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veédni odvétvi, zvlasté z pohledu udrzeni ptirozeného ekosystému. V ptipad¢ domestikovanych zvirat,
je konzervacéni program obvykle zahajen u plemen, ktera pifedstavuji jedine¢né genetické a
fenotypové vlastnosti. Tradi¢ni Slechtitelské programy jsou hlavné zaloZeny na selekci za ucelem
zlepSeni ekonomicky dulezitych vlastnosti. Dusledkem této selekce je omezeni genetické
proménlivosti dané populace. Tudiz konzervacni programy je potifeba zaméfit na plemena ¢i druhy
zvitat, které maji zachovanou vyznamnou c¢ast genetické proménlivosti (FAO, 2000). Mezi hlavni
faktory ovliviiuji ztratu genetické diverzity patii efekt nazyvany efekt hrdla ldhve (bottleneck)
(Vicente et al., 2012). Efekt hrdla lahve (bottleneck efekt) vznika pti nahlém snizeni poctu jedinct
ucastnicich se reprodukce, které vede k vyraznému snizeni pocetnosti populace. Tato populace miize
béhem nésledujicich generaci obnovit svoji pocetnost, avSak vlivem genového posunu mtize dojit k
podstatné zméné genetické skladby této populace, tj. ke zménam alelovych Cetnosti (Relichova, 2009)
Otazka genetické diverzity se v poslednich nékolika desetiletich stala hodné¢ diskutovanou, kviili
zvySovani industrializace zeméd¢€lstvi a sni postupujici genetickou uniformitou plodin i
hospodaiskych zvifat. Rozmanitost plemen hospodaiskych zvitat je vSak nezbytna pro budouci
pfizplsobeni riznym onemocnénim, produkénim systémim, ménicim se klimatickym i trznim
podminkam (FAO 2000). Obecné¢ se proto zdchranné programy zameétuji hlavné na ohrozena lokalni
plemena (Notter 1999). Ta byvaji obvykle hiife zmapovand, ale obecné¢ vykazuji daleko vetsi
genetickou variabilitu nez celosvétové rozsifena plemena s jedinenymi ekonomicky zadoucimi
vlastnostmi (FAO 2000).

Biologickou diverzitu popisujeme jako rozsah veskeré riiznorodosti, kterou miizeme v ptirodé nalézt
(Mészaros 2018). Lze ji analyzovat na zdkladé¢ rhznych charakteristik: fenotypovych
(morfologickych), cytologickych, biochemickych a molekularnich (Saravanan et al. 2022).
Genetickou diverzitou je ale minén rozsah variability (polymorfismus) pfimo v sekvenci DNA
(Ellegren & Galtier 2016).

Z molekularniho hlediska existuji tfi hlavni typy variability, a to jednonukleotidové polymorfismy

(SNP), delece nebo inzerce riznych délek a variace pocti a délek repetitivnich sekvenci (VNTR)



(Vignal et al. 2002). Nov¢ alely se objevuji s kazdou dalsi generaci spontanni mutaci diky replikacnim
chybam nebo plsobenim mutagenli a z teoretického hlediska tedy miizeme genetickou diverzitu
oznalit za vysledek rovnovahy mezi zanikem a vznikem téchto vloh (Ellegren & Galtier 2016).
Rychlost mutaci se vramci riznych uroviiovych celkli jaderného genomu snizuje smérem od
jednotlivych genii az k variabilité na chromozomalni tirovni (Hodgkinson & Eyre-Walker 2011), ktera
se jesté navic vyznamné 1i$i mezi autozomy a gonozomy (Ellegren & Galtier 2016). Vyrazné rozdily
v mutacnich rychlostech existuji rovn€z mezi jadernou a mitochondrialni DNA, mezi zarode¢nou a
somatickou linii bunék, jakoZzto 1 mezi riznymi druhy (Lynch 2010).

