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1. Cil metodiky

VCela medonosna jako druh vznikla patrné sympatrickou speciaci z izolovanych
populaci v€ely vychodni (Apis cerana) asi pfed 6 miliony let. Z Asie, plvodni oblasti
vyskytu, se jako evolu¢né velmi uspésny druh rozSifila postupné do Afriky i Evropy. Pfi
Sifeni se postupné pfizplsobovala novym patogenum, klimatickym, geografickym i jinym
podminkam a vytvofila pfirozenym zplsobem mistné pfizplisobené populace- ekotypy
(poddruhy, rasy, geograficka plemena).

Evropské rasy vcel se utvarely hlavni mérou v obdobi po posledni dobé ledové (asi
pfed 10 000 lety) Sifenim ze dvou glacialnich refugii- na Iberském poloostrové a Malé Asii
s pfilehlym poloostrovem Peloponés. Fylogeneticky jsou tedy rasy vzniklé ze dvou takto
dlouhodobé izolovanych oblasti pomérné vzdalené a Sifeni probéhlo ve dvou nezavislych
vétvich. Uzemi Ceské republiky se nachazelo pfevazné v dynamické hybridni zéné vzniklé
kfizenim poddruhtu Apis mellifera mellifera a Apis mellifera carnica, tedy v misté dotyku
obou vétvi. V obdobi poslednich 200-300 let do oblasti pfirozeného Sifeni vcely
medonosné vyraznou mérou zasahl ¢lovék stale intenzivnéjSim hospodarskym vyuzivanim
vCelstev. Stim byl spojen hromadny pFfesun vcelstev a pozdéji matek predevSim
oblibenych ras Apis mellifera carnica, Apis mellifera ligustica a Apis mellifera caucasica.

Na uzemi Ceské republiky doslo dovozem matek cizich plemen k nekontrolovatelnému
kiizeni (bastardizaci) a konec¢né i k zaniku plvodni populace v€ely medonosné. Na
sklonku 19. stoleti byl konstatovan neuspéch dovozu a Spatné zkuSenosti s bastardy
riznych plemen a byl vyhlaSen rozsahly plemenarsky program, oznaCovany jako navrat k
puvodnimu tmavému plemenu. V tomto obdobi se silné oslabil vliv ligustiky, protoZe ji bylo
mozné v kfizencich podle barvy snadno odlisit. Naopak vliv kranky, na prvni pohled
zevnéjSkem shodné s domaci vcelou zlstal a pozdéjSim vybérem dokonce zesilil.
Vybérem a vhodnou zootechnikou se rojivost plivodnich krarniskych véel omezila a krarika
zacCala |épe vyhovovat vyuzivanim €asnych snusSek z nové péstovanych zemédélskych
plodin. Vliv kranky po prvni svétoveé valce byl zesilen i dalSimi dovozy proslechténych

vr  wiwvos

vr wvivos v viwvos

mirnosti. Navrat k plvodni populaci v€ely medonosné se tudiz nepodafilo realizovat,
naopak byl posilen vliv v€ely medonosné kranské.

Z pruzkumu vybranych chovu oblastnich stanic z let 1965 - 1966 vyplynulo, Ze u nas jiz
tmavé plemeno vcel v Cisté formé prestalo existovat a Zze se exteriér nasi v€ely bud uplné
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shoduje, nebo velice blizi standardu krafiského plemene vCely medonosné. Srovnavaci
pokusy, zapocCaté v roce 1967, vyhodnotily rozdily mezi Castec¢né pokfizenou vc€elou
nasich oblastnich Spi¢kovych chovl a krafiskym plemenem vcel, a to alpskym typem,
kmenem Troiseck, dovezenym od nejlepSich chovatelll z Rakouska. Vysledky
jednoznacné prokazaly prednosti Cistého kraniského plemene vcel; pfedCily nasi véelu
mirnosti, klidem pfi manipulaci, jarnim rozvojem, pfizpusobivosti a schopnosti vyuzivat
snusku z jetele lu€niho. V rojivosti a ve vnimavosti vi¢i nosemoze nebyly zjistény rozdily.
V roce 1970 byla pfijata dlouhodoba koncepce chovu matek s jednoznacné formulovanym
ukolem pfechodu k plemeni Cisté v€ely medonosné kranské. Tento program je podminén
existenci silné a stabilni zakladny plemenarské, ktera by uzitkovym chovim dodavala
oplozené vceli matky poZadovanych vlastnosti a plemenné Cistoty.

