zjiSténé v této praci, kdy nejnizsi vék pfi narozeni potomka byl 4 roky. Byly
zjiStény i vyssi hodnoty L u plemena anglicky plnokrevnik (L = 11,2 pro hfebce a L = 9,7 pro
klisny) (Thiruvenkadan, et al., 2009).

7.3 Kvalita rodokmenovych informaci

Zjisténa kompletnost rodokmenovych informaci plemene starokladrubsky kan je

-71-



Diskuze

porovnatelna s dalSimi populacemi staroSpanélskych plemen. Zechner et al. (2002) zjistili u
plemene lipican 90 % znamych predkt do 10. generace a vice nez 50 % znamych predkt do 17.
generace. U starokladrubského koné bylo zjisténo vice nez 50 % znamych predki také do 17.
generace. Zechner et al. (2002) dale uvadéji, Ze celkovy pocet znamych predkl jedince v 17.
generaci je 2" tj. 131 0072, z kterych je u starokladrubského koné znamo pfiblizné 67 000 predkd.
Také Driiml et al. (2009) zjistili u rakouskych norikii 90 % znamych predkd do 9. generace.

Ekvivalentni pocet generaci predki predstavuje prepocet mnozstvi predki jedince na pocet generaci
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10,25. Podobné i u andaluského koné (8,3; Valera et al., 2005), Spanélského arabského koné (7,9;
Cervantes et al., 2008) a némeckého Paint horse (4,77; Siderits et al., 2013) byly zjiStény hodnoty
nizsi. Vyrazné procentické sniZeni znamych predkt zaznamenané mezi 8. — 9. generaci spada do
prvni poloviny 20. stoleti, kdy vlivem rozpadu Rakousko-Uherské monarchie hrozila plna likvidace
chovu, jelikoZ bylo stddo vranika zcela zruSeno a plemenni koné byli rozprodavéani. Néasledné

zapocala regenerace obou variant (bélousi a vranik).

7.4 Pravdépodobnost originalnich geni

Parametry odvozené z pravdépodobnosti origindlnich geni mohou byt pouZzity k méfeni
genetické rozmanitosti uvniti plemen. Geneticky prispévek zakladateld a predki do referencni
populace poskytuje lepsi pochopeni zmén probihajicich v genofondu a miiZze byt pouZzit k lepsi
kontrole koeficientu ptibuzenské plemenitby, zvlasté kdyZ je uvaZovano vétSi mnoZstvi generaci
(Boichard et al. 1997). AvSak pouhé pouZiti poctu zakladatell a predkt prispivajicich do celkového
genofondu referen¢ni populace neni dostatecné pro zjiSténi nerovnomeérného prispévku mezi
rozdilnymi zakladateli Ci predky. Z tohoto diivodu je Castéji upfednostiiovano pouziti efektivniho
poctu predkd, ¢i zakladateli (Boichard et al. 1997). Vztah mezi N, f. a f. poskytuje informace o
existenci bottlenecku ¢i genetického driftu v populaci. Pokud je geneticky drift v populaci
stabilizovany, mél by se pomér mezi f, a N, rovnat hodnoté 0,5. V opacném piipadé by doslo k
zméné genetické proménlivosti populace (Caballero a Toro, 2000). V analyzované populaci byly
zaznamenany vySSi hodnoty poméru mezi témito dvéma koeficienty (1,78, 1,50 a 1,72 pro
referencni populaci, pro bilou a vranou variantu). Koeficient f. se pouZivd k zhodnoceni

rovnomérného prispévku predki do referencni populace. Specidlné pomér f./f predstavuje
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zhodnoceni mozného poklesu genetické proménlivosti zpisobené nerovnomérnym pouZitim
zakladatelti. Bijma a Woolliams (1999) uvadéji, Ze samostatné pouziti parametru f, je pro hodnoceni
genetické rozmanitosti nedostacujici, protoZe geneticky prispévek predki miize pripadné
konvergovat po nékolik generaci, a tudiZ pocty f. mohou zlistat konstantni.

Dalsi zhodnoceni genetické rozmanitosti je moZzné pomoci koeficientu f;. Z hodnot
koeficientu f, je mozné posoudit, jak velky pocet predki prispél do soucasného genofondu
referencni populace. Zvlasté u vrané varianty hodnoty f, odraZeji nizkou hodnotu efektivni
velikosti populace a nizkou hodnotu genetické proménlivosti. Hodnoty poméru f./f. indikuji vyskyt
efektu hrdla lahve jak v celé populaci, tak v jednotlivych barevnych variantach, ktery vede k sniZeni
genetické proménlivosti (Boichard et al. 1997). Dle historickych zaznamti byl zjistén
nejvyznamnéjsi bottleneck v prvni poloviné 19. stoleti, kdy doSlo témér k vyhynuti plemene,
predevsim varianty vranikd.

Zjisténé hodnoty f, (17,16 pro celou referen¢ni populaci, 13,38 pro bilou variantu a 9,01 pro
vranou variantu) vykazuji nizZsi hodnoty, nez zjistil Zechner et al., (2002) pro plemeno lipican (26),
nebo Valera et al., (2005) pro andaluské plemeno (27). Rozdilné hodnoty f, byly zjiStény i v dalSich
studiich, napfiklad u rakouského norika (29, Driiml et al., 2009), u Spanélského arabského koné
(407, Cervantes et al., 2008), némeckych paint horse (207, Siderits et al., 2013).

DalSim vyznamnym populacnim parametrem pouzivanym k hodnoceni genetické
proménlivosti v malych populacich je f,.. Koeficient f,. predstavuje zhodnoceni genetické
proménlivosti zptisobené jak nerovnomérnym prispévkem zakladatelti, tak ndhodnym genetickym
driftem. Proto koeficient f,, umozni presnéjsSi zhodnoceni genetické proménlivosti. Melka et al.
(2013) uvadi, Ze vSechny popisy genetické proménlivosti jsou relativni ke genetické rozmanitosti
zakladateld. Analyza ztraty gent je tudiZ ,stanoveni“ pravdépodobnosti, Ze geny od zakladatelt
jsou stale pritomny v referencni populaci (Lacy, 1989). Pomér f,/f. vyjadfuje ztratu genetické
proménlivosti zptsobené genetickym driftem bez zohlednéni bottlenecku. Hodnota f,. je opét
nadhodnocena v pripadé netplného rodokmenu. AvSak koeficient f,. je vice robustni v pripadé
nedostatkti v rodokmenu nez napfiklad efektivni velikost populace (Boichard et al., 1997).

