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Prudký rozvoj molekulární genetiky a bioinformatiky v posledních dvou desetiletích umožnil 

začlenění genomických údajů do pravidelného šlechtění hospodářských zvířat, čímž se otevřela tzv. 

„nová éra šlechtění“. Nejvýrazněji se tato změna projevila u dojeného skotu, kde byla myšlenka 

genomické selekce (GS) rychle přijata a zásadně proměnila obvyklé šlechtitelské postupy. 

Genomická selekce, využívající údaje o genetickém založení zvířat získané přímo z DNA, umožňuje 

přesný výběr jedinců již v raném věku, bez nutnosti čekat na jejich vlastní užitkovost nebo užitkovost 

potomstva. Díky tomu dochází k výraznému zkrácení generačního intervalu, urychlení genetického 

pokroku a zvýšení účinnosti šlechtění. Současně genomika usnadnila kontrolu příbuzenské 

plemenitby díky lepší znalosti skutečné genetické příbuznosti jedinců (Curik et al., 2014) a umožnila 

dřívější genetické prověření mladých plemeníků (Schefers a Weigel, 2012). Rozšířený přístup ke 

genomickým údajům dále umožnil zavedení nových postupů odhalení genetických defektů, 

optimalizaci připařovacích plánů a podporu udržitelného šlechtění s ohledem na genetickou 

rozličnost a proměnlivost mezi plemeny a uvnitř plemen. 

Zatímco u skotu se genomická selekce běžně používá více jak 10 let, u malých přežvýkavců je 

množství dostupných genomických dat dosud omezené. Přesto se ukazuje, že i v chovu ovcí a koz 

má genomická selekce značné možnosti. Kratší generační interval, široké spektrum produkčních i 

funkčních znaků (od růstu a jatečné hodnoty přes mléčnou užitkovost až po odolnost vůči parazitům) 

představují u ovcí a koz významnou příležitost k urychlení genetického pokroku prostřednictvím 

přesnější selekce a přesného výběru mladých plemeníků. Specifické podmínky chovu malých 

přežvýkavců (zejména menší velikost populací či extenzivní systémy chovu) činí budování 

referenčních populací a efektivních genomických programů náročnějším. Významnou roli přitom 

hraje i ekonomika genomických analýz. I když cena SNP analýzy jednotlivého zvířete není vysoká, 

při genotypizaci většího počtu ovcí či koz představují celkové náklady značnou investici. Ta může 

omezovat ochotu chovatelů zapojit do testování širší část populace a zpomalovat vytváření dostatečně 

velkých referenčních populací. 

Přesto se genomická selekce, poprvé teoreticky popsaná v roce 2001 (Meuwissenem a kol., 2001), 

dnes běžně uplatňuje v chovných programech ovcí v řadě zemí světa. Významné zkušenosti s jejím 

praktickým využitím mají například Austrálie a Nový Zéland (Woolley et al., 2023), Francie (Baloche 

et al., 2014), Spojené království (Kaseja et al., 2023) a v posledních letech také Spojené státy 

americké (McMillan et al., 2022). Tyto příklady ukazují, že i přes strukturální omezení typická pro 

chov malých přežvýkavců lze genomiku úspěšně začlenit do šlechtitelských programů a dosahovat 

měřitelného genetického pokroku. 

 

Co je to genomika 

Pro porozumění významu moderních metod ve šlechtění je důležité odlišit pojmy genetika a 

genomika. Genetika je vědní obor zabývající se studiem jednotlivých genů a jejich vlivem na 

dědičnost. Má řadu podoborů – například molekulární genetiku, cytogenetiku, imunogenetiku, 

populační genetiku, genetiku kvantitativních vlastností nebo evoluční genetiku. Naproti tomu 

genomika se zaměřuje na studium celé genetické informace organismu uložené na chromozomech, 

tedy genomu. Zatímco genetika zkoumá konkrétní geny a jejich účinky, genomika se snaží pochopit 

strukturu, funkce a interakce všech genů v rámci celého genomu. Zahrnuje jak mapování DNA (tedy 

určení pořadí nukleotidů), tak i určení vlivů jednotlivých genů a jejich vzájemných vztahů. 