Chov ovci se v poslednich desetiletich vlivem socioekonomickych zmén pfeorientoval smérem
k intenzivnéjSimu chovu nékolika malo vysoce produktivnich kosmopolitnich plemen (Dalvit et al.
2009). V minulém stoleti se produktivita orné pudy zvySovala o 2 % ro¢né vlivem rychlého
technického 1 genetického pokroku. Nasledkem toho poklesla cena obili 1 jinych plodin a pro fadu
zemedelct se tak stalo levnéjSim krmit obilim nez vyhradné€ spolé€hat na pastvu, coz razantn¢€ zménilo
celé systémy chovu. Nov¢ vyslechténa zvifata s vysokou produkci spolu s pokroc¢ilymi technologiemi
chovu vytladily tradi¢ni systémy chovu do tstrani kvili jejich vyssi rizikovosti (Mendelsohn 2003).
Situaci vedouci k rychlym ztratam genetické diverzity jesté zhorSilo nevhodné pouzivani BLUP
modelu plemennych hodnot. S nim se sice maximalizuje odpovéd’ na selekcei, ale mize vést k vybéru
blizce pribuznych jedinct (van Wyk et al. 2009). Vybrani ptfibuzni jedinci pak dale zvysuji Groveil
ptibuzenské plemenitby do budoucna (van Wyk et al. 2009). Tento postup neni idedlni rovnéz proto,
ze uspésnost budouciho zlepSovani produkce muze zaviset na genetické diverzité, kterd se za
soucasnych selek¢énich podminek jevi jako neutrdlni a miize zcela vymizet kvili pouhému
nezdokumentovani prospéSnosti (Tapio et al. 2006a).

S nastupem genomické selekce se logicky ptredpokladalo, Ze tento dusledek vymizi, protoze
genomicka selekce na zakladé celého genomu by méla zdiraznit rozdily mezi sourozenci a snizovat
tak Sanci na jejich souCasny vybér na zékladé presnéjSiho odhadu komponentu mendelistické
dédicnosti a tim 1 plemennych hodnot (Daetwyler et al. 2007). Jak ale ukazuje fada studii u skotu, tak
opak je Casto pravdou (napf.:Forutan et al. 2018; Scott et al. 2021). V dasledku genomické selekce se
snizuje generaCni interval a variabilita mendelistického vzorkovani, které opét vede ke zvySeni
inbreedingu, snizeni efektivni velikosti populace a ndhodné fixaci nebo ztraté¢ alel, at’ uz vlivem
genetického driftu nebo selekce (Makanjuola et al. 2020b). Proto byl navrzen alternativni pfistup
genomické selekce na zaklad¢ principu kontribucni selekce s cilem udrzet pod kontrolou inbreeding
— optimalni kontribu¢ni genomicka selekce (Sonesson et al. 2012; Woolliams et al. 2015). Hlavnim
principem je maximalizace genetické odezvy za dané urovné piibuzenské plemenitby na zaklade
ptibuznosti kandidati na selekci a zohlednénim jejich genetického piispévku (Dagnachew &

Meuwissen 2016).



Efektivni velikost populace

Wright (1968) definoval efektivni velikost populace (N.) jako velikost idealizované populace,
ktera muze poskytnout shodny nartst koeficientu pifibuzenské plemenitby nebo miru zmény v
proménlivosti Cetnosti alel v pozorované populaci. Tento pojem je zdkladnim parametrem Siroce
pouzivanym jako kritérium pro stanoveni stavu ohrozeni nejen u hospodatskych zvitat (FAO, 2000).
Jak Falconer a Mackay (1998) uvad¢ji, Ne je povazovano za zakladni parametr z davodu, Ze existuje
vztah mezi N. a naristem piibuzenské plemenitby, Urovni fitness a mezi ztratou genetické

proménlivosti zptisobenou ndhodnym genetickym driftem.

