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ÚVOD  
 Jelenia zver (Cervidae) je v súčasnej dobe jedným zo 

zaujímavých živočíšnych druhov chovaných na farmách, 

ale využívaná aj ako divo- žijúca  lovná zver. Strata 

genetickej diverzity bola pozorovaná u všetkých druhov, 

ktoré sa využívajú ako farmové zvieratá. Od 80-tych rokov 

sa využívajú genetické markery založené na variabilite 

DNA, čo umožňuje identifikáciu populácií ale taktiež 

jedincov medzi sebou (Poetsch et al., 2001). Použitie 

mikrosatelitných markerov na vyhodnocovanie genetickej 

diverzity a príbuznosti medzi jednotlivými populáciami je 

zdokumentované v mnohých štúdiách (Xu Yan-chun et al. 

2001). Práca vychádzajúca z mikrosatelitných markerov 

hodnotiaca premiešanie populácie jeleňov a nerovnováhu 

v sledovanej skupine bola popísaná v práci Slate et al. 

(2007). Biodiverzitu Francúzskej populácie popísali 

Frantz et al. (2008). Nízka genetická diverzita môže 

vznikať ako následok rapídnej redukcie zvierat, ako aj 

introdukcie skupiny zvierat do novej lokality. Znížená 

diverzita sa prejavuje hlavne redukciou počtu alel 

a zníženou hodnotou heterozygozity (Webley et al., 2007). 

Súčasný vývoj molekulárnej biológie a štatistiky umožňuje 

identifikáciu a využitie genomickej variácie. Rôzne 

štatistické programy využívajúce genetické údaje boli 

vyvinuté na hodnotenie príbuznosti medzi populáciami. 

Cieľom tejto práce bolo vyhodnotiť genetickú variabilitu 

medzi piatimi, rôzne veľkými, populáciami farmových 

jeleňov. 

 

MATERIÁL A METÓDY 
 DNA bola izolovaná z chlpových cibuliek z celkového 

počtu 183 farmových jeleňov pochádzajúcich z Českej 

Republiky (50), Maďarska (30), Nového Zélandu (45), 

Poľska (45) a Slovenskej Republiky (13). Ako zdroj DNA 

sme používali bunkový lyzát. V modifikovanom PCR 

multiplexe podľa Ernsta (2008) bolo použitých 8 

mikrosatelitných markerov. Mastermix obsahoval 1 µl 

lyzátu; 1,2x Go Taq® Hot Pufor (Promega, Medison 

USA); 0,34 mM dNTP (Applied Biosystems); 1,8 mM 

MgCl2 (Promega, Medison USA); 0.5 U GoTaq® Hot 

Start Polymeráza (Promega, Medison USA); 3% 

DMSO, rôzne koncentrácie primerov (80 - 400 nM) a 

redestilovanú vodu doplnenú do objemu 10 µl. PCR 

reakcia prebiehala na prístroji PTC-150 Minicycler™ 

v krokoch: predinkubácia pri 95°C, 5 min.; 30 cyklov 

pozostávajúcich z denaturácie (95°C, 30 s.), aneling (59°C, 

90 s.) a extenzie (72°C, 90 s.), záverečná extenzia pri 

72°C, 1 min. a chladenie na 15°C (1s.). Fragmentyčná 

analýza PCR produktov prebiehala pomocou prístroja ABI 

Prism 310 Genetic Analyzer (AppliedBiosystems) 

a genotypy jedincov boli vyhodnotené softvérom 

Genemapper. Genetická diverzita populácií bola 

vyhodnotená pomocou Nei (1983) štatistiky v programe 

POWERMARKER 3.23 (Liu and Muse, 2005) - počet 

alel (NA), počet genotypov, pozorovaná (Ho) a očakávaná 

heterozygozita (He) a Hardy-Weibergová rovnováha 

(HWE). Dendrogramy boli zostrojené pomocou softvéru 

Dendroscope (Huson et al, 2007). 

doi: 10.5219/172 

MONITORING OF GENETIC DIVERSITY IN FARMED DEER POPULATIONS 

USING MICROSATELLITE MARKERS 

Lenka Maršálková, Ľubomír Belej, Pavol Bajzík, Jaroslav Pokorádi 

  
ABSTRACT 
Deer (Cervidaei) belong to the most important species used as farmed animals. We focused on assesing the genetic diversity 

among five deer populations. Analysis has been performed on a total of 183 animals originating from Czech Republic, 

Hungary, New Zealand, Poland and Slovak Republic. Genetic variability were investigated using 8 microsatellite markers 

used in deer. Statistical data of all populations we obtained on the basis of Nei statistics, using by POWERMARKER 3.23 

programme. Graphical view of relationships among populations and individuals in the populations was obtained using the 

Dendroscope software. Molecular genetic data combinated with evaluation in statistical programmes could lead to 

a complex view of populations and diffrences among them. 