 
Obrázek 1. Jednonukleotidový polymorfismus – SNP (Single Nucleotyde Polymorfism) 

 

V oblasti šlechtění hospodářských zvířat se genomika v současnosti soustředí zejména na 

vyhodnocení jednonukleotidových polymorfismů (SNP) – drobných rozdílů v DNA, které představují 

změnu jediného nukleotidu (A, T, G nebo C) (obrázek 1.). Aby byla mutace považována za SNP, musí 

se vyskytovat v populaci alespoň u 10 % jedinců. Genom ovce obsahuje přibližně 2,6 miliardy 

nukleotidů (dusíkatých bází) a genom kozy asi přibližně 2,7 miliardy nukleotidů, přičemž při běžném 

genomickém rozboru se pracuje s údaji o zhruba 70 tisíc SNP rovnoměrně rozprostřených po celém 

genomu. Tato data se získávají pomocí tzv. SNP čipů – umožňujících rychlé stanovení malých úseků 

DNA. Obvykle se využívají čipy se 70 tisíci SNP, dostupné jsou však i hustší čipy s až 600 tisíci SNP. 

V posledních letech se rozšiřuje také využití celogenomového sekvenování (WGS – whole-genome 

sequencing), které poskytuje úplný obraz o genetické výbavě jedince. Běžný postup využívání 

genomických údajů vychází z toho, že každý jedinec získává jednu sadu chromozomů (½ genetického 

založení) od otce a druhou (½ genetického založení) od matky – jak je znázorněno na obrázku 2 

modrou a oranžovou barvou. Na každém chromozomu se nachází sekvence nukleotidů (A, T, G, C), 

které se pro účely počítačového zpracování převádějí na čísla. Například může být adenin (A) a 

cytosin (C) kódován jako „1“, zatímco thymin (T) a guanin (G) jako „0“. Na tomto základě lze 

jednotlivé genotypy vyjádřit jako dvojice čísel: například homozygot AA jako „11“, heterozygot AT 

jako „10“ nebo „01“, a homozygot GG jako „00“. Pořadí v příkladu „AT-AA-AA-GG-GC-AT“ by 

pak byla převedeno do číselného zápisu „10-11-11-00-01-10“, jak je uvedeno na obrázku 2. Tento typ 

datového zpracování je základem pro následné bioinformatické rozbory a hodnocení využívané ve 

šlechtění hospodářských zvířat. 

 

 
Obrázek 2. Ukázka kódování genomického zápisu 

 

Na základě tohoto přístupu mohou genotypové údaje jednotlivých jedinců vypadat například tak, jak 

je znázorněno na obrázku 3. V první části tabulky je zachycena samotná genetická informace, zatímco 

v druhé části jsou pro každý SNP uvedeny podrobnosti: číslo chromozomu, název SNP markeru a 

jeho pořadí na daném chromozomu. Na první pohled působí tyto údaje velmi složitě a pro laika i 

odborníka neznalého genomiky téměř nesrozumitelně, podobně jako starověké texty Inků či egyptské 

hieroglyfy. Abychom těmto genetickým „kódům“ porozuměli, potřebujeme k jejich rozluštění 



zvláštní – jedinečný „klíč“, který v případě genomiky představují bioinformatické nástroje a rozbory. 

Právě ty nám umožňují odhalit skryté údaje obsažené v genotypu jedince a využít je například pro 

odhad genetické hodnoty, předpověď užitkovosti, výskytu znaků a snadnější selekční rozhodování o 

sestavování rodičovských párů a připařování jedinců. K čemu může být genomika v praxi šlechtění 

užitečná, si podrobněji ukážeme v následujícím textu. 

 

 
Obrázek 3. Ukázka jednoho z možných záznamů rozboru SNP 

 

Hlavní výhody genomiky ve šlechtění ovcí a koz by se daly shrnout do následujících bodů, které 

budou podrobně vysvětleny: 

 

Ověření původu 

Genomika dnes hraje klíčovou úlohu při ověřování původu, což jsou základní předpoklady pro přesné 

odhady genetické hodnoty a bezchybné řízení šlechtitelských programů. Vzhledem k velkému 

mezinárodnímu obchodu se zvířaty je nutné, aby země postupovaly jednotně. V současnosti se 

hromadně přechází na ověřování původů všech druhů zvířat právě podle SNP.  Správné určení 

rodičovství je zásadní pro přiřazení užitkových údajů ke správným rodinám a pro budování kvalitních 

rodokmenových dat. V běžné práci však mohou v „papírových“ rodokmenech vznikat chyby, a to 

vlivem neúplných údajů nebo lidského omylu. V těchto případech je možné využít genetické testy 

založené na DNA, které původ jedince jednoznačně potvrdí či vyvrátí. V současnosti SNP markery 

