
Jiho eská!univerzita!v "eských!Bud#jovicích 

Zem#d#lská!fakulta 

 

 

 

 

 

Habilita ní!práce 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2019    Ing.!Lenka!Hanusová,!Ph.D.  



Jiho eská!univerzita!v "eských!Bud#jovicích 

Zem#d#lská!fakulta 

 

 

 

Mo�nosti!vyu�ití!molekulárn#!
genetických!analýz!v chovu a!�lecht#ní!

skotu 

 

Habilita ní!práce 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ing.!Lenka!Hanusová,!Ph.D. 

 

"eské!Bud#jovice!2019 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Prohlá�ení 

Prohla�uji, �e jsem habilitaèní práci na téma �Vyu�ití!molekulárn#!genetických!

analýz!v chovu!a!�lecht#ní!skotu�!zpracovala samostatnì a za vyu�ití uvedených 

literárních zdrojù.  

 

Ing. Lenka Hanusová, Ph.D.   

 

V Èeských Budìjovicích, dne 17. 2. 2019 



Abstrakt 

Hanusová, L. Vyu�ití molekulárn! genetických analýz v chovu a �lecht!ní skotu. 

Habilitaèní práce, ZF JU v Èeských Budìjovicích, 2019. 

 Habilitaèní práce se zamìøuje na mo�nosti vyu�ití molekulárnì genetických analýz 

v chovu a �lechtìní skotu. Pomocí pùvodních vìdeckých pracích autorka demonstruje 

jednotlivé oblasti, kterým slou�í molekulárnì genetické analýzy jako nástroj pro dosa�ení 

chovatelských a �lechtitelských cílù. Celkem jsou do práce zahrnuty 3 klíèové oblasti. 

Jedná se o oblast �lechtìní na u�itkové vlastnosti, dále o oblast studia dìdièných chorob 

a mo�ného genetického pozadí dal�ích chorob skotu a poslední oblast pøedstavuje 

studium pùvodních plemen skotu. Výsledky analýz, uvedených v zahrnutých pracích, 

jsou porovnány s výsledky obdobných studií jiných autorù a okomentovány pøípadné 

rozdílnosti. Na závìr je zhodnocena role molekulárnì genetických analýz ve 

zmiòovaných oblastech zájmu a souèasne naznaèen mo�ný smìr dal�ího výzkumu. 

.  

Abstract 

Hanusová, L. The utilization of molecular genetic analyses in cattle breeding. 

Habilitation thesis, ZF JU v Èeských Budìjovicích, 2019. 

The habilitation thesis is focused on possibilities of utilization of molecular genetic 

analyses in cattle breeding. Via the original scientific papers, author demonstrated 

individual fields, which apply molecular genetic analyses as a tool for achievement of 

production and breeding goals. The thesis includes 3 key fields. These are breeding on 

productive traits, then study of inherited diseases and possible genetic background of 

other bovine diseases and the last field represents a study of original cattle breeds. The 

results of analyses, presented in included papers, are compared to results of similar studies 

of other authors and potential differences are annotated. In conclusion, the role of 

molecular genetic analyses in mentionted fields of interest is evaluated and also possible  

trend of further research is suggested 
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1. Úvod  
 

Chov skotu patøí k význaèným odvìtvím zemìdìlství. Od jeho domestikace                

pøed 10 tisíci lety do�lo k výraznému nárùstu svìtové populace skotu. Podle statistických 

údajù FAO je ve svìtì chován pøibli�nì 1 bilion kusù skotu (1.).  Pøesto�e se tento údaj 

zdá ohromující, nárùst lidské populace ve svìtì klade stále vy��í po�adavky na zaji�tìní 

kvalitní a dostateèné produkce mléka a masa pro vý�ivu lidí.   