Trendem poslednich 10 let je vSak velky narlst obchodu s oddélky. Poptavka indukuje
produkci desitek tisic oddélki s matkami bez plvodu a distribuci po celém uUzemi.
Ohrozeni plemene vcely kranské dale vyplyva mj. téz ze sou€asného trendu rozsifit na
uzemi CR chov dal$ich plemen a populaci véel, zejména véely medonosné tmavé (Apis
mellifera mellifera) a hybridni v€ely buckfastské. Chov vice nez jednoho plemene na tak
malém Gzemi, jako CR je problematicky. Vzhledem k nemoznosti prostorové izolace by
doslo ke spontanni hybridizaci a riziku Sifeni nezadoucich vlastnosti.

Populace vcely krariské je ohroZzena nedovolenymi pfevozy v€elich matek, pfipadné
vCelstev na uzemi chovu kranské vcely z oblasti se zcela odliSnym genotypem vcel,
naslednym kfizenim s mistni v€elou a Sifenim této populace cestou pfirozeného pareni
nepromyslenou snahou nahradit za kazdou cenu ztraty veelstev zplisobené nezvladnutim
chorob.

Pfes cilenou osvétu nelze zcela zabranit individualnim pokusim o importy.
Transport vc€elich matek pfes hranice je navic technicky snadno proveditelny a na
hranicich prakticky nekontrolovatelny. A¢ nebyly dosud publikovany zadné védecké prace
o prokazatelné lepsi odolnosti jinych plemen vcel vuéi chorobam, snaha o amatérské
vyzkouseni odliSnych vcelich plemen je posilovana komercni reklamou a neseri6znimi
¢lanky v popularnim v€elaiském tisku a na internetu.

Mezirasova hybridizace tak v Evropé vedla a stale vede k postupné likvidaci mistné
pfizplsobenych ekotypu s jejich pfirozenou selekci po staleti vytvarenymi nejvyhodnéjSimi
kombinacemi variant gend a ke vzniku nedefinovatelné mixpopulace. Pokles
mezipopulacni diverzity vede ke snizeni schopnosti vCelstev uc€inné reagovat na stale se
zvyS8ujici tlak patogend, na negativni zmény v kvalité okolniho prostfedi i na klimatické
zmény. V souvislosti se zvySujicimi se uhyny veelstev se uchovani mistné pfizpadsobenych
ekotypu vcel a s tim spojené omezeni dovozu cizich plemen musi stat nejvysSi prioritou.

vvvvvv
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Jednoducha, levna a technicky snadno proveditelna, standardni metodika stanoveni
plemenné pfislusnosti v€ely medonosné metodou geometrické morfometrie kfidel spolu
s jednoznacnym urCenim plemenného standardu krafiky poskytne Uznanému
chovatelskému sdruzeni kraniské vcely i chovatellm genetického zdroje krariské vcely
(Narodni program udrzovani genetickych zdroju zvifat.....) uc€inny nastroj k realizaci
Slechtitelského programu v ramci plemenitby v€ely medonosné kranskeé.

2. Popis metodiky

Metoda analyzuje geneticky podminéné tvarové zmény na kfidle vcely. Vzorek je
digitalizovan skenerem a na vysledném bitmapovém obrazku jsou v kartézkém
soufadnicovém systému presné zaméreny pfedem definované vyznacné body (landmarky)
Zilnatiny kfidla. Soufadnice landmark(l jsou nasledné upraveny prokrustovskou
transformaci (oto€eni, posun, uUprava velikosti) tak, aby v soufadnicich zuUstala pouze
porovnatelna informace o tvaru kfidla. Takto upravené soufadnice obrazu kfidla jsou
nasledné porovnavany s predem pfipravenou referenéni databazi souradnic vzorku, které
byly odebrany v mistech pfirozeného vyskytu CcCistych populaci jednotlivych plemen.
Zpracovanim vicerozmérnou statistickou analyzou jsou vzorky vcel jednotlivych plemen
diskriminovany do shlukid plemen. Ze vzdalenosti analyzovaného vzorku od centroid(
shlukl jednotlivych plemen jsou pak spocitany aposteriorni pravdépodobnosti, Ze vzorek
patfi k danému plemeni. Standardy plemen pak tvofi jednotlivé shluky a aposteriorni
pravdépodobnosti vyjadfuji miru shody analyzovaného vzorku s témito standardy.