Odhadnuté prispévky zakladatelti do jednotlivych barevnych variant odpovidaji hodnotam
odhadnutych u ostatnich populaci. Naptiklad u plemene lipican bylo potfeba 4,15 % zakladateli k
vysvétleni 50 % genofondu referen¢ni populace (Zechner et al., 2002), dale naptiklad u anglickych
a irskych plnokrevnych koni bylo potfeba 6,33 % zakladateli k vysvétleni pfispévku priblizné 45

% genofondu populace (Cunningham et al., 2001). Zechner et al. (2002) navic uvadi znacné
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rozdilny vliv jednotlivych zakladateli na genetické sloZeni referencni populace u lipického
plemene. Tento rozdilny prispévek jednotlivych zakladateld do genofondu referenc¢nich populaci byl
potvrzen i v této analyze. Pomér pohlavi nejvyznamnéjSich zakladatelti plné odpovida predpokladu,
Ze zakladatelé — hiebci, budou vykazovat vyssi prispévek do genofondu referen¢nich populaci nez
zakladatelky — klisny, a to z diivodu mozného vyssiho poctu potomkt u hiebcli v porovnani s
klisnami. Z toho vyplyva vysSi predavani a upeviiovani genetické informace zakladatele v

referencnich populacich.

7.5 Geneticky prispévek zakladatelli otcovskych linii a matefskych rodin

Z vysledkt rozboru ptispévkii zakladateld linii a rodin stanovenych dle Volence (2004) do
referencni populace celého plemene ¢i jednotlivych barevnych variant vyplyva, Ze dani zakladatelé
linii a rodin neodpovidaji definici zakladatelti dané populace v pIném slova smyslu. Toto tvrzeni je
podloZeno odhadnutymi hodnotami prispévki jednotlivych zakladatelt linii a rodin. Ze zjiSténych
hodnot vyplyva, Ze jiz u téchto jedinci doSlo ke kumulaci genti zakladatelli (jedinci bez znamych
predkti). Zakladatelé linii a rodin dale nespliiuji dalsi predpoklad o nepfibuznosti mezi zakladateli —
u zakladatelt linii a rodin byl zjiSténa primérna hodnot koeficientu pribuznosti a;= 0,245. Z téchto
uvedenych divodu je zfejmé, Ze odhadnuté prispévky zakladatel linii a rodin stanovenych dle
Volence (2004) do referencni populace, ¢i barevnych variant dosahovaly vyrazné vyssi hodnoty nez
prispévky skutecnych zakladateli. Pfi analyze poméru pohlavi prispivajici do genofondu
referenc¢nich populacich byl oc¢ekdvan opac¢ny pomeér, neZ byl zjiStén u referencni populace celého
plemene i vrané varianty, kdy do zminénych populaci nejvice prispivaly klisny (pomér 6 klisen ku
4 hiebctim u referencni populace a 7 klisen ku 3 hfebctim u vrané varianty). Predpoklad opét byl, Ze
zakladatelé rodin (klisny) a to z divodu mozného vyssiho poctu potomkii u hiebcti v porovnani s
klisnami.

Jiz z porovnani prispévki zakladatelt linii a rodin je zfejmé, Ze dochézi k toku gend mezi
obéma barevnymi variantami. Tento zavér je potvrzen skutecnosti Ze u bilé varianty druhym nejvice
prispivajicim jedincem byla vrana klisna.

Z vySe uvedenych informaci je zfejmé, Ze zakladatelé otcovskych linii a matefskych rodin
stanovenych dle metodiky Volence (2004), by méli byt uvaZovani jako vyznamni predci (Lacy,

1989), nikoliv jako zakladatelé.
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7.6 Koeficient pfibuzenské plemenitby (Fx) a priimérny koeficient
pfibuznosti (AR)

Vyvoj hodnot koeficientu pfibuzenské plemenitby v analyzované populaci je mozné rozdélit
do jiz zminénych etap (kapitola 7.5). Je nutné zdtiraznit, Ze v tfeti etapé - regenerace plemene (do
roku 1973), dochazelo k zvySovani genetické proménlivosti starokladrubské populace vlivem
vyuzivani jedinci jinych plemen, ktera byla pouZzita k regeneraci plemene. Tyto nejvyznamnéjsi
etapy se projevily i v hodnotach primérného koeficientu pribuzenské plemenitby dle jednotlivych
rokii narozeni jedinci. Primérny koeficient pfibuznosti kazdého jedince je hodnota odpovidajici
dvojnasobku koeficientu ptibuzenské plemenitby v ptfipadé panmiktické populace. TudiZ rozdil
mezi primérnym koeficientem pribuznosti a dvojndsobkem primérné hodnoty koeficientu
piibuzenské plemenitby prinasi informaci o nendhodném péareni jedincti v analyzované populaci.
Porovnani primérné hodnoty koeficientu pfibuznosti mezi dvéma jedinci v referenc¢ni populaci a
dvojnasobku primérné hodnoty Fx v celé referen¢ni populaci poukazuje na skutecnost, Ze pareni
jedincti mezi barevnymi variantami je jednou z moznych cest k sniZeni koeficientu pribuzenské
plemenitby v dalSich generacich, a to proto, Ze hodnota primérného koeficientu piibuznosti
vykazuje niZs$i hodnotu nez dvojnasobek prtimérného Fx. U jednotlivych barevnych variant se
naopak z porovnani primérného koeficientu pfibuznosti a hodnot primérného Fx, d4 ocekévat
nartst hodnot Fx u budoucich generaci jedincti v zavislosti na spojeni rodicovskych part.

Primérné hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby uvefejnéné u ostatnich plemen
dosahuji rozdilnych hodnot. U plemen staroSpanélskych koni, kam patfi plemeno lipican, andalusky
kin a lusitano, byly zjiStény podobné hodnoty Fx — 11 % (Zechner et al., 2002), 8 % (Valera et al.,
2005) a 11 % (Vicente et al., 2014). Jakubec et al. (2009) u starokladrubského koné uvadi v roce
2003 primérnou hodnotu Fx = 5,66. Znacné rozdily mezi hodnotami primeérné hodnoty Fx zjiSténé
v této prace a s vysledky Jakubce et al. (2009) jsou z velké casti zpisobeny rozdilnou kompletnosti
rodokmenu. Jakubec et al. (2009) pro analyzu pouzili pouze 5 generaci predk, kdy predpokladali,
Ze za touto hranici jsou jiZ jedinci nepfibuzni — jedinci v paté generaci predku byli vZdy brani jako
zakladatelé. Z téchto rozdild vyplyva vliv kompletnosti rodokmenu na kvalitu odhadu populacnich
parametri. Také u Spanélskych arabskych koni byl odhadnut koeficient Fx 7 % (Cervantes et al.,
2008). U ostatnich plemen koni byly zjiStény vyrazné niZSi hodnoty Fyx. Naptiklad 1% u
francouzskych plnokrevnikli (Moureaux et al., 1996), 1% u polskych arabskych koni (Sierszchulski
et al., 2005). Néktefi uvedeni autori vSak ve své praci neuvadéji kompletnost rodokmenu. Nizké

hodnoty Fx u nékterych plemen mohou byt ovlivnény pravé neuplnosti rodokmenu. Vysoké hodnoty
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koeficientu pribuzenské plemenitby, popfipadé koeficientu pfibuznosti mezi dvéma jedinci v
referen¢ni populaci, naznacuji ztratu genetické proménlivosti v populaci starokladrubského koné.