Mléèná produkce zaznamenala v posledních 3 desetiletích nárùst o 50 procent. V roce 

1983 se celosvìtovì vyprodukovalo 500 milionù tun mléka. V roce 2013 byla produkce 

mléka ji� na úrovni 769 milionù tun (2).  Trend zvy�ování pøetrvává i nadále. Za rok 2017 

pøesáhla produkce mléka hranici 800 milionù tun (3). Podobný trend nárùstu se týká                     

i produkce masa. Za posledních 50 let se produkce masa zvý�ila témìø ètyønásobnì,                  

z 84 milionù tun v roce 1965 na 330 milionù tun v roce 2017 (4). Z tohoto mno�ství 

pøedstavovala produkce hovìzího masa cca 21,5 %, tj. 70,8 milionù (5.).  

Potøebu stále se zvy�ující produkce mléka a masa není mo�né pokrýt výrazným 

zvý�ením stavù skotu. Výrazné zvý�ení stavù skotu ve svìtì limitují podmínky �ivotního 

prostøedí a nutnost zajistit trvale udr�itelný systém zemìdìlské produkce pro dal�í 

generace. Chov skotu s sebou pøiná�í znaèné po�adavky na zemìdìlskou pùdu, dodávky 

vody a vysokou energetickou zátì�. S tím ruku v ruce nìkteré negativní environmentální 

vlivy (Capper et al., 2009).  

 Jako vhodné øe�ení se tedy nabízí zvý�ení produkce na úrovni jedince. Kromì 

správného managementu chovu slou�í k dosa�ení tohoto cíle pøedev�ím vhodnì zvolený 

�lechtitelský program. V souèasné dobì se �lechtitelské programy zamìøují na vyu�ití 

informací o genetickém zalo�ení jedince. Zde se uplatòují molekulárnì genetické 

analýzy. Díky nim jsou �lechtitelé schopni stanovit nejen pøesné genotypy ve vybraných 

lokusech u daného jedince, ale i stanovit mo�né vztahy mezi genetickou informací jedince 

a koneènou u�itkovostí. Souèasnì se tyto metody vyu�ívají i v dal�ích aspektech chovu 

skotu, jako je studium výskytu dìdièných chorob s následnou mo�ností eliminace 

posti�ených jedincù z chovu. Pøedkládaná práce se zamìøuje na mo�nosti vyu�ití 

molekulárnì genetických analýz ve vybraných oblastech chovu a �lechtìní skotu. Tyto 

mo�nosti jsou uvedeny ve formì komentáøe døíve dosa�ených výsledkù v této oblasti, 

publikovaných v odborných vìdeckých èasopisech. 
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2. Molekulárn#! genetické! analýzy! jako! nástroj! v chovu! a! �lecht#ní!

skotu 

Hlavní motiv v�ech vìdeckých prací, které jsou uvedeny a okomentovány v tomto 

souboru prací, pøedstavuje vyu�ití molekulární genetiky jako nástroje pro studium 

genetického zalo�ení a vlivu faktorù na vybrané vlastnosti u skotu.  

Genetické zalo�ení jedince mù�e hrát významnou roli u celé øady vlastností. �kála 

vlastností, u nich� se genetické zalo�ení sleduje, zahrnuje od vlastností kvantitativní 

stránky produkce (napø. mno�ství mléka v kg, denní pøírùstek a dal�í) pøes vlastnosti 

kvalitativní stránky produkce (napø. obsah jednotlivých slo�ek v mléce, køehkost masa               

èi vaznost) po sekundární vlastnosti, zahrnující dlouhovìkost, reprodukèní schopnosti              

èi samostatnou kapitolu zdraví a dìdièných chorob. U ka�dé z vý�e uvedených skupin 

vlastností je role genetického zalo�ení jinak významná v závislosti na dìdivosti 

jednotlivých vlastností. Vliv genetického zalo�ení jedince je tedy nezbytné zhodnotit                  

u ka�dé sledované vlastnosti a následnì støízlivì posoudit mo�né vyu�ití poznatkù                        

o genetickém zalo�ení pro dal�í chov a �lechtìní k dosa�ení optimálního výsledku. 

