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1. Cíl metodiky 

Včela medonosná jako druh vznikla patrně sympatrickou speciací z izolovaných 
populací včely východní (Apis cerana) asi před 6 miliony let. Z Asie, původní oblasti 
výskytu, se jako evolučně velmi úspěšný druh rozšířila postupně do Afriky i Evropy. Při 
šíření se postupně přizpůsobovala novým patogenům, klimatickým, geografickým i jiným 
podmínkám a vytvořila přirozeným způsobem místně přizpůsobené populace- ekotypy   
(poddruhy, rasy, geografická plemena). 

Evropské rasy včel se utvářely hlavní měrou v období po poslední době ledové (asi 
před 10 000 lety) šířením ze dvou glaciálních refugií- na Iberském poloostrově a Malé Asii 
s přilehlým poloostrovem Peloponés. Fylogeneticky jsou tedy rasy vzniklé ze dvou takto 
dlouhodobě izolovaných oblastí poměrně vzdálené a šíření proběhlo ve dvou nezávislých 
větvích. Území České republiky se nacházelo převážně v dynamické hybridní zóně vzniklé 
křížením poddruhů Apis mellifera mellifera a Apis mellifera carnica, tedy v místě dotyku 
obou větví. V období posledních 200-300 let do oblastí přirozeného šíření včely 
medonosné výraznou měrou zasáhl člověk stále intenzivnějším hospodářským využíváním 
včelstev. S tím byl spojen hromadný přesun včelstev a později matek především 
oblíbených ras Apis mellifera carnica, Apis mellifera ligustica a Apis mellifera caucasica.  

Na území České republiky došlo dovozem matek cizích plemen k nekontrolovatelnému 
křížení (bastardizaci) a konečně i k zániku původní populace včely medonosné. Na 
sklonku 19. století byl konstatován neúspěch dovozu a špatné zkušenosti s bastardy 
různých plemen a byl vyhlášen rozsáhlý plemenářský program, označovaný jako návrat k 
původnímu tmavému plemenu. V tomto období se silně oslabil vliv ligustiky, protože ji bylo 
možné v křížencích podle barvy snadno odlišit. Naopak vliv kraňky, na první pohled 
zevnějškem shodné s domácí včelou zůstal a pozdějším výběrem dokonce zesílil. 
Výběrem a vhodnou zootechnikou se rojivost původních kraňských včel omezila a kraňka 
začala lépe vyhovovat využíváním časných snůšek z nově pěstovaných zemědělských 
plodin. Vliv kraňky po první světové válce byl zesílen i dalšími dovozy prošlechtěných 
kmenů. Na rozdíl od dřívějších importů z minulého století šlo o kmeny, které se liší od 
dřívějších kraněk jižnější provenience nerojivostí, výbornou aklimatizační schopností a 
mírností. Návrat k původní populaci včely medonosné se tudíž nepodařilo realizovat, 
naopak byl posílen vliv včely medonosné kraňské.  

Z průzkumu vybraných chovů oblastních stanic z let 1965 - 1966 vyplynulo, že u nás již 
tmavé plemeno včel v čisté formě přestalo existovat a že se exteriér naší včely buď úplně 
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shoduje, nebo velice blíží standardu kraňského plemene včely medonosné. Srovnávací 
pokusy, započaté v roce 1967, vyhodnotily rozdíly mezi částečně pokříženou včelou 
našich oblastních špičkových chovů a kraňským plemenem včel, a to alpským typem, 
kmenem Troiseck, dovezeným od nejlepších chovatelů z Rakouska. Výsledky 
jednoznačně prokázaly přednosti čistého kraňského plemene včel; předčily naši včelu 
mírností, klidem při manipulaci, jarním rozvojem, přizpůsobivostí a schopností využívat 
snůšku z jetele lučního. V rojivosti a ve vnímavosti vůči nosemóze nebyly zjištěny rozdíly. 
V roce 1970 byla přijata dlouhodobá koncepce chovu matek s jednoznačně formulovaným 
úkolem přechodu k plemeni čisté včely medonosné kraňské. Tento program je podmíněn 
existencí silné a stabilní základny plemenářské, která by užitkovým chovům dodávala 
oplozené včelí matky požadovaných vlastností a plemenné čistoty.  

