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ABSTRACT  

Genetic variability of two dog breed, Caucasian Sheperd Dog and Czech Terrier was analyzed using a 
set of ten microsatellites. Caucasian Shepherd Dog is large and ancient population and Czech terrier is 
modern dog breed, its origin is clear. The Caucasian Sheperd Dog genetic variability was found very 
high, as it was expected. The Czech Terrier genetic variability was lower, but enough high for next 
breeding and unexpectedly variable when it was created with high degree of inbreeding. 
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ÚVOD 

Příbuzenská plemenitba – inbreeding - s sebou nese riziko driftu a ztráty alel, přesto 

je od dob Roberta Backewella (1725 – 1795) jedním z pilířů moderního šlechtění, nehledě na to, 

že už ve starověku jejím prostřednictvím vznikala plemena koní, psů nebo i jiných zvířat, vždy ovšem 

za současného působení důkladné selekce. 

Biodiverzita je skloňovaná ve všech oblastech biologie od ekologie, ochrany přírody 

až po biotechnologie, farmacii a zemědělství, jako podmínka stability ekosystémů země, zdroj výživy 

dosud hladem strádajícího lidstva, ale také genové bohatství živých organismů, které může a s jistotou 

i bude nalezištěm dosud neznámých léků. Z pohledu genetiky jde vlastně o bohatství genů, respektive 

alel. 

Srovnání genetické diverzity u dvou plemen psů bylo myšleno především jako modelování 

situace různě velkých a různou selekcí vzniklých populací, přičemž bychom u jiných druhů 

hospodářských zvířat jen obtížně hledali populace nebo plemena s tak rozdílnou velikostí počáteční 

populace. Také správnost rodokmenů je u psů zřejmě o něco vyšší než například u skotu (záměny 

telat atd.) 

Kavkazský pastevecký pes je velmi staré plemeno, jeho kořeny mohou sahat až do doby 

domestikace prvních ovcí a koz (nezbytná ochrana proti vlkům a medvědům), kdy se požadovali psi 

mohutnější než vlk. 

Český teriér je plemeno vzniklé původně ze tří jedinců (fena a dva psi) s dodatečným přilitím 

krve dalšího jednoho zvířete (fena) asi po dvaceti letech  a v počátcích chovu ještě byla uplatňována 

nejužší příbuzenská plemenitba. Je to jedna z nejužších příbuzenských plemeniteb ze všech psích 

plemen chovaných v rámci FCI (Fédération Cynologique Internationale - Mezinárodní kynologická 

federace). 

MATERIÁL A METODIKA 

Sledované populace psů 

 Pro hodnocení genetické variability bylo vybráno 41 jedinců plemen kavkazský pastevecký 

pes a český teriér. Z plemene český teriér 21 jedinců z různých chovatelských stanic s původem z České 

republiky. U plemene kavkazský pastevecký pes 40 jedinců také z různých chovatelských stanic 

s původem z České republiky a několika zvířat importovaných z Ruska. 

Sběr vzorků 

 Od obou plemen byly odebrány stěry sliznice dutiny ústní (bukální stěr), v počtu kavkazský 

pastevecký pes (KAO) 40 vzorků a český teriér (CT) 21 vzorků 



Stanovení polymorfismu mikrosatelitů 

 Mikrosatelity (FHC2079, FHC2054, FHC2010, PEZ1, PEZ3, PEZ5, PEZ6, PEZ8, PEZ12, 

PEZ20) byly analyzovány (StockMark® Paternity PCR Typing Kit; Applied Biosystems) podle 

doporučené metodiky. Fragmentační analýza byla provedena pomocí ABI PRISM® Genetic Analyzer 

(Appplied Biosystems, Foster City, CA, USA) 

 Analýza byly provedena v laboratořích molekulární genetiky Ústavu morfologie, fyziologie 

a genetiky zvířat. 