Molekulární genetika v souèasné dobì tvoøí neodmyslitelnou souèást celé øady 

projektù, majících za cíl zmìnu èi zlep�ení vlastností hospodáøských zvíøat. Pro dosa�ení 

vytýèených cílù v jednotlivých odvìtví chovu hospodáøských zvíøat, a� v oblasti zdraví 

èi v oblasti produkce, pota�mo sekundárních vlastností, je nezbytné mít alespoò základní 

poznatky o genetickém pozadí vybraného znaku, o mo�nostech jeho ovlivnìní prostøedím 

èi dal�ími geny èi o potenciální mo�nosti jeho modifikace v populaci.  

V souèasnosti dochází v oblasti výzkumu genetického zalo�ení hospodáøských zvíøat 

k zásadním zmìnám v pøístupu a aplikaci molekulárnì-genetických metod. Po stanovení 

kompletního genomu u vìt�iny hospodáøských zvíøat se pomalu pøechází od klasických 

molekulárnì-genetických metod a jejich aplikace pro stanovení genetického zalo�ení 

vybraných vlastností u daného jedince ke stanovování kompletního genetického zalo�ení 

a vyu�ití tìchto komplexních informací na stanovení tzv. genetické hodnoty jedince. Pøes 

mohutný rozvoj této metody v�ak zùstává celá øada otázek ohlednì interpretace 

koneèného výsledku podobné analýzy, a to jak ze stran odborníkù, tak ze stran 

chovatelské veøejnosti.  

Existuje v�ak celá øada oblastí, která stojí na vyu�ití základních molekulárnì 

genetických metod. Sem lze zahrnout studium genetického zalo�ení dìdièných chorob èi 



8 

 

ji� zmiòovaných sekundárních vlastností. Jedná se tedy o oblasti, ve kterých se kromì 

genetického zalo�ení jedince velkou mìrou na koneèném projevu znaku podílí prostøedí 

a pøedev�ím pøístup chovatele k jedincùm v jeho chovu.  

Z hlediska vý�e uvedeného patøí vìdecké èlánky, zahrnuté do této práce, k èlánkùm 

sledujícím genetické pozadí �ir�ího spektra vlastností. Bylo sem zahrnuto nejen studium 

vlivu genetických markerù na vybrané vlastnosti u skotu, jako� i mo�né vyu�ití genetiky 

pøi zachování pùvodních plemen skotu.  

Vzhledem k naznaèené �íøi tématu byla práce rozèlenìna do 3 okruhù. První okruh 

tvoøí práce, v nich� byla pozornost vìnována vyu�ití molekulárnì genetických analýz                   

ve stanovení vztahu mezi genetickým zalo�ením jedince ve vybraných lokusech                                   

a produkèními vlastnostmi skotu. Ve druhém okruhu jsou zaèlenìny práce, které mìly             

za cíl ovìøit potenciální vztah mezi genetickým zalo�ením jedince a jeho výsledným 

zdravím. Tøetí okruh se zamìøuje na vyu�ití genetiky jako nástroje pro studium pùvodních 

plemen skotu a jejich zachování pro dal�í vyu�ití v chovu a �lechtìní. 
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3. Studium vlivu genetického!zalo�ení!jedince ve!vybraných!lokusech!
na!parametry!u�itkovosti u skotu  

 

Primárním úèelem chovu skotu, jako�to i dal�ích druhù hospodáøských zvíøat, je 

získání dostateèného mno�ství produktù vhodných pro vý�ivu lidí a pro pokrytí jejich 

dal�ích �ivotnì dùle�itých potøeb. K nejstar�ím �lechtitelským cílùm v chovu 

hospodáøských zvíøat proto patøí zvý�ení jejich produkèních vlastností. Rozvoj genetiky 

a jejich metod (zejména molekulárnì-genetických) znamenal výrazný prùlom ve studiu 

tìchto vlastností.  