Efektivni velikost populace a idealizovana populace (Caballero, 1994)

V nekonecné velké populaci a bez pfitomnosti mutace, migrace a selekce ziistava cetnost alel
a genotypu staléd ptes jednotlivé generace. AvSak u konecné populace frekvence alel nahodné¢ kolisaji
z generace na generaci v disledku omezeného vybéru geni. 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 mozné odhadovat i v polnich podminkéch. Jak jiz bylo
zminéno, nejjednodussi podminky, za kterych mize byt zminény disperzni proces studovan je
idealizovand populace, ktera zahrnuje nekonec¢nou, ndhodné se patici populaci, kterou je mozno
rozdé¢lit na nekonecné mnoho subpopulaci. Kazda subpopulace zahrnuje konstantni pocet paricich se
jedinct (N) za generaci. V kazdé subpopulaci rodice vytvaieji 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 jedinclim 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 mozné sledovat disperzni procesy jako vybér gamet, nebo
jako proces piibuzenské 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 mozné vyjadrit jako:

q(1-q)
ok, =10, (1)

kde g je frekvence alel v nekone¢né populaci. Koeficient ptibuzenské plemenitby v generaci ¢ je pak

mozno odvodit ze vztahu, kde prvni ¢ast predstavuje kopie genti podle ptivodu (identity by descent)



jedinct v generaci ¢-/ a druha ¢ast kopie geni jedince v pfedchozi generaci. Nartst koeficientu

ptibuzenské plemenitby je pak mozno vyjadfit jako:

AF = —, (2)
kde
_ F—F
AF === 3)
V dusledku ptibuzenské plemenitby dochézi k poklesu heterozygotnosti z generace na generaci dle
vztahu
A=t =1-4F, (4)
Hi—q
nebo relativné k zékladni populaci
=1 Ft=(1-4F)". 5)

Vztah mezi proménlivosti alel pfes subpopulace a koeficientu ptibuzenské plemenitby je mozné pak
vyjadfit jako
e =a-a|1-(1-2) ] =at - @)F, ©
kde vraceni se o jednu generaci zpét (¢-7) je z divodu, ze geneticky drift zacind o 1 generaci diive
nez se vyskytne ptibuzenska plemenitba, pokud je uvazovano samooplozeni. Pokud samooplozeni
neni uvazovano (u vétsiny savcll) vznika geneticky drift o dvé generace diive. Tudiz, pii ndhodném
vybéru N jedincli do plemenitby z nekonecné velké populace neni zatim pfitomna piibuzenska
plemenitba, ale jiz doSlo ke genetickému driftu.
Na zéklad¢ poznatkli uvedenych vyse, je efektivni velikost populace definovana jako velikost

idealizované populace, ktera poskytuje nartist proménlivosti ve zméné frekvence alel, nebo nartst

ptibuzenské plemenitby, jakého je dosahovéano ve sledované populaci, tj.:

_q(1-q) _ 1
N, = _Zqu , nebo N, = TAF (7)

Tudiz N. hodnoti miru genetického driftu a zménu piibuzenské plemenitby v populaci (Caballero,

1994).

Rozdil v po¢tu samcu a samic (Caballero, 1994)
Ptedpokladejme rozdily mezi poctem samct (N,) a samic (Nn), které jsou v pribehu generaci
konstantni. Polovina gent v jakékoliv generaci (napi #-7) pochazi od otcti a druha polovina gent

pochézi od matek. Pravdépodobnost, Ze dvé alely v generaci #- 1, které splynou v populaci ¢ v potomka
(zygotu) pochézeji od jednoho jedince v generaci ¢-2, je i a pravdépodobnost, Ze pochazeji od

plemenika je tudiz %Nn(podobné je tomu u samic). Tudiz pravdépodobnost, ze dv¢ alely, které



splyvaji v generaci ¢ v zygotu, pochazeji od shodného jedince (bez ohledu na pohlavi) je %Nn +
iNm.V idealizované populaci je tato pravdépodobnost rovna %,coi se rovna Ni(Wright, 1938). Z

tohoto vztahu je pak mozné odvodit, ze

_ 4NpNp,
€ Np+Npy (8)

Z vyse uvedeného vyplyva, ze N = N,, + Ny, ng = %, m= NTm,tudii Ne = 4ngmN, z ¢ehoz plyne, Ze

Ne je maximalni (a odpovida pfimo N) kdyz ng =m = % V ostatnich ptipadech je N. < N. Déle z

vyse uvedeného vyplyva, ze méné pocetné pohlavi ma vyssi vliv na hodnotu N.. Naptiklad jestlize n,

= 0,01 tj. N, = 0,0IN a Ny = 0,99N, tudiz N, = 0,04N = 4N.