Z grafu 9 vyplyva, Ze u bilé varianty dosahovaly hodnoty koeficientu pribuzenské
plemenitby primérné hodnoty, avSak u vrané varianty dosahoval primér hodnoty Fx vyssi hodnotu
nez primérny koeficient ptfibuzenské plemenitby odhadnuty z rtznych populaci koni pfi shodném

ekvivalentu kompletnich generaci predki.
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Graf 9. Porovnani mezi ekvivalentem kompletnich generaci predki a primérnym koeficientem pfibuzenské plemenitby
pro bilou (STKL-b) a ¢ernou variantu (STKL-v) starokladrubského koné a ostatnimi plemeny (SN — slezsky norik, N —
norik, CMB — Ceskomoravsky belgik — Vostra-Vydrova et al., 2016,A - andalusky ki — Valera et al., 2005, AN -
rakousky norik — Druml et al., 2009, SA - Spanélsky arab - Cervantes et al., 2008, L — lipican — Zechner et al., 2002,
Pjontek et al., 2012, Lu — lusitano - Vicente et al., 2012), kde lineéarni trend pfedstavuje primérnou hodnotu.

Primérnd hodnota koeficientu pribuzenské plemenitby charakterizuje zménu genetické
struktury populace ve prospéch homozygotnosti genovych sestav na ukor heterozygotnosti
genofondu jedinci. Z toho vyplyva i ztrata genetické proménlivosti, kterd miiZze negativné
ovliviiovat vlastnosti spojené s fitness a zvySeny vyskyt fenotypovych defekti. I pres relativné
vysoké hodnoty Fx nemusi vZdy u jedinct dochazet k sniZeni uZzitkovych vlastnosti a fitness. Vliv
inbredni deprese na uZitkové vlastnosti ve svych pracich nepotvrdili Curik et al. (2003),
Sierszchulski et al. (2005) ¢i Wolc a Balinska (2010). Efekt inbredni deprese byl vSak pozorovéan u
dostihové vykonnosti (Klenetsdal , 1998), u morfologickych vlastnosti (Gomez et al., 2009, Vostry
et al., 2011a a Vicente et al.,2014) a u vlastnosti spojenych s reprodukci (Van Eldik et al., 2006).
Inbredni deprese ve vétSiné pripadt ovliviiuje hlavné reprodukcni parametry a vlastnosti spojené s

fitness a u morfologickych znakti ma vétSinou maly nebo zanedbatelny vliv (DeRose and Roff,
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1999). Napriklad Vicente et al. (2014) odhadli u morfologickych vlastnosti plemene lusitano
inbredni depresi predstavujici 0,1 % z priméru pfi nardstu koeficientu pribuzenské plemenitby o
1 %. Podobné vysledky ziskali i Vostry et al. (2011a) u linearniho popisu télesného utvareni
chladnokrevnych plemen koni.

Pro odhad koeficientu pribuzenské plemenitby byla pouzita i rekurzivni metoda, kterou
publikoval Aguilar a Misztal (2009). Tato metoda byla vSak pro naSi databazi nepouZitelna, protoze
vykazovala velkou Casovou narocnost. V porovnani s tabelarni metodou, vyuZitou v této praci, kdy
odhad koeficientu piibuzenské plemenitby na celé populaci trval 15 vtefin, u rekurzivni metody
popsané Aguilar a Misztal (2009) jednotlivy odhad koeficientu ptibuzenské plemenitby jednoho
jedince v 30. generaci trval 60 minut. Aguilar a Misztal (2009) uvadéji, Ze jimi navrZena rekurzivni
metoda je vhodna pro velké populace s nepfiliS hlubokym rodokmenem, kam patfi vétSina populaci
hospodarskych zvifat. Pti vyuZiti rekurzivni metody, kterd procita pro kaZzdého jedince rodokmen aZ
k pfibuznym jedincim nebo k zakladatelim, pri kompletnim rodokmenu u kazdého jedince ve
tficaté generaci je potfeba procist 2% tj. pfiblizné 11 miliéni zdznamt. K podobnym zavérim
dospéli i Meuwissen a Luo (1992), ktefi uvadéji, Ze jimi navrhovana metoda vyuZivajici rozklad
genetické matice pribuznosti, je vhodna pro velké populace s hloubkou rodokmenu do 12 generaci.

Jeden z hlavnich parametri sledovani genetické rozmanitosti je prirastek pribuzenské
plemenitby (AF). Vyvoj AF odpovida historickému vyvoji plemene. Nejvétsi nartist hodnot AF byl
zjiStén v obdobi regenerace obou barevnych variant. NiZsi hodnoty AF u vrané varianty mezi roky
1944 az 1949 jsou zplisobeny pfilivem gentli z ostatnich plemen, ktera byla vyuZita v regeneraci
vraniki. Jak vyplyva z grafu 8, od roku 1985 AF vykazuje u vSech jedincti v populaci a
subpopulacich kladny rtst hodnot. Toto odpovidd uzaviené populaci a plemenaiské praci u
starokladrubského koné. ZvySeni hodnot AF u jedinci narozenych v poslednich letech odpovida
divodim ovliviiujicim hodnoty F. Z kladnych hodnot AF v referenc¢ni populaci je mozné ocekéavat
zvySovani hodnot Fx v dalSich generacich populace starokladrubského koné. Hodnoty (AF)
vykazovaly pro referen¢ni populaci v jednotlivych letech nizké hodnoty. Food and Agricultrue
Organization organizace spojenych naroda (FAO, 2000) uvadi, Ze by neméla hodnota AF prekrocit
1 % za generaci.