(jednonukleotidové polymorfismy) rychle nahrazují dříve používané mikrosatelitní markery (STR 

markery), a to především díky nižší ceně, vyšší automatizaci, snadné standardizaci napříč 

laboratořemi a celkově vyšší vypovídající hodnotě. SNP testy výrazně zvyšují pravděpodobnost 

odhalení nesprávného rodičovství. Ověření původu je založeno na srovnání genotypu potomka s 

genotypy rodičů – při shodě alel lze rodičovství potvrdit, při nesouladu (např. výskytu alely u 

potomka, kterou rodič nemá) jej lze spolehlivě vyloučit. Postup ověřování rodičovství ukazuje 

obrázek 4. Pro jednoduchost uvádíme pouze 10 lokusů. Každý jedinec (potomek, otec, matka) má v 

každém lokusu 2 alely. Potomek dostane v každém lokusu jednu alelu z dvojice od otce a jednu z 

dvojice od matky. U varianty a) je zřejmé, že potomek nese genetickou informaci, která odpovídá jak 

otci, tak matce. Naopak u varianty b) lze vidět neshodu mezi genotypy – například na lokusu 10 má 

potomek sestavu „TT“, zatímco matka nese kombinaci „AG“. Takový rozdíl potvrzuje, že matka 

nemohla předat potomkovi alelu „T“, a rodičovství je tak vyloučeno, přestože v ostatních lokusech 

přenos od rodičů na potomka by možný byl. 



 

 
Obrázek 4. Ukázka ověření původu u dvou rozdílných jedinců 

 

Významnou výhodou SNP markerů pro ověřování původu je jejich vysoký počet – běžně kolem 50 

tisíc na jedince – což umožňuje v případě vyvráceného rodičovství zpětně dohledat skutečného 

biologického rodiče, pokud je již rovněž genotypován. Tento přístup zásadně přispívá ke zpřesnění 

rodokmenů, zvyšuje kvalitu šlechtitelských dat a posiluje úspěšnost řízení chovu. 

 

Kontrola příbuznosti a genetické rozmanitosti populací ovcí a koz 

Pro dlouhodobé udržení životaschopnosti populace zvířat je nezbytná kontrola genetické diverzity, 

tedy genetické rozmanitosti. Genomika v tomto směru představuje významný nástroj, protože 

umožňuje zpřesnit odhad genetické příbuznosti mezi jednotlivci. Tím přispívá k lepší kontrole 

genetické proměnlivosti v populaci, přesnější selekci a lepšímu řízení chovu. V běžném šlechtění 

vycházíme z předpokladu, že každý jedinec předává prostřednictvím gamet (spermií nebo vajíček) 

svému potomkovi 50 % své genetické výbavy. Očekáváme tedy, že genetická příbuznost mezi 

jedincem a jeho potomkem je 0,5, mezi jedincem a jeho vnukem 0,25 – protože mezi prarodičem a 

rodičem je příbuznost 0,5, mezi rodičem a jeho potomkem opět 0,5, a tudíž mezi prarodičem a 

jedincem 0,5 × 0,5 = 0,25 (obrázek 5). Přehled nejčastějších očekávaných příbuzenských vztahů je 

uveden v tabulce 1. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Obrázek 5. Znázornění očekávaných příbuzenské vztahy mezi jedinci 

 

 

Tabulka 1. Očekávané příbuzenské vztahy mezi různými jedinci 

Příbuznost – rodokmen Koeficient příbuznosti 

Rodič – potomek 0,5 

Vlastní sourozenci 0,5 

Polosourozenci 0,25 

Prarodič – jedinec 0,25 

Praprarodič – jedinec 0,125 

Bratranci – sestřenice 0,125 

 

 Při tvorbě gamet však dochází ke genetickým rekombinacím (překřížení vláken v chromozomu, tzv. 