Nestejna velikost populace pres generace (Caballero, 1994)

V idealizované populaci je pocet paficich se jedincii konstantni (N, nebo N, N,) pies
jednotlivé generace. Pokud budeme uvazovat situaci, kdy pocty jedinct se béhem generaci méni s ;
jedinct za generaci i, oCekavana heterozygotnost v generaci ¢ vyjadiena relativné k heterozygotnosti

v zéakladni generaci je

He _ ot _ 1
w=nt (1-57) ©)
Pokud nahradime N. za N ve vztahu (48) a (51) ziskame
He 1\t
w=(1-5)- (10)
JestliZe je populace velké a pocet generaci maly miZe byt tento vztah upraven na
1 1 1
v ;zle Fi(anht,1938). (11)

Pti zohlednéni rozdilného poctu samcti a samic (8) je mozné vztah (11) upravit na:

L lyt o1
Ne - tlel (4Nn,i + Nm,i). (12)

Protoze se jednd o harmonicky prumér, vyplyvaji ze vztahu dva dualezité body:

1) Maximalni N, vznika tehdy, kdyz Zf_, N;je konstantni velikosti populace ptes jednotlivé generace.
2) N. je vyrazn€ ovlivnéna i snizenim poctu jedinct v jednom obdobi.

Z toho vyplyva, ze vznikly efekt hrdla lahve (bottleneck), ktery zptisobil zvysSeni hodnoty
ptibuzenské plemenitby, nemtze byt kompenzovan pozd¢jSim zvySenim velikosti populace. A to z
toho dlivodu, Ze ¢etnost moznych mutaci je nizka i ve velkych populacich.

Jak jiz bylo zminéno, geneticky drift vznika dvé generace diive nez piibuzenska plemenitba.
Pokud se velikost populace méni v pribehu generaci, geneticky drift zavisi na poc¢tu jedinct v

generaci. Zatimco ptibuzenska plemenitba zavisi na poc¢tech jedincti v generaci prarodict.



Odhad efektivni velikosti populace ze skutec¢né populace

Jak jiz bylo uvedeno, vyse uvedené postupy jsou odvozené z idealizované populace.
Napiiklad, vztah (8) pfedstavuje moznost zohlednéni rozdilného poctu samcti a samic v populaci.
Vztah (12) navic zohlediniuje mozné kolisani poctii jedinct z generaci na generaci. Tyto vztahy vSak
neberou v tvahu piibuznost mezi jedinci a uvazuji sam¢i a samici jedince za nepiibuzné. Cervantes
et al. (2008) uvadi, ze predpoklad idealizované populace je vSak nadpomocny pii odvozeni poctu
efektivni velikosti populace ve skute¢né populaci, ve které dochazi k selekci, nendhodnému pareni a

k ptekryvani generaci. Gutiérrez et al. (2003) navrhli postup uplatnitelny v redlné populaci, ktery
vyuziva narlstu piibuzenské plemenitby dle roki narozeni (vztah 7), kde AF = %,kde FraFug
—rt-1

jsou primérné koeficienty ptibuzenské plemenitby v roku (generaci) ¢ a t-1. Gutiérrez et al. (2008)
vSak uvadeéji, Ze tato metoda nemusi byt spolehliva v pfipadé, kdy dochdzi k zméné v systému pareni.
Napiiklad pokud dojde po obdobi, kdy byli pafeni blizci ptibuzni, k zmeéné a jsou paieni méné
piibuzni jedinci, tato metoda mize poskytovat neredlné zaporné hodnoty N.. Gutiérrez et al. (2008)
nasledné odvodil vztah pro odhad realizované efektivni velikosti populace, kterd odpovida skutecnym
populacim. Tuto metodu je mozné odvodit takto:

Ptredpokladejme populaci o velikosti N jedinct odpovidajici podminkdm idealizované
populace. V téchto podminkach hodnota koeficientu ptibuzenské plemenitby hypotetické generace ¢

miZze byt ziskana ze vztahu:
F,=1-(1-4F). (13)