I v populaci genovych zdroji mtzZe dochazet k preferovanému pripafovani (preference
vybranych plemeniki a plemenic). Z tohoto divodu miZe prumérny koeficient ptibuzenské
plemenitby nésledujici generace nabyvat vysSich hodnot nez jsou ocekavané priimérné hodnoty

koeficientu piibuzenské plemenitby odvozené z primérnych hodnot plivodového koeficientu
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vychozi populace. Nékteré studie ukazuji, Ze primérna hodnota ptivodového koeficientu je vhodny
ukazatel genetické rozmanitosti, protoZe v sobé zahrnuje jak efekt zakladatelti tak efekt genetického
driftu (Lacy, 1995; Meuwissen, 1997; Caballero a Toro, 2000). S ohledem na vztah mezi
piibuznosti mezi jedinci a genetickou rozmanitosti, je moZzné demonstrovat, Ze u otevienych
populaci vybér rodicovskych pari, za icelem sniZeni pfibuznosti mezi jedinci nasledujici generace,
miiZe zvysit genetickou proménlivost (Lacy, 1995). U uzavienych populaci je zvySovani genetické
rozmanitosti obtizné, a z dlouhodobého pohledu nemozné (Frankham et al., 2003), a to z divodu, Ze
nemtuze dochézet k prilivu novych genii do populace. Primérny koeficient pribuzenské plemenitby
popisuje zménu v genetickém sloZeni populace ve sméru zvySovani homozygotnosti na ukor
heterozygotnosti lokusti a znamend ztratu genetické proménlivosti. Tato ztrata genetické
proménlivosti miZe negativné ovlivnit vlastnosti spojené s fitness a zvySuje pravdépodobnost
vyskytu fenotypovych defektli. Z tohoto diivodu patfi nartst koeficientu pribuzenské plemenitby za

generaci (AF) k jednomu z parametrti hodnoticich zménu v genetické proménlivosti populaci.

7.7 Efektivni velikost populace

Hodnoty N.r, odvozené z (AF) vykazovaly hodnoty blizké doporucenému minimu N, (50) pro
udrZeni genetické rozmanitosti (FAO, 1998, Meuwissen a Woolliams, 1994). U vrané varianty tato
hodnota byla dokonce prekrocena. ZjiSténé hodnoty N, v porovnani s hodnotami populaci
staroSpanélskych, koni byly nizZ3i neZ N.r odhadnuté u plemena lipican (N.r = 117, Pjontek et al.,
2012), a vySsi nez u plemene lusitano (N.r = 28, Vicente et al., 2014). Vliv na hodnoty N, ma také
zvolend metoda odhadu jak poukazuji ve své praci Groeneveld et al. (2009). Odhady efektivni
velikosti populace, pfi kterych jsou pouzité riizné metody odhadu (uvedené v kapitole 2.5) mohou
tudiZ dosahovat hodnot s drobnymi ¢i vétSimi rozdily. Proto pfimé porovnani odhadnutych hodnot
N, rozdilnymi metodami neni uplné mozné. Podobné jako u ostatnich populacnich parametrd,
mohou byt hodnoty N. ovlivhény nekompletnosti rodokmenu (Boichard et al., 1997). Vliv
kompletnosti rodokmenu na hodnoty N. zkoumali u plemen prasat Uimari a Tapio (2011). Tito
autori uvadéji, Ze vysledky odhadu efektivni velikosti populace nejsou nachylné na kompletnost
rodokmenu. Tito autofi zaznamenali velmi malé rozdily hodnot efektivni velikosti populace mezi
rodokmenem zahrnujici 5 ¢i 10 generaci s rozdilnym limitem “PCI” (0,4 a 0,7). Jakubec et al.
(2009) u starokladrubského koné uvadi v roce 2003 hodnotu N, 140. Tento znacny rozdil mezi
hodnotou N, zjiSténou v této praci a hodnotou, kterou publikoval Jakubec et al. (2009) je zptisobena

rozdilnou metodou odhadu efektivni velikosti populace, kdy Jakubec et al. (2009) vyuZzil pro odhad
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N, metodu vyuZivajici rozdil v poctu samcti a samic vyuZitych v reprodukci (Falconer a MacKey,
2009).

Rozdily mezi odhady efektivnich velikosti populaci zaloZenych na naristu koeficientu
piibuzenské plemenitby (N.-) a naristu koeficientu pribuznosti (N.c) informuji o moZném
nenahodném pareni mezi jedinci v analyzované populaci, ¢i subpopulacich, a moZném sniZeni
hodnoty genetické rozmanitosti v nasledujicich generacich v disledku kombinaci rodicovskych
part. Pokud by populace vykazovala rysy idealizované populaci N.r a N.c by mély dosahovat
shodnych hodnot, neshoda mezi témito parametry poukazuje na preferovany vybér rodicovskych
part. Jinymi slovy, porovnani hodnot N.c a N, umoziuje charakterizaci vlivu preferencniho
pripafovani v populaci (Cervantes et al., 2011). Falconer a Mackay (1996) uvadéji, Ze jsou velmi
dobfe zndmy vlivy, které zptisobuji vyssi hodnotu pribuzenské plemenitby nez jakd by byla
dosaZena v idealizované populaci. Mezi tyto vlivy patii pravé preferencni pripafovani. Cabellero
(1994) uvadi, Ze kromé preferencniho pripafovani, mtuze dochazek k zvySovani piibuznosti v
populacich s omezenym poctem jedinci vlivem genetického driftu. Z téchto zavért vyplyva, Ze
rozdilnost mezi hodnotami koeficientu ptibuzenské plemenitby (F,) a ptivodového koeficientu (f;),
minimalizuje pfirtstek koeficientu pribuzenské plemenitby, vede vétSinou k zvySovani primeérné
hodnoty pivodového koeficientu, nez které by bylo ocekavano pii nahodném péreni. Tato
skutecnost se projevuje pravé u plemene starokladrubsky kin, kdy jsou uprednostiovany
rodicovské pary, jejichZz potomci budou dosahovat co nejniZsi hodnoty koeficientu ptibuzenské
plemenitby. Toto preferenc¢ni pripafovani vSak zvySuje pribuznost v celé populaci, protoZze dochazi
k zamérnému pripafovani nepfibuznych jedinci, ¢imz dochazi k zvySovani pribuznosti v populaci.
Z poméru N.o/Ne (hodnota niZ$i neZ 1) je ziejmé Ze u obou barevnych variant nedochazi k
preferencnimu pripafovani, které by rozdélovalo danou barevnou variantu na dalsi subpopulace
(napriklad otcovské linie). Tento zaver je plné€ v souladu s alternativnim priparfovacim planem, jehoz
koeficientu ptibuzenské plemenitby u jejich potomstva, bez ohledu na prisluSnost k otcovskym
liniim a matefskym rodinam. Naopak u celé referencni populace dosahovala hodnota poméru
Neo/Ner = 1,3. Tento vysledek jasné poukazuje na rozdéleni dané populace. Tento zavér opét
odpovida Slechtitelskému cili plemene starokladrubsky ki, kdy je snaha o oddéleny chov obou
barevnych variant. I kdyZ jak bylo uvedeno v kapitole 10.1.2 jiZ jsou linie, které zahrnuji jedince

obou barevnych variant.
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7.8 Ztrata genetické rozmanitosti