Trendem posledních 10 let je však velký nárůst obchodu s oddělky. Poptávka indukuje 
produkci desítek tisíc oddělků s matkami bez původu a distribuci po celém území. 
Ohrožení plemene včely kraňské dále vyplývá mj. též ze současného trendu rozšířit na 
území ČR chov dalších plemen a populací včel, zejména včely medonosné tmavé (Apis 
mellifera mellifera) a hybridní včely buckfastské. Chov více než jednoho plemene na tak 
malém území, jako ČR je problematický. Vzhledem k nemožnosti prostorové izolace by 
došlo ke spontánní hybridizaci a riziku šíření nežádoucích vlastností. 

Populace včely kraňské je ohrožena nedovolenými převozy včelích matek, případně 
včelstev na území chovu kraňské včely z oblastí se zcela odlišným genotypem včel, 
následným křížením s místní včelou a šířením této populace cestou přirozeného páření 
nepromyšlenou snahou nahradit za každou cenu ztráty včelstev způsobené nezvládnutím 
chorob. 

Přes cílenou osvětu nelze zcela zabránit individuálním pokusům o importy. 
Transport včelích matek přes hranice je navíc technicky snadno proveditelný a na 
hranicích prakticky nekontrolovatelný. Ač nebyly dosud publikovány žádné vědecké práce 
o prokazatelně lepší odolnosti jiných plemen včel vůči chorobám, snaha o amatérské 
vyzkoušení odlišných včelích plemen je posilována komerční reklamou a neseriózními 
články v populárním včelařském tisku a na internetu. 

Mezirasová hybridizace tak v Evropě vedla a stále vede k postupné likvidaci místně 
přizpůsobených ekotypů s jejich přirozenou selekcí po staletí vytvářenými nejvýhodnějšími 
kombinacemi variant genů a ke vzniku nedefinovatelné mixpopulace.  Pokles 
mezipopulační diverzity vede ke snížení schopnosti včelstev účinně reagovat na stále se 
zvyšující tlak patogenů, na negativní změny v kvalitě okolního prostředí i na klimatické 
změny. V souvislosti se zvyšujícími se úhyny včelstev se uchování místně přizpůsobených 
ekotypů včel a s tím spojené omezení dovozu cizích plemen musí stát nejvyšší prioritou. 
Je to ostatně i jeden z nejdůležitějších závěrů mezinárodního projektu COLLOSS.  
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Jednoduchá, levná a technicky snadno proveditelná, standardní metodika stanovení 
plemenné příslušnosti včely medonosné metodou geometrické morfometrie křídel spolu 
s jednoznačným určením plemenného standardu kraňky poskytne Uznanému 
chovatelskému sdružení kraňské včely i chovatelům genetického zdroje kraňské včely 
(Národní program udržování genetických zdrojů zvířat…..) účinný nástroj k realizaci 
šlechtitelského programu v rámci plemenitby včely medonosné kraňské. 

 
 
2. Popis metodiky 
Metoda analyzuje geneticky podmíněné tvarové změny na křídle včely. Vzorek je 

digitalizován skenerem a na výsledném bitmapovém obrázku jsou v kartézkém 
souřadnicovém systému přesně zaměřeny předem definované význačné body (landmarky) 
žilnatiny křídla. Souřadnice landmarků jsou následně upraveny prokrustovskou 
transformací (otočení, posun, úprava velikosti) tak, aby v souřadnicích zůstala pouze 
porovnatelná informace o tvaru křídla. Takto upravené souřadnice obrazu křídla jsou 
následně porovnávány s předem připravenou referenční databází souřadnic vzorků, které 
byly odebrány v místech přirozeného výskytu čistých populací jednotlivých plemen. 
Zpracováním vícerozměrnou statistickou analýzou jsou vzorky včel jednotlivých plemen 
diskriminovány do shluků plemen. Ze vzdáleností analyzovaného vzorku od centroidů 
shluků jednotlivých plemen jsou pak spočítány aposteriorní pravděpodobnosti, že vzorek 
patří k danému plemeni. Standardy plemen pak tvoří jednotlivé shluky a aposteriorní 
pravděpodobnosti vyjadřují míru shody analyzovaného vzorku s těmito standardy. 