crossing-over), tedy k výměnám genetických údajů (alel) mezi sobě odpovídajícím úsekům 

chromozomů.  K těmto výměnám může docházet na různých místech a vícekrát, jak je uvedeno na 

obrázku 6, a výrazně ovlivňují skutečné složení předané genetické informace. Tyto rekombinace 

vnášejí do genetické příbuznosti proměnlivost, která v očekávaných rodokmenových hodnotách není 

podchycena, což může vést k nepřesnostem. Na obrázku 7 jsou znázorněny čtyři generace – od 

zakladatelů (G1) až po současnou generaci (G4). I když platí, že každý jedinec získává 50 % své 

genetické výbavy od matky a 50 % od otce, díky rekombinaci může být složení těchto 50 % různé – 

například nakombinované z různých částí chromozomů jednotlivých předků. V modelovém příkladu 

(obrázek 7) má jedinec A podle rodokmenu s prarodiči B a C očekávanou příbuznost 0,25. Genomická 

data však odhalí, že se skutečná příbuznost liší – například mezi A a B činí 0,45 (tedy 45 % sdíleného 

genomu), zatímco mezi A a C pouze 0,05 (5 %). Toto zpřesnění příbuzenských vztahů výrazně 

napomáhá přesnějšímu odhadu genetického založení jedinců, a tím zvyšuje odezvu na selekci. 

Zároveň umožňuje výběr chovných zvířat již v mladém věku, často ještě před dosažením vlastní 

užitkovosti. Vychází se přitom z předpokladu, že jedinci s podobnějším genotypem mohou v 

obdobných podmínkách dosahovat podobné užitkovosti a jejich potomci mohou získávat srovnatelné 

genetické založení. Selekce v raném věku tak vede ke zkrácení generačního intervalu. Kombinace 

kratšího generačního intervalu a vyšší přesnosti selekce následně přispívá k dosažení vyššího 

genetického zisku v populaci. 

 



Obrázek 6. Chromozomové rekombinace 

 

 
Obrázek 7. Očekávaná x skutečná příbuznost mezi jedinci 

 

 

Genomická plemenná hodnota 

Jedním z klíčových přínosů genomiky ve šlechtění malých přežvýkavců je možnost předpovědi 

genomických plemenných hodnot (GEBV – Genomic Enhanced Breeding Values), které zásadním 

způsobem zpřesňují hodnocení genetických schopností (plemenných hodnot) jednotlivých zvířat. Na 

rozdíl od běžného přístupu, který se opírá pouze o rodokmenové informace a naměřené (fenotypové) 

údaje (např. masná či mléčná užitkovost jedince nebo jeho příbuzných), GEBV využívá také 

informace přímo z DNA – přímo z tisíců jednonukleotidových polymorfismů (SNP markerů) 

rozmístěných po celém genomu. Díky tomu je možné odhadnout genetické založení jedince s vyšší 

přesností, a to i v případě mladých zvířat, která ještě nemají vlastní záznamy o užitkovosti, ale tyto 

užitkovosti známe od jiných také genotypovaných jedinců. 

 

Předpověď genomických plemenných hodnot může být založena na dvou rozdílných přístupech: 

dvoukrokový nebo jednokrokový. U tzv. dvoukrokového přístupu se nejprve na základě referenční 

skupiny zvířat (s dostupnými genotypy i dostatečně kvalitními údaji o užitkovosti) odhadnou efekty 

jednotlivých markerů (tzv. SNP efekty), jak ovlivňují danou sledovanou užitkovost. V druhém kroku 

se pak genetické založení jednotlivých jedinců odhadne či předpoví jako součet těchto efektů 

jednotlivých SNP podle jejich skutečného genotypu. Tento dvoukrokový postup byl uplatňován dříve, 

než postup jednokrokový, a to z důvodu menší metodické náročnosti. Nevýhodou je, že se dá uplatnit 

pouze na jedince s genomickou informací a vyžaduje řadu těžko splnitelných předpokladů.  Naproti 

tomu novější jednokrokový přístup (single-step GBLUP) kombinuje fenotypová data o užitkovosti 

všech jedinců, genotypovaných i negenotypovaných, se všemi dostupnými SNP informacemi. Díky 

genomickým datům se zpřesňují příbuzenské vztahy nejen mezi genotypovanými jedinci, ale i mezi 

jejich příbuznými, kteří genotypovaní nejsou. V konečném důsledku dojde k opravě příbuzenských 

vztahů mezi všemi jedinci v celé populaci. Tímto způsobem dochází k přímému propojení všech 

dostupných údajů, což zajišťuje vyšší přesnost odhadu genetického založení jedince a lepší využití 

dat i u zvířat, která nejsou genotypována, ale jsou příbuzná s genotypovanými jedinci, nebo jsou jejich 

vrstevníci. 