Vyvoj ztraty genetické rozmanitosti jak u referenc¢ni populace tak u jednotlivych barevnych
variant odpovida vyvoji zmény koeficientu pfibuzenské plemenitby (AF) podobné jako jiZ zminéna
AF plné odpovida historickému obdobi (graf 6.), kdy v roce 1974 je ukonCena regenerace
starokladrubského koné a zapocalo obdobi zuSlechtovani. Obecné, v referencni populaci
starokladrubského koné doslo ke ztraté genetické rozmanitosti. Podil ztraty genetické rozmanitosti v
disledku nahodného genetického driftu byl vyssi neZ podil zpisobeny nendhodnym prispénim
zakladateld. Tento geneticky drift byl prevazné ovlivnén efektem hrdla lahve (bottleneckem), ke
kterému doSlo v prvni poloviné dvacatého stoleti. Efekt hrdla lahve (bottleneck) predstavoval
specidlni formu genetického driftu, hlavné u populace vranik. AvSak kromé zminéného
genetického driftu a nerovnomérného prispévku zakladateli do referencni populace, je také ztrata
genetické rozmanitosti ovlivnéna priparovacim planem a podobnymi vlivy. Vyvoj ztraty genetické
rozmanitosti v poslednich letech sledovaného obdobi odpovida vyvoji u uzaviené populace bez

moznosti prilivu genti z fylogeneticky podobnych plemen.

7.9 F-statistiky + Analyza genetické rozmanitosti uvnitf a mezi
otcovskymi liniemi

Fernadez et al. (2005) uvadi, Ze ztrata genetické rozmanitosti uvniti plemen je z velké ¢asti
ovlivnéna genetickym driftem, ktery vede k zvySeni homozygotnosti populace a fixace alel. Fixacni
koeficient (Fsr) odhadnuty pro barevné varianty a otcové linie starokladrubského koné vykazoval
vyssi hodnotu neZ Fsr mezi plemeny cinskych koni (Ling et al., 2011), a naopak niZsi hodnotu, neZ
u Spanélskych plemen koni (7,8%, Cafon et al., 2000), ¢i u polskych plemen koni (10%, Zabek et
al., 2005). Hodnoty fixacniho koeficientu (Fsr) odhadnuté v této praci pro jednotlivé barevné
varianty starokladrubského koné vykazovaly niZSi hodnoty neZ Fsr, které byly odhadnuty mezi
barevnymi variantami tohoto plemene s vyuZzitim padesati mikrosatelitnich markert (Fsr = 0,10)
nebo s vyuZitim tfinacti SNP (Fsr = 0,13) (Janova et al., 2013). Mensi genetickd vzdalenost mezi
barevnymi variantami miZe byt zpiisobena snahou o rozsiteni genetické zakladny a pripafovanim
jedincti z obou barevnych variant, tomu by odpovidal i efektivni pocet migranti za generaci, ktery
predstavuje tok gent (gene flow) mezi subpopulacemi. Dle Goyache (2016, pers. comm.) hodnoty
podilu migrantd dle Wrighta (1969) nemusi vzdy predstavovat zménu genetického zaloZeni

subpopulaci, ¢i genetickou zménu v populaci, pokud je podil geni, ¢i genetické zaloZeni
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sledovanych populaci, ¢i subpopulaci shodné. Vhodnéjsi je proto pouzit hodnoty primérného
ptvodového koeficientu mezi subpopulacemi. Cervantes et al. (2009) uvadi, Ze hodnoty prumeérné
hodnoty ptivodovych koeficienti uvnitt a mezi subpopulacemi (barevné varianty ¢i otcovské linie)
jsou vice vypovidajici nez pripafovaci politika a historicky vyvoj plemene. Je dilezité si uvédomit,
Ze puvodovy koeficient dosahuje poloviny koeficientu pribuznosti v matici pribuznosti, ktery
predstavuje pravdépodobnost, Ze dva jedinci sdili shodné geny, nebo, jako zde, tok gent mezi
dvémi subpopulacemi. Z tohoto pohledu je moZné konstatovat, Ze obé barevné varianty spolu sdileji
12 % gent. U otcovskych linii se tok geni pohyboval v intervalu mezi 9 % (RUDOLFO a
ROMKE) azZ 26 % (SIGLAVI PAKRA a SOLO, ROMKE a SOLO).

V soucasné dobé jiz existuji otcovské linie, které zahrnuji jedince jak vraniky tak bélousSe
(GENERALISSIMUS, SACRAMOSO a ROMKE). Snahou o sniZeni dopadu moZné pribuzenské
plemenitby dochazi k sniZovani genetické vzdalenosti mezi barevnymi variantami. K podobnym
zavérim dospéli na podkladé molekularné genetické analyzy také Vostry et al. (2011b), ktery
hodnotil genetické vzdalenosti mezi otcovskymi liniemi obou barevnych variant. Fixac¢ni koeficient
Fis je ekvivalentem parametru alfa (Cabalero a Toro, 2009), a ktery poukazuje na skutecnost zda
dochazi v populaci k uzké pribuzenské plemenitbé, i nikoli. Tento parametr nabyva zapornych
hodnot, kdyZ nedochazi k pareni mezi pribuznymi jedinci pro tvorbu nasledné generace. Z hodnoty
Fis vyplyva, Ze u analyzovanych barevnych variant se chovatelé prisné vyhybaji tizké pribuzenské
plemenitbé. Presto, jak jiZ bylo uvedeno, dochazi v populaci stile k nartistu homozygotnosti
populace.

Z vysledkl rozboru genetické rozmanitosti uvnitf a mezi otcovskymi liniemi pomoci
shlukové analyzy vyplyvéa (graf 8), Ze z druhého shluku jsou si nejvice podobné otcovské linie
SACRAMOSO a SOLO (Sacramoso XXXI). Jedna se o nejstarSi vrané otcovské linie
starokladrubského koné. Vysoka podobnost mezi témito dvéma otcovskymi liniemi je také
zpusobena skutecnosti, Ze jeden hiebec linie SACRAMOSO (Sacramoso XXXI) byl v ramci
regenerace starokladrubskych vranikti prejmenovén na Solo a podilel se rozhodujicim zpisobem na
regeneracnim procesu jako zakladatel nové otcovské linie. Tyto dvé otcovské linie vykazovaly
nejvyssi podobnost z celé populace. K témto dvéma liniim je také v tizkém vztahu otcovska linie
ROMKE. Linie SIGLAVI PAKRA vykazovala od vyjmenovanych otcovskych linii vyraznou
genetickou vzdalenost. (tabulka 13). Toto zjiSténi vSak neodpovidd obecné znamym faktim ani
plemenéiskym zaznamiim. Zakladatel otcovské linie SIGLAVI PAKRA byl lipicansky hiebec, coz