Statistická analýza 

 Statistická analýza byla provedena pomocí programu GENEPOP 4.0.7 (ROUSSET 2007) 

Výpočet četnosti genotypů a alel 

 Výpočet četnosti výskytu alel vychází ze vzorce 

  p = d + ½ h 

  q = r + ½ h 

 kde  

  p = relativní četnost dominantní alely 

  q = relativní četnost recesivní alely 

  d = relativní četnost dominantních homozygotů 

  h = relativní četnost heterozygotů 

  r = relativní četnost recesivních homozygotů 

 

Genotypové a alelové frekvence byly počítány pro obě populace na všech lokusech 

Výpočet heterozygotnosti vychází z Hardy-Weinbergova zákona, H - W test byl počítán 

pro obě plemena na deseti lokusech. Byl použit exaktní test pro více než čtyři alely (kompletní 

výpočet), odhad exaktních P-hodnot pomocí metody Markovových řetězců (ROUSSET 2007). 

VÝSLEDKY A DISKUZE 

U plemene český teriér byly hodnoty heterozygotnosti pozorované oproti hodnotám 

heterozygotnosti očekávané, na pěti lokusech větší, na jednom lokusu (PEZ6) sobě rovné a na čtyřech 

lokusech menší. 

U plemene kavkazský pastevecký pes byly hodnoty heterozygotnosti pozorované oproti 

hodnotám heterozygotnosti očekávané, na pěti lokusech větší, na jednom lokusu, shodném jako u ČT 

sobě rovné (PEZ6) a na čtyřech lokusech menší. 



Tab. 1 Počet alel (PA), velikost fragmentu (bp), heterozygotnost očekávaná (HE), heteozygotnost 

pozozorovaná (HO),polymorfní informační obsah (PIC), pro plemeno český teriér (CT) 

Lokus 
Velikost 

(bp) 
PA HE HO PIC 

FHC2010 227 – 231 2 0,483 0,571 0,360 
FHC2054 147 – 159 3 0,589 0,571 0,497 

PEZ1 110 – 122 3 0,570 0,476 0,491 
PEZ12 268 – 284 3 0,668 0,619 0,578 
PEZ20 175 – 183 2 0,048 0,048 0,045 
PEZ5 102 – 110 3 0,641 0,762 0,551 

FHC2079 273 – 285 3 0,511 0,667 0,374 
PEZ3 123 – 126 2 0,508 0,619 0,373 
PEZ6 176 – 192 5 0,538 0,538 0,497 
PEZ8 231 – 243 2 0,316 0,286 0,261 

 

Tab. 2 Počet alel (PA), velikost fragmentu (bp), heterozygotnost očekávaná (HE), heteozygotnost 

pozozorovaná (HO),polymorfní informační obsah (PIC), pro plemeno kavkazský pastevecký pes (KAO) 

Lokus Velikost 
(bp) 

PA HE HO PIC 

FHC2010 223 – 239 5 0,641 0,575 0,591 

FHC2054 151 – 171 6 0,796 0,750 0,753 

PEZ1 110 – 122 4 0,733 0,800 0,673 

PEZ12 260 – 308 10 0,798 0,825 0,764 

PEZ20 171 – 195 6 0,677 0,725 0,626 

PEZ5 98 – 114 5 0,674 0,675 0,617 

FHC2079 269 – 285 4 0,615 0,550 0,540 

PEZ3 108 – 135 8 0,823 0,775 0,790 

PEZ6 168 – 196 8 0,768 0,768 0,723 

PEZ8 223 – 239 5 0,732 0,825 0,685 

 

ZÁVĚR 

Získané výsledky zřetelně ukazují na velký rozdíl mezi oběma plemeny, pokud jde o pestrost 

alel a odpovídají předpokladům, vzhledem k vzájemně zcela odlišné historii obou plemen, jejich vzniku 

i současné početnosti populaci.  

Kavkazský pastevecký pes je plemeno s dostatečnou genovou variabilitou, počet alel i míra 

heterozygotnosti svědčí o dobrém „genetickém zdraví populace“ a dává dostatek prostoru pro udržení 

plemene i další šlechtění, případně odstraňování nežádoucích geneticky podmíněných vad 

(např. dysplazie kyčelního kloubu) 

Český teriér je podstatně více uniformní, což se taktéž dalo očekávat, vzhledem k jeho 

vzniku z pouhých tří jedinců, přesto i u něho je pozorovaná heterozygotnost na dobré úrovni a dokonce 

i srovnatelná s jinými plemeny, které vznikly z mnohem početnějšího základu. 
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