21 Velikost vzorku
Klasifikaci Ize provést na jediné vCele odchycené napf. ve volné pfirodé nebo také
pro jednotliva vCelstva. V tomto pfipadé se doporucuje odebrat 15 — 20 vcel.

2.2 Odbér vzorku

Vzorky jednotlivych v€el odchytavame z kvetoucich rostlin pomoci odchytové sitky.
Veely usmrtime parami octanu etylnatého a vlozime do papirového tubusu. AZ do
Zzpracovani jsou vzorky uloZeny v mraznicce.

Vely pro analyzu v€elstev odebirame nejlépe z medniku do zasilacich klicek,
nechame nejméné pul dne vyhladovét a k usmrceni viozime do mraznicky.

2.3 Priprava vzorku

Stranka 5z 13



¢

Prava predni kfidla urCena k analyze jednotlivych v€el umistime na kryci sklicko a
prekryjeme dalSim krycim skliCkem, které pfilepime v rozich vtefinovym lepidlem a fadné
oznacime.

Prava pfedni kfidla v€el z analyzovanych vcelstev umistime postupné na tenkou
lepici pasku a pfilepime na kvalitni transparentni folii. Vzorky opét fadné oznacime
nesmazatelnym fixem.

2.4 Digitalizace vzorku

K digitalizaci pouzijeme kvalitnéjSi stolni skener s hardwarovym rozliSenim
minimalné 2400 dpi, nejlépe s adaptérem pro skenovani diapozitivl. Pouzijeme barevné
skenovani o rozliSeni obrazka 1200 dpi.

Ke skenovani i ofezavani obrazku jednotlivych kfidel pouzijeme software dodany se
skenerem. Vystfihnuté obrazky kfidel ukladame do adresarfu pojmenovanych podle
jednotlivych kfidel nebo vcelstev, vse ve formatu bmp.

2.5 Snimani souradnic landmarku

Ke snimani soufadnic landmarku a vytvofeni souboru spravného formatu pouzijeme
volné dostupné programy tspUtili a tspDig232 ze stranky SB Morphometrics
(http://life.bio.sunysb.edu/ morph).
Nejprve v programu tspUtil vytvofime v adresafi s kFidly soubor s pfiponou .tsp, do kterého
nadefinujeme obrazky kfidel z tohoto adresare. Potom jiz mizeme tento soubor otevfit
v programu tspDig232 a postupné sejmout soufadnice landmarku kfidel v pofadi podle
vzoru (viz. Pfiloha obr.1). Hotovy soubor ulozime.

2.6 Statistické zpracovani

Ke statistickému zpracovani vysledkld pouzijeme volné dostupny program Past3
(https://folk.uio.no/ohammer/past/), program MS Excel a jakykoliv statisticky program
umoznujici provést diskriminani analyzu s vystupem v podobé tabulky s aposteriornimi
pravdépodobnostmi (napf. volné dostupna Statistica12).
V programu Past3 otevieme uloZeny soubor .tsp a tabulku zkopirujeme do schranky. Pak
otevieme predem pfipraveny soubor referenénich vzorku (geom_ref.xls) a na konec
tabulky zkopirujeme schranku s daty analyzovanych vzorka. DalSim krokem je
prokrustovska transformace soufadnic a ulozeni ve formatu .xls, ktery Ize importovat do
statistického programu. Pokud ur€ujeme plemennou pfislusnost v€elstva, pak v programu
MS Excel vypocitame praméry jednotlivych transformovanych souradnic kfidel tohoto
vCelstva. Tyto priméry pak budou pfedmétem statistické analyzy. Soubor importujeme do
statistického programu a provedeme diskriminacni analyzu. Vhodna je dopfedna (forward
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stepwise) eliminace soufadnic nepfispivajicich dostatec¢né k diskriminaci (F to enter = 10)
a nastaveni a priori klasifikacnich pravdépodobnosti na stejné pro vS8echny skupiny
(plemena).