je plemeno nejbliZe pribuzné kladrubskému plemenu. Mezi obéma plemeny dochazelo v minulosti
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k pomérné casté vyméné chovného materidlu (Bilek, 1957). Naproti tomu Romke byl frisky hfebec,
coz je plemeno pres spolecny staroSpanélsky ptivod dosti vzdalené. Otcovské linie GENERALE —
GENERALISSIMUS a FAVORY vykazovaly nejvyssi genetickou podobnost v prvém shluku. K
témto dvou otcovskym liniim byla v Uzkém vztahu otcovskd linie GENERALE nasledovana
otcovskou linii ROMKE. NejvzdalenéjSi v prvnim shluku byla otcovska linie FAVORY -
GENERALISSIMUS. Ovsem jak vyplyva z plemenaiskych zdznamii, otcovska linie GENERALE —
GENERALISIMUS je ve skutecnosti otcovskou linii GENERALE, zatimco linie FAVORY-
GENERALISSIMUS je ve skutecnosti linii FAVORY. Otcovska linie Generale, ktera patfi mezi
nejstarsi otcovské linie starokladrubského koné se podilela, podobné jako linie Favory, na obnoveni
linie Generalissimus. Dle analyzy chovatelskych zaznamt neni tedy logické, aby linie Generale —
Generalissimus (tj. Generale) byla vzdalenéjsi k otcovské linii Generale, nez k otcovské linii
FAVORY. Stejné tak aby otcovska linie FAVORY — GENERALISSIMUS (tj. FAVORY) byla na
zakladé ptivodovych koeficientii nejvzdalenéjsi od vlastni otcovské linie FAVORY. Tyto nepresnosti
mezi chovatelskymi zdznamy a zjisténymi vysledky jsou zptisobeny zkutecnosti, Ze pfi urCovani
otcovské linie se nebere v uvahu zarazeni matky do prisluSné otcovksé linie. Diky rotacnimu
pripafovani mezi liniemi dochézi k stirani genetickému rozdili mezi liniemi.

Jak uZ bylo zminéno vySe u poméru mezi efektivnimi velikostmi populace (N.o/N.r) obé
barevné varianty nejsou zatiZeny Zadnym rozdélenim na dalSi subpopulace. To znamena, Ze u obou
barevnych variant nedochazi k preferen¢nimu pripafovani, které by rozdélovalo danou barevnou
variantu na dal$i subpopulace — otcovské linie. Toto je zptisobeno rotac¢nim pripafovacim planem,
kdy se zamérné pari jedinci napric otcovskych linii (vysoky stupefi meziliniové plemenitby), ¢imz z
genetického hlediska dochézi k sniZeni vyraznych genetickych rozdili mezi otcovskymi liniemi a
dochazi ke stirani genetického vlivu otce zakladatele, a otcovské linie se stavaji z genetického
hlediska vice méné formalni jednotkou. Z historického hlediska by totiZ nejvétsi vzdalenost podle
svého pivodu méla vicCi ostatnim vykazovat otcovska linie RUDOLFO, kterd pochéazi z
Portugalska, zatimco ptivodni starokladrubska otcovska linie GENERALE, a lipickd otcovska linie
FAVORY by si mély byt blizSi. Z hlediska zndmych ptivodi linii by tedy mély byt na jedné vétvi
linie GENERALE a GENERALE — GENERALISSIMUS, na sousedni vétvi FAVORY a FAVORY —
Generalissimus a na nejvzdalenéjsi vétvi RUDOLFO. Shodné shlukovani u Cerné varianty také
uverejnili Vostry et al. (2011b) na zékladé 13 mikrosatelitnich markerti. U bilé varianty byly
zaznamenany rozdily s vysledky zminéné v praci Vostry et al. (2011b) ve shlukovani v porovnani s

vysledky této prace. Shluky publikované Vostrym et al. (2011b) dle mikrosatelitni analyzy také
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neodpovidaji, podobné jako v této analyze, chovatelsky vedenym zaznamim starokladrubského
plemene. ZjiSténé rozdilnost mezi chovatelskymi zaznamy a zjiSténymi vysledky jsou opét
zplsobeny zkutecnosti, Ze pfi urcovani otcovské linie jedince neni brana do tivahy otcovska line

matky.
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8. Zavér

Byla provedena komplexni rodokmenova analyza jedinci starokladrubského plemene.
Vysledky z analyzy kompletnosti rodokmenu vykazuji vysoky stupefi kompletnosti rodokmenu. Je
mozné predpokladat, Ze k ovlivnéni efektivniho poctu predkii nekompletnim rodokmenem
nedochazi. Byla zjiSténa vysoka ztrata genetické proménlivosti u populace starokladrubského koné
(od 10,5 % celou referencni populaci do 17 % pro vranou variantu). K této vyznamné ztraté
genetické proménlivosti doSlo diky historickému vyvoji a nejvétSi ubytek byl zaznamenan do
sedmdesatych let dvacatého stoleti. Tato ztrata genetické proménlivosti méla za nasledek vyrazny
pokles efektivnich poctti zakladatelt a predkt. Maly efektivni pocet predkii poukazuje na intenzivni
vyuzivani jen nékolika hiebcii v plemenitbé. Nerovnomérny prispévek predkd do referencni
populace také vedl ke ztraté genetické rozmanitosti. Dale byl zjiStén vysoky vliv nahodného
genetického driftu na ztratu genetické rozmanitosti. VSechny tyto skuteCnosti jsou zpiisobeny
regeneraci starokladrubského koné, kdy dochazelo k regeneraci celého plemene jen z malého poctu
jedinct, hlavné u vrané varianty.

Vysoké hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby byly odhadnuty diky vysoké
kompletnosti rodokmenti, kterd pomohla zpfesnit jeho vypocet. Dale k zpresnéni hodnoty
koeficientu pribuzenské plemenitby prispélo vyuZiti metodiky dle VanRadena (2003), ktera
umoziuje zohlednit primérny koeficient pribuzenské plemenitby pro neznamé predky. Parametry
hodnotici vyuzivani nepfibuznych jedinct v populaci (parametr o => Fjs) poukazuje na vhodnou
plemenatskou strategii. Pfesto by se méla Slechtitelska prace zamérit na zvySeni podilu zatazenych
jedincti do plemenitby s ohledem na sniZovani prirtistku koeficientu piibuzenské plemenitby za
generaci (AF) a zajiSténi rovhomérného prispévku zakladatelti do nasledné generace s cilem udrZeni
vysokého stupné genetické proménlivosti do dalSich generaci.