 
2.1  Velikost vzorku 
Klasifikaci lze provést na jediné včele odchycené např. ve volné přírodě nebo také 

pro jednotlivá včelstva. V tomto případě se doporučuje odebrat 15 – 20 včel. 
 

 2.2  Odběr vzorku 
 Vzorky jednotlivých včel odchytáváme z kvetoucích rostlin pomocí odchytové síťky. 
Včely usmrtíme parami octanu etylnatého a vložíme do papírového tubusu. Až do 
zpracování jsou vzorky uloženy v mrazničce. 
 Včely pro analýzu včelstev odebíráme nejlépe z medníku do zasílacích klícek, 
necháme nejméně půl dne vyhladovět a k usmrcení vložíme do mrazničky. 
       
 2.3 Příprava vzorku 
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 Pravá přední křídla určená k analýze jednotlivých včel umístíme na krycí sklíčko a 
překryjeme dalším krycím sklíčkem, které přilepíme v rozích vteřinovým lepidlem a řádně 
označíme. 
 Pravá přední křídla včel z analyzovaných včelstev umístíme postupně na tenkou 
lepicí pásku a přilepíme na kvalitní transparentní folii. Vzorky opět řádně označíme 
nesmazatelným fixem. 
       
 2.4 Digitalizace vzorku  
 K digitalizaci použijeme kvalitnější stolní skener s hardwarovým rozlišením 
minimálně 2400 dpi, nejlépe s adaptérem pro skenování diapozitivů. Použijeme barevné 
skenování o rozlišení obrázků 1200 dpi.  

Ke skenování i ořezávání obrázků jednotlivých křídel použijeme software dodaný se 
skenerem. Vystřihnuté obrázky křídel ukládáme do adresářů pojmenovaných podle 
jednotlivých křídel nebo včelstev, vše ve formátu bmp. 

 
 

       2.5 Snímání souřadnic landmarků 
 Ke snímání souřadnic landmarků a vytvoření souboru správného formátu použijeme 
volně dostupné programy tspUtil a tspDig232 ze stránky SB Morphometrics 
(http://life.bio.sunysb.edu/ morph). 
Nejprve v programu tspUtil vytvoříme v adresáři s křídly soubor s příponou .tsp, do kterého 
nadefinujeme obrázky křídel z tohoto adresáře. Potom již můžeme tento soubor otevřít 
v programu tspDig232 a postupně sejmout souřadnice landmarků křídel v pořadí podle 
vzoru (viz. Příloha obr.1). Hotový soubor uložíme. 

 
2.6 Statistické zpracování 

 Ke statistickému zpracování výsledků použijeme volně dostupný program Past3 
(https://folk.uio.no/ohammer/past/), program MS Excel a jakýkoliv statistický program 
umožňující provést diskriminační analýzu s výstupem v podobě tabulky s aposteriorními 
pravděpodobnostmi (např. volně dostupná Statistica12). 
V programu Past3 otevřeme uložený soubor .tsp a tabulku zkopírujeme do schránky. Pak 
otevřeme předem připravený soubor referenčních vzorků (geom_ref.xls) a na konec 
tabulky zkopírujeme schránku s daty analyzovaných vzorků. Dalším krokem je 
prokrustovská transformace souřadnic a uložení ve formátu .xls, který lze importovat do 
statistického programu. Pokud určujeme plemennou příslušnost včelstva, pak v programu 
MS Excel vypočítáme průměry jednotlivých transformovaných souřadnic křídel tohoto 
včelstva. Tyto průměry pak budou předmětem statistické analýzy. Soubor importujeme do 
statistického programu a provedeme diskriminační analýzu. Vhodná je dopředná (forward 
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stepwise) eliminace souřadnic nepřispívajících dostatečně k diskriminaci (F to enter = 10) 
a nastavení a priori klasifikačních pravděpodobností na stejné pro všechny skupiny 
(plemena).  