Tato myslenka vychézi z hodnot koeficientu ptibuzenské plemenitby a hodnoty ekvivalentu
neptekryvajicich se generaci (Maignel et al., 1996), pro kazdého jedince zahrnutého do referen¢ni
populace. Pokud bude déale uvazovano, zZe vSichni jedinci v referen¢ni populaci maji shodnou hodnotu
koeficientu ptibuzenské plemenitby (F;=F;) pak nartst koeficientu piibuzenské plemenitby mize byt

stanoven jako:

AF; =1-"""/T—F, (14)
kde EqG; v tomto ptipadé predstavuje ekvivalent kompletnosti generaci pfedkii (Maignel et al., 1996).
Primérna hodnota ekvivalentu kompletnosti generaci predkt (Maignel et al. 1996) odpovida poctu
generaci v diskrétnich (neptekryvajicich se) populacich (Wooliams a Maéntysaari, 1995). Z toho
vyplyva, Ze je mozné vztah pouzit na realné populace. Soubor hodnot AF; odhadnutych pro kazdého
jedince v referen¢ni populaci je nasledné vyuzit pro odhad N. referencni populace. Realizovana N. je

pak pfimo odvozena z primérné hodnoty AF; dle vztahu:



1
NeF :ﬁ' (15)

S

Dalsi metodu, kterd odpovida redlnym populacim, navrhli Cervantes et al. (2008). Tato
metoda je zaloZena na zaklade zvysSeni hodnoty puvodového koeficientu: kdy se pro realizované

efektivni velikosti populace vyuzivd zvySeni hodnoty pivodového (fxy) koeficientu pro vSechny

Equ+Equ

jedince j a k (ACj, Cervantes et al., 2011) s ohledem na ACj, = 1 — * J1—Cj, kde EqG;a

EqG;y je ekvivalent kompletnich generaci (Maignel ef al., 1996) jedinct j a k, 4Cj je zvySeni
puvodového koeficientu mezi parem jedinctij a k a Cj je koeficient ptibuzenské plemenitby moznych
potomkd jedincil j a k. Realizovana efektivni velikost populace miize byt odhadnuta s vyuziti vztahu
(Cervantes et al., 2011):
Nec = . (16)

kde AC je primémé zvyseni ptivodového koeficientu mezi jedinci j a k v referenéni populaci.

Rozdily mezi odhady efektivnich velikosti populaci zalozenych na nartstu koeficientu
piibuzenské plemenitby (Ner) a nartistu pivodového koeficientu mezi dvéma jedinci (Nec) poskytuji
informace o mozném nenahodném paieni mezi jedinci ve sledované populaci ¢i subpopulacich a
mozném snizeni hodnoty genetické rozmanitosti v nésledujicich generacich v diisledku kombinaci
rodicovskych part. Pokud by populace byla povazovana za idealizovanou populaci, Ner a Nec by
m¢ély dosahovat shodnych hodnot. Neshoda mezi t€émito parametry poukazuje na preferovany vybér
rodicovskych para. Jinymi slovy, porovnani hodnot N.c a Ner umoziiuje charakterizaci vlivu
preferenc¢niho pfipafovani v populaci (Cervantes et al., 2011). Pokud hodnoty poméru Nec/Ner
dosahuji hodnoty nizsi nez 1 je zfejmé, ze ve sledované populaci nedochdzi k preferenénimu
piipafovani, které by rozdélovalo danou populaci na dalsi subpopulace. A naopak, pokud by hodnoty
pomeéru N.c/Ner dosahovaly hodnoty vyS$$i nez 1 znamenalo by to, Ze v populaci dochazi k
preferen¢nimu pfipafovani, diky kterému by dochazelo k rozdéleni populace na dalsi subpopulace. V
téchto subpopulacich by hodnoty ptibuznosti dosahovaly vyssich hodnot nez mezi subpopulacemi a
proto by celkova piibuznost dosahovala nizSich hodnot nez primérny koeficient ptibuzenské
plemenitby.

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

zakladatelu.
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