Bila i vrana varianta vykazovala nizké hodnoty genetické vzdalenosti. Nizké hodnoty
genetické vzdalenosti byly také odhadnuty mezi jednotlivymi otcovskymi liniemi. Tyto nizké
hodnoty genetické vzdalenostnosti jsou disledkem cileného meziliniového pripafovani za tGcelem
sniZzeni dopadu pribuzenské plemenitby. Ma to vSak za diisledek stirani genetickych rozdili mezi
jednotlivymi otcovskymi liniemi.

Da se predpokladat, Ze spravnou strategii pro uchovani genetické rozmanitosti v populaci
starokladrubského koné by bylo sniZeni nartistu koeficientu pribuzenské plemenitby v populaci a
zvySeni efektivni velikosti populace. V Fizeni chovu starokladrubského plemene by mély byt

poZadovany optimalni podil selekce v populaci, minimalizovani koeficientu pribuzenské
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plemenitby, maximalizace genetické proménlivosti a vyvazeny geneticky prispévek jedinci do
nasledné generace.

Zavérem je mozné konstatovat, Ze obé stanovené hypotézy byly potvrzeny. RovnéZ cil prace
byl naplnén touto dosud nejhlubsi a nejrozsahlejSi populacni analyzou rodokment

starokladrubského koné studujici genetickou promeénlivost plemene a jeji vyvoj.
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10. Prilohy

10.1 Starokladrubsky kin

Starokladrubsky kiin je jediné plemeno koni, které je mozné povaZovat za pivodni Ceské,
které bylo vyslechténé specialné pro ceremonialni ticely a Slechtu. Do dneSnich dni si toto plemeno
stale udrZelo barokni raz. Starokladrubsky kiifi je vyznamnou genovou rezervou s jedine¢nymi
vlastnostmi a vysokou kulturni a historickou hodnotou. Lze Fici, Ze starokladrubsky ktn, ktery patii
mezi ohroZena plemena s poc¢tem plemennych klisen do 1000 kust, je na tizemi Ceské republiky
nepretrzZité chovan po vice nezZ Ctyfi sta let. Vznik tohoto plemene se vaze na zaloZeni hiebcina v
Kladrubech nad Labem r. 1579, jehoZz ukolem bylo produkovat kvalitni koné na zakladé
staroSpanélské krve pro potfeby habsburského cisafského dvora (Bilek, 1957). V soucasnosti se
jedna o teplokrevné plemeno velkého ramce gala-karosiérového typu zachovavajici si do dneSnich
dnd typicky barokni zevnéjSek. Plemeno je od pocatku 19. stoleti chovano ve dvou barevnych
variantach — bélous a vranik jak v Narodnim hrebciné, tak v zemském chovu. Obé barevné varianty

byly po vétSinu doby chovany oddélené.

10.1.1 Historie chovu

Chovem koni v Kladrubech nad Labem se zabyval jizZ rod PersStejnti od roku 1541. Néasledné
byl v roce 1560 vybudovan hrebcinec. Roku 1579 rozSituje cisaf Rudolf II hfebc¢inec na hfeb¢in a
udéluje mu status Cisarského dvorniho hrebc¢ina (Valenta 2010), k némuZ se vaze vznik tohoto
plemene (Machek a Roubalova,2006). Tim se stavaji kladrubsti koné soucasti dvorni ceremonie
Habsburkd, které dodavali diky své uSlechtilosti na jedineCnosti. Starokladrubsky ki bélous se stal
symbolem aristokracie, zatimco vranici byli vyuZivani zasadné cirkevnimi hodnostéri. Zakladem
tehdejSiho chovu se staly domaci klisny, zapousSténé dovezenymi hiebci Spanélského a neapolského
ptivodu. Na pocatku se chovali koné rtznych barev, dokonce i isabely a strakoSi. Brzy se vSak
ustalily jen dvé barvy, bila a Cerna. Skutecny rozkvét zazival hfebcin za vlady cisafe Karla VI.
(1712-1748), kdy byl tehdejsi dvorni hfeb¢in v Kladrubech nad Labem povaZovan za nejsilnéjsi
hiebc¢in, ve kterém se chovalo 300 klisen a 30 plemenikt (Valenta, 2010). Z téchto zdznamu
vyplyva, Ze hiebcin v Kladrubech nad Labem hral spolu s hfebcinem v Lipici v cisafské hierarichii
prioritni roli. V hfebciné v Lipici byli chovani koné pro jezdecké ticely a hfebcin v Kladrubech nad
Labem produkoval koné pro ceremonialni zaptreze. To byl i divod vybéru koni v kladrubském

hiebCiné vétSitho a mohutnéjSiho ramce (DuSek et al.,, 1992). Oba hrebciny spolu tuzce
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spolupracovaly v tom smyslu, Ze lehci a uSlechtili koné pro jezdecké ucely byli pfemistovani do
Lipice a koné typu galakarosiér byli premistovani do Kladrub nad Labem. PouzZiti téchto dvou
plemen je stale patrné v jejich typu, t€lesné stavbé a pouZiti. Pfemist'ovani koni mezi hfebciny mélo
za nasledek, Ze naptiklad dva hiebci starokladrubského plemene a to Meastoso (bélous, 1773) a
Favory (plavak, 1779) byly pouziti jako zakladatelé otcovskych linii v lipickém plemeni a pét
kladrubskych klisen, které byly pouZziti jako zakladatelky lipickych rodin. Pfes toto pfemist'ovani se
starokladrubsky kin stale projevuje rozdilnou velikosti a utvareni téla od koné lipického a také
vykonnostnimi dovednostmi (Bilek, 1957).

Zakladatelem starokladrubkych béloust byl italsko-Spanélsky vranik Peppoli (*1764). Jeho
vnuk Generale (*1787) se stal zakladatelem linie Generale. Za oficiadlniho zakladatele chovu bilych
starokladrubskych koni je tedy povaZovan hiebec Generale. Jeho potomek — Generalissimus
(*1797) se stal zakladatelem linie béloust — Generalissimus (Valenta, 2010).

Plivodné se zékladna chovu osvézovala stalym importem staroSpanélskych koni z kvalitnich
evropskych, zejména italskych chovli. Na prelomu 18. a 19. stoleti vSak staroSpanélsky kun zacal
ztracet na oblibé a v dtsledku toho jeho chov v Evropé v podstaté zanikl. Od té doby se koné
italsko-Spanélského typu chovali v Kladrubech aZ na vyjimky uzaviené, tj. bez prilivu gent jinych
Spanélskych genti, povaZuje se od té doby za samostatné plemeno.