 

Keywords: genetic variability, microsatellite markers, Red deer    

Tabuľka 1 Zoznam primerov , farbička používaná pri 

fragmentačnej analýze, sekvencia primerov 

BM888 VIC – ACTAGGAGGCCATATAGGAGGC// 

AGCTCAAAACGAGGGACAGGG                                                              

(Talbot et al., 1996) 

OarFCB5 6FAM - AAGTTAATTTTCTGGCTGGAAA 

ACCCCAG//ACCTGACCCTTACTCTCTTC

ACTC (Buchanan et al., 1994) 

RM188 VIC – GCACTATTGGGCTGGTGATT// 

GGTTCACAAAGAGCTGGAC                                                              

(Barendse et al., 1994) 

RT1 VIC-CATATGGCTAACTACCTAGCTTG 

CC//GAGTCCCAAAGATTTCAGCCCTAC                                                        

(Wilson et al., 1997) 

RT13 NED – GCCCAGTGTTAGGAAAGAAGA// 

CATCCCAGAACAGGAGTGAG                                                                 

(Wilson,et al., 1997) 

T26 6FAM – TGCCATAGTTTTTCCTACCTTC// 

GAAGTTCCAATAGACACGCTC                                                                  

(Jones et al., 2002) 

T156 6FAM – ATGAATACCCAGTCTTGTCTG// 

TCTTCCTGACCTGTGTCTTG                                                                       

(Jones et al., 2002) 

T501 PET – CTCCTCATTATTACCCTGTGA 

ACATGCTTTGACCAAGACCC                                                                     

(Jones et al., 2002) 
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VÝSLEDKY A DISKUSIA 
 V našej práci sme hodnotili genetickú variabilitu medzi 

populáciami farmových jeleňov pochádzajúcich z piatich 

krajín. Celkovo sme pozorovali 140 alel v 8 

mikrosatelitných lokusoch. Počet alel na lokus sa 

nachádzal v rozmedzí od 12 (RM188, T501) do 27 (RT13) 

s priemerným počtom 17,5. Môžeme konštatovať že 

zvolené mikrosatelitné markery sú polymorfnejšie ako 

markery publikované v práci Židek et al. (2011) s 

priemerným počtom alel 11,5. He na lokus u všetkých 

populácií sa nachádzal v rozmedzí 0,714 (RT1) a 0,912 

(RT13), v priemere 0,846 (Tab. 2.). Hodnota Ho na lokus 

sa nachádzala v rozmedzí 0,628 (RT13) a 0,857 

(OarFCB5). Tieto hodnoty sú porovnateľné s najnižšou a 

najvyššou hodnotou Ho uvedenými v práci Židek et al. 

(2007). Priemerná hodnota Ho je 0,743 a je porovnateľné s 

priemernou hodnotou Ho na lokus v práci Perez-Espona 

et al. (2008). Keďže je hodnota Ho v lokuse RT13 malá v 

pomere k počtu genotypov, môžeme uvažovať, že tu 

dochádza k určitej fixácii alel. 

 

 Obrázok 1 je detailnejším zobrazením populácií 

a predstavuje vzájomné premiešanie populácií. Každá 

vetva na grafe predstavuje jedinca. Dendrogram je 

rozdelený do štyroch hlavných vetiev. Česká populácia 

(zelená) sa nachádza na samostatnej vetve a je najmenej 

premiešaná. maďarská populácia (modrá) sa nachádza 

taktiež na samostatnej vetve blízko českej populácie.  

 Jedinci poľskej populácie sú rozdelený do viacerých 

vetiev a nachádzajú sa prevažne na jednej hlavnej vetve 

spolu so slovenskou (tyrkysová) a novozélandskou (žltá) 

populáciou. Štvrtú vetvu tvorí malá skupina poľských 

jedincov. Všetky populácie vytvárajú samostatné zhluky 

jedincov až na poľskú populáciu. 

 

 

 

 

 

 Obrázok 2 je grafickým zobrazením genetických 

vzdialeností medzi všetkými piatimi populáciami. 

Slovenská a Novozélandská populácia majú navzájom 

menšiu genetickú vzdialenosť a vytvárajú prvú skupinu. 

K nim najvzdialenejšia je populácia Z Čiech, ku ktorej je 

priradená Maďarská populácia. Medzi týmito dvomi 

skupinami sa nachádza Poľská populácia, ktorá má 

približne rovnakú genetickú vzdialenosť od oboch skupín. 

  

ZÁVER 
 Genetická variabilita bola vyhodnotená u piatich 

populácií farmových jeleňov pochádzajúcich zo 

Slovenska, Maďarska, Českej Republiky, Nového Zélandu 

a Poľska. Môžeme skonštatovať, že vybrané mikrosatelity 

sú dostatočne polymorfné a vhodné na analýzy tohto 

 
 

Obrázok 2 Genetické vzdialenosti medzi populáciami 

boli vypočítané z priemernej frekvencie alel  u všetkých 

jedincov v populácii. 

Tabuľka 2 P<0,001 vo všetkých lokusoch 

Marker počet 

genotypov 

počet 

alel 

He Ho 

OarFCB5 51 13 0.881 0.857 

T156 59 20 0.879 0.771 

BM888 68 24 0.881 0.836 

RT1 37 17 0.714 0.644 

RT13 75 27 0.912 0.628 

T501 42 12 0.822 0.732 

T26 46 15 0.865 0.711 

RM188 38 12 0.815 0.771 

Mean 52 17.5 0.846 0.743 

 
 

 
 
 Obrázok 1 Matica genetických vzdialeností je vyrátaná 

na základe pozorovanej alelovej frekvencie jedincov. SK 

(tyrkysová), HU (modrá), CR (zelená), NZ (žltá), PL 

(červená). 
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druhu. Genetickú diverzitu a premiešanie jedincov sme 

vizualizovali pomocou dendrogramov na ktorých môžeme 

vidieť, že jedinci z daných populácií majú tendenciu 

vytvárať samostatné zhluky. Výsledky poukazujú na 

genetickú ustálenosť jednotlivých skupín zvierat. Na 

základe výsledkov môžeme taktiež konštatovať, že 

jednotlivé populácie majú dostatočné genetické 

vzdialenosti. Molekulárno-genetické údaje a ich 

vyhodnotenie pomocou štatistických programov nám 

umožňujú komplexný pohľad na populácie. 
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