 



V podmínkách chovu ovcí a koz, kde jsou rodokmenové údaje někdy omezené a dostupnost 

fenotypových dat variabilní, představuje využití ověření původu a genomické plemenné hodnoty 

významný nástroj pro přesnější selekci. Tudíž genomická selekce umožňuje výběr jedinců s 

genetickými předpoklady pro ekonomicky důležité vlastnosti, například růst, mléčnou užitkovost, 

plodnost, kvalitu vlny či odolnost vůči chorobám a parazitům, a to již v raném věku, často ještě 

předtím, než mají vlastní užitkovost. Výrazně se tak zkracuje generační interval a zvyšuje se odezva 

na selekci. Genomické údaje rovněž umožňují geneticky rozlišit jedince se stejným rodokmenem a 

stanovit jejich rozdílné genetické založení, čímž se zvyšuje odezva na selekci a zároveň lze lépe řídit 

míru příbuznosti a udržet genetickou různorodost v populaci. Genomická selekce se v současné době 

již využívá ke stanovení genetického založení jedinců a následné selekci u některých plemen ovcí a 

koz v Evropě, Austrálii, Novém Zélandu či USA (např. Daetwyler et al., 2010; Baloche et al., 2014; 

Woolley et al., 2023; McMillan et al., 2022). Díky genomice je dnes možné cíleně identifikovat řadu 

genetických variant, které ovlivňují produkční, reprodukční či zdravotní vlastnosti ovcí a koz. 

Některé z těchto variant lze přímo vyčíst z genomických dat, jiné se stanovují prostřednictvím 

doplňkových analýz. Patří mezi ně například rezistence ke scrapie (PRNP), major geny plodnosti 

(FecB, GDF9), znaky spojené s masnou užitkovostí (callipyge, myostatin) nebo dědičné vady a 

zdravotní predispozice (např. hypotrichosis či mikroftalmie). Tyto informace umožňují chovatelům 

nejen přesnější šlechtění, ale také cílené řízení zdraví, reprodukce a genetické různorodosti stáda, 

čímž se zvyšuje odezva na selekci a podporuje efektivní řízení moderního chovu. Přesné znaky a 

vlastnosti, které jsou ze SNP čipu přímo zjistitelné, budeme rozebírat v dalším díle tohoto článku. 

Na základě těchto možností je zřejmé, že genomická selekce u ovcí a koz poskytuje silný nástroj pro 

zvýšení genetického zisku, zkrácení generačního intervalu a zlepšení reprodukčních, produkčních a 

zdravotních vlastností v chovu. 

V uvedeném textu jsme se pokusili stručně vysvětlit podstatu možného využití genomické selekce ve 

šlechtění ovcí a koz. 

 

Na závěr tohoto dílu je vhodné uvést, že genomika představuje klíčový nástroj pro moderní šlechtění 

a řízení chovu ovcí a koz. Ověřování původu pomocí DNA rozborů hraje zásadní úlohu při zajištění 

správnosti rodokmenů, potvrzení údajů v plemenných knihách a přesného genetického zařazení 

jedinců, což je základní předpoklad pro účinné šlechtění. Genomika dále umožňuje přesnější odhad 

genetického založení jedinců (plemenné hodnoty), věrohodnou selekci mladých jedinců, kontrolu 

genetické rozmanitosti populací i včasné určení nositelů dědičných onemocnění. Díky genomickým 

údajům lze výrazně zvýšit genetický zisk, zlepšit rezistenci vůči nemocem a parazitům a užitkovost 

ovcí a koz a současně zajistit dlouhodobou udržitelnost chovu. 

 

V příštím díle se cíleně zaměříme na konkrétní přínosy genomiky ve šlechtění ovcí a koz. 
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