V letech 1918-1937 je existence starokladrubského koné vazné ohroZena, zvlasté pak chov
vranika. V roce 1938 je zapocato s regeneraci starokladrubského vranika. Tento projekt byl zapocat
z poslednich zbytki vrané varianty starokladrubského kong, které se zachovaly do roku 1941. Slo o
tfi hfebce — polobratry pro hiebci Sacramoso XXIX a 8 klisen, z nichZ byly pouze 2 Cistokrevné. K
regeneraci byly dale pouzity klisny s riznym podilem genti starokladrubského vranika, klisny
starokladrubského bélouSe, klisny lipické, klisny orlovského klusdka, kladrubo-lipické klisny a
klisny s castecnym starokladrubskym ptivodem. Nasledné se stav mateiské zaklady rozrostl béhem
péti let aZ na 54 klisen. Projekt regenerace pokracoval aZz do roku 1974, kdy se zapocalo se
zuSlechtovanim starokladrubského vranika. Dnes se na celém svété nachazi cca 1500 jedinci
starokladrubského plemene (Valenta, 2010).

Dals$im dilezitym milnikem byl rok 1995, kdy byl prohlasen historicky areal hrebcina v
Kladrubech nad Labem kulturni pamatkou. Jako nedilna soucast hfebcina bylo za kulturni pamatku
prohlaSeno i kmenové stado starokladrubského koné v poctu 65 klisen a 4 hiebcti v barvé bilé a 65

klisen 4 hfebci v barvé ¢erné. V roce 2002 byl historicky areal spolu s kmenovym stadem béloust
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(65 klisen a 4 hrebci) povySen na narodni kulturni pamatku. Kmenové stado starokladrubskych

vranikid vSak za narodni kulturni pamétku uznano nebylo (Machek, 2010).

10.1.2 Otcovské linie a matefFské rodiny

Ptvod staroklarubského koné je mozno vystopovat zpét k zakladatelim linii, které daly
jména soucasnym otcovskym liniim. Soucasna populace je rozdélena na 5 Cistokrevnych klasickych
linii a 3 Cistokrevné neklasické linie, z nichZ jsou tfi otcovské linie bélousi — GENERALE,
FAVORY a RUDOLFO, dvé otcovskych line vraniki SOLO a SIGLAVI PAKRA a tfi otcovské
linie, které se vyskytuji v obou barevnych variantach — GENERALISSIMUS, SACRAMOSO a
ROMKE. Cistokrevna klasicka otcovska linie NAPOLEONE zanikla v roce 1922.

Piehled zakladatel Eistokrevnych klasickych otcovskych linii starokladubskych koni (Sancova,
2010)

Néazev Barva Rok narozeni |Plemeno Ptivod

Generale bélous 1787 starokladrubské | Slovensko (Kopcany)
Generalissimus bélous 1797 starokladrubské | Slovensko (Kopcany)
Sacramoso vranik 1800 starokladrubské |Morava (Kromériz)
Napoleone* vranik 1945 italskospanélské |Italie (Rim)

Solo vranik 1927 starokladrubské | Cechy (Kladruby n. L.)
Favory plavak 1779 starokladrubské | Cechy (Kladruby n. L.)

* tato otcovska linie zanikla v roce 1922

Piehled zakladatelt ¢istokrevnych neklasickych otcovskych linii starokladubskych koni (Sancova,
2010)

Nazev Barva Rok narozeni |Plemeno Ptivod

Siglavi Pakra vranik 1946 lipické Chorvatsko (Dakovo)
Romke vranik 1966 friské Nizozemi

Rudolfo bélous 1968 lusitano Portugalsko

Plivod starokladrubského koné je mozné vysledovat zpét k osmi zakladatelkdm cistokrevnych

klasickych rodina a sedmi zakladatelkam cistokrevnych neklasickych rodin.
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Piehled zakladatelek Eistokrevnych klasickych rodin starokladubskych koni (Sancova, 2010)

Nazev Barva Rok narozeni |Plemeno Ptivod

Afrika bélka 1740 starokladrubské Hrebcin Kladruby n. L.
Rava bélka 1755 starokladrubské Hrebcin Kladruby n. L.
Deflorata bélka 1767 danksoSpanélské | Frederiksborg (Dansko)
Almerina vranka 1769 starokladrubské Hrebcin Kladruby n. L.
Sardinia bélka 1770 lipické Lipica (Slovinsko)
Ragusa vranka 1888 starokladrubské Hrebcin Kladruby n. L.
Cariera hnédka 1894 teplokrevné Hrebcin Kladruby n. L.
Madar VI bélka 1782 lipické Mezohegyes (Mad'arsko)

Prehled zakladatelek ¢istokrevnych neklasickych rodin starokladubskych koni (Sancova, 2010)

Nazev Barva Rok narozeni |Plemeno Ptivod

15 Narcis (I) vranka 1939 starokladrubské | Chrast u Chrudimi

67 Xandra bélka 1938 teplokrevné neznamy ptvod

154 Bara vranka 1953 orlovsky klusak | Hf. Chrenovojsky (Rusko)
Favora C3912 bélka 1963 starokladrubské | privatni — volny chov
Dana (G) C3934 | bélka 1969 starokladrubské | privatni — volny chov

292 Ritorna vranka 1974 teplokrevné Hrebcin Slatifany

Gita (G) €399 bélka 1974 teplokrevné privatni — volny chov

10.1.3 Situace v chovu starokladrubského koné

Pocetni stavy starokladrubskych koni stale stoupaly aZ do roku 2011 (1718 jedincti). Od roku 2011
pocty koni v populaci starokladrubkého koné stagnuji. Jak uvadi graf (10) v roce 2013 doslo k
mirnému nartstu pocetnich stavii (1744), hlavné z divodu nartstu poctu chovnych klisen. V roce
2015 doslo k dalSimu naridstu poctu koni (1774 jedinci). K 31.12.2015 je ve stavu 45 plemennych
hiebcti (22 béloust a 23 vranikii) a 526 chovnych klisen (253 bilé varianty a 273 vrané varianty). V
grafech 11 a 12 je uvedeno procentické zastoupeni jednotlivych otcovskych linii a matefskych rodin
v soucCasné populaci starokladrubského koné. Nejvétsi zastoupeni vykazuji otcovské linie SOLO
(20%) a SACRAMOSO (20%) a nejvySsi zastoupeni matefskych rodin vykazovaly rodiny:
Almerina-Albona 38 (12%) (Vyhodnoceni Slechtitelského programu starokladrubskych koni, 2015).
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Vyvoj pocetnich stavil starokladrubskych koni v letech
1990 - 2015
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Graf 10. Vyvoj pocetnich stavli starokladrubskych koni v letech 1990 — 2015 (Vyhodnoceni
Slechtitelského programu starokladrubskych koni, 2015)
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Graf 11. Procentické zastoupeni jedincti starokladrubského koné v otcovskych linii (Vyhodnoceni

Slechtitelského programu starokladrubskych koni, 2015)
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Graf 12. Procentické zastoupeni jedinct starokladrubského plmene v matef'skych rodinach
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