2.7 Hodnoceni vysledkl analyzy

V tabulce aposteriornich pravdépodobnosti Ize nalézt vysledek analyzovaného
vzorku pro vSechna plemena zahrnuta ve standardech. NejvySSi hodnota ukazuje na
dominantni plemeno. Plemeno povazujeme za Cisté, pokud je hodnota pravdépodobnosti
0,8 a vysSi. Rozpéti hodnot pravdépodobnosti pro tolerovatelnou pfimés dalSich plemen je
stanoveno na 0,6 - 0,8.

3. Prohlaseni o poskytovateli dotace na projekt a projektu, v ramci
kterého metodika vznikla

Metodika vznikla s podporou Technické agentury Ceské republiky jako planovana
publikace vysledkl projektu Cislo TA04020317 Mapovani populace v€ely medonosné v
Ceské republice.

4. Zduvodnéni, €¢im je navrhovana metodika nova, srovnani novosti
postupu oproti pavodni metodice, v pripadé, ze existuje.

V Ceské republice dosud nebyla vydana oficialné platnd metodika se stanovenim
jednodusSe interpretovatelného standardu plemen. V dil€ich analyzach byly pouzivany
Casové narocné metody morfometrie nékterych ¢asti téla, ochlupeni, barvy téla a zakladni
znaky kfidelni Zilnatiny.

V souCasnosti hraje v morfometrii  kliCovou roli analyza kfidelni Zilnatiny.
Z fylogenetického hlediska poskytuje Zilnatina kfidla vice informaci ve srovnani
s charakteristikami mnohem citlivéjSimi na vlivy prostfedi jako je barva téla, télni rozméry a
ochlupeni. Klasicka kfidelni morfometrie analyzuje kfidlo pomoci uhll, vzdalenosti a
indext vypocitanych ze soufadnic kfizeni jednotlivych kfidelnich Zilek. Metoda DAWINO
vSechny tyto uhly, vzdalenosti a indexy zahrnuje do vypoltu jako samostatné
charakteristiky ve vicerozmérné statistické analyze, kde mohou byt kombinovany s
ostatnimi télnimi znaky. Pravdépodobnost pfislusnosti ke standardnim populacim je
vypocitana jako aposteriorni pravdépodobnost.
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Predkladana metodika je kombinaci klasické kfidelni morfometrie a geometrické
morfometrie, ktera je pfimou vizualizaci tvarovych zmén na kfidle. Prokrustovskou
transformaci soufadnic landmark( v nich zUstava pouze porovnatelna informace o tvaru a
jednotlivé soufadnice pak mohou byt pfimo proménnymi vicerozmeérné statistické analyzy.
Neni tedy nutny specializovany software na vypoc€et uhli a index(. Veskery potfebny
software je volné dostupny, v€etné nové vytvorfené databaze referencnich vzorkd.

5. Uplatnéni metodiky v praxi a ekonomické aspekty

Metodika bude vyuzivana Uznanym chovatelskym sdruzenim kraniské vcCely a
uCastniky Narodniho programu uchovani genovych zdroju krariské véely ke stanoveni
Cistoty plemennych matek, importovanych matek a chovatelskych okrskl. V souvislosti
s novelou zakona €.154/ 2000 Sb. O Slechténi, plemenitbé a evidenci hospodaFskych
zvitat, ktera povoluje pouze plemenitbu krariky, je zde moznost vyuziti metodiky Ceskou
plemenaiskou inspekci ke stanoveni plemenné pfislusnosti odebranych vzorku.

Metodika predstavuje levnéjsi postup (400 Ké&/vzorek) nez molekularni metody (2500
K¢&/vzorek). Ro¢ni Uspora pfi sou€asném vyuziti podle pravidel Uznaného chovatelského sdruzeni
vCely medonosné kranské pfi 250 rozborech 500 tis. K& Ekonomicky pfinos je i pro uZivatele
metodiky, chovatele matek, ktefi musi prokazat plemennou pfislusnost rozchovavaného
plemenného materialu, coz je podminka pro zafazeni chovu do seznamu Slechtitelskych chovu,
jejichz matky jsou dotovany dle Nafizeni vliady ¢. 197/2005 Sb.
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Priloha
Obr.1 Landmarky a poradi pfi snimani soufadnic
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