 
 
2.7 Hodnocení výsledků analýzy 
 
V tabulce aposteriorních pravděpodobností lze nalézt výsledek analyzovaného 

vzorku pro všechna plemena zahrnutá ve standardech. Nejvyšší hodnota ukazuje na 
dominantní plemeno. Plemeno považujeme za čisté, pokud je hodnota pravděpodobnosti 
0,8 a vyšší. Rozpětí hodnot pravděpodobnosti pro tolerovatelnou příměs dalších plemen je 
stanoveno na 0,6 - 0,8. 

 
3. Prohlášení o poskytovateli dotace na projekt a projektu, v rámci 
kterého metodika vznikla 
 
Metodika vznikla s podporou Technické agentury České republiky jako plánovaná 
publikace výsledků projektu číslo TA04020317  Mapovaní populace včely medonosné v 
České republice. 
 
4. Zdůvodnění, čím je navrhovaná metodika nová, srovnání novosti 
postupů oproti původní metodice, v případě, že existuje. 
 
 V České republice dosud nebyla vydána oficiálně platná metodika se stanovením 
jednoduše interpretovatelného standardu plemen. V dílčích analýzách byly používány 
časově náročné metody morfometrie některých částí těla, ochlupení, barvy těla a základní 
znaky křídelní žilnatiny.  

V současnosti hraje v morfometrii klíčovou roli analýza křídelní žilnatiny. 
Z fylogenetického hlediska poskytuje žilnatina křídla více informací ve srovnání 
s charakteristikami mnohem citlivějšími na vlivy prostředí jako je barva těla, tělní rozměry a 
ochlupení. Klasická křídelní morfometrie analyzuje křídlo pomocí úhlů, vzdáleností a 
índexů vypočítaných ze souřadnic křížení jednotlivých křídelních žilek. Metoda DAWINO 
všechny tyto úhly, vzdálenosti a indexy zahrnuje do výpočtu jako samostatné 
charakteristiky ve vícerozměrné statistické analýze, kde mohou být kombinovány s 
ostatními tělními znaky. Pravděpodobnost příslušnosti ke standardním populacím je 
vypočítána jako aposteriorní pravděpodobnost.  
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Předkládaná metodika je kombinací klasické křídelní morfometrie a geometrické 
morfometrie, která je přímou vizualizací tvarových změn na křídle. Prokrustovskou 
transformací souřadnic landmarků v nich zůstává pouze porovnatelná informace o tvaru a 
jednotlivé souřadnice pak mohou být přímo proměnnými vícerozměrné statistické analýzy. 
Není tedy nutný specializovaný software na výpočet úhlů a indexů. Veškerý potřebný 
software je volně dostupný, včetně nově vytvořené databáze referenčních vzorků. 

 
5. Uplatnění metodiky v praxi a ekonomické aspekty 
Metodika bude využívána Uznaným chovatelským sdružením kraňské včely a 

účastníky Národního programu uchování genových zdrojů kraňské včely ke stanovení 
čistoty plemenných matek, importovaných matek a chovatelských okrsků. V souvislosti 
s novelou zákona č.154/ 2000 Sb. O šlechtění, plemenitbě a evidenci hospodářských 
zvířat, která povoluje pouze plemenitbu kraňky, je zde možnost využití metodiky Českou 
plemenářskou inspekcí ke stanovení plemenné příslušnosti odebraných vzorků. 
 Metodika představuje levnější postup (400 Kč/vzorek) než molekulární metody (2500 
Kč/vzorek). Roční úspora při současném využití podle pravidel Uznaného chovatelského sdružení 
včely medonosné kraňské při 250 rozborech 500 tis. Kč. Ekonomický přínos je i pro uživatele 
metodiky, chovatele matek, kteří musí prokázát plemennou příslušnost rozchovávaného 
plemenného materiálu, což je podmínka pro zařazení chovu do seznamu šlechtitelských chovů, 
jejichž matky jsou dotovány dle Nařízení vlády č. 197/2005 Sb. 
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Příloha  
Obr.1 Landmarky a pořadí při snímání souřadnic 
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