U skotu se �lechtitelská èinnost prvoøadì soustøedila na u�itkové vlastnosti. Napøíklad 

za posledních padesát let lze zaznamenat prudký nárùst mléèné u�itkovosti (Butler                      

a Smith; 1989; Washburn et al., 2002; Hill et al., 2016). Jedním z klíèových faktorù, 

ovlivòujícím u�itkovost, je genetické zalo�ení jedince. Rozvoj molekulárnì genetických 

metod umo�nil dùkladné studium vztahu mezi genotypem jedince a výslednou produkcí. 

Jako velmi významné byly v tomto shledány pøedev�ím lokusy pro kvantitativní znaky 

(quantitative traits loci, QTL) (Dekkers, 2012). Existuje nepøeberné mno�ství rozlièných 

studií, které se zabývají tímto tématem. Bylo prozkoumáno obrovské mno�ství 

potenciálních genetických markerù s mo�ným vztahem ke kvantitativní, pota�mo                          

i kvalitativní stránce mléèné u�itkovosti. Velmi podobný trend lze vysledovat i v pøípadì 

masné u�itkovosti. U celé øady tìchto markerù byl vztah následnì prokázán a výsledky 

byly pozdìji pou�ity ve �lechtitelském procesu (Ogorevc et al., 2009).  

Nìkteré zemì potom výsledky molekulárnì-genetických studií implementovaly                   

do svých �lechtitelských programù nebo do systémù odhadu genetické hodnoty jedince 

(Raschia et al., 2018). Takzvaná marker asistovaná selekce, fungující na uvedeném 

principu zaøazení výsledkù analýzy genetického zalo�ení jedince ve vybraných lokusech, 

je základem �lechtitelského programu dojeného skotu napøíklad ve Francii (Boichard et 

al., 2000), Nìmecku (Bennewitz et al., 2003) a na Novém Zélandu (Spelman, 2002). 

Weller et al. (2017) roz�iøuje øadu zemí s implementovaným genomickým pøístupem                 

do �lechtitelského procesu o Spojené státy, Kanadu, Velkou Británii, Irsko, Austrálii, 

Nizozemí a skandinávské zemì.  

Molekulárnì-genetický pøístup ke �lechtìní na u�itkovost se zakládá na vyu�ití lokusù, 

u nich� byl prokázán vztah mezi genotypem v daném lokusu a nìjakou u�itkovou èi jinou 

vlastností. Existuje celá øada takovýchto lokusù. Øadí se mezi nì i lokusy, které byly 
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studovány na na�em pracovi�ti. Konkrétnì se jedná o lokus pro enzym acylCoA-

diacylglygerol acyltransferázu 1 (acylCoA-diacylglycerol acyltransferase 1, DGAT1), 

lokus pro rùstový hormon (growth hormon, GH1), lokus pro receptor rùstového hormonu 

(growth hormon receptor, GHR), lokus pro calpain (CAPN1), lokus pro myostatin 

(MSTN) a celou øadu dal�ích.  

3.1.Studium!lokus$ s potenciálním!vztahem!k mlé né!u�itkovosti!skotu 

 

Genetické zalo�ení mléèné u�itkovosti a jejich jednotlivých ukazatelù pøedstavuje 

klíèovou oblast v rámci chovu dojeného skotu po celém svìtì. Na toto téma bylo 

zamìøeno nespoèet studií a výzkumných prací s více èi ménì pøelomovými výsledky. Do 

pøedkládaného souboru prací jsou zaøazeny práce, je� mìly za cíl prostudovat vliv 

vybraných genetických markerù na ukazatele mléèné u�itkovosti u vybraných populací 

skotu. 

3.1.1. Studium markeru DGAT1 ve!vybraných!populacích!skotu 

 

Prvním studovaným markerem je lokus pro acylCoA-diacylglygerol acyltransferázu 1 

(acylCoA-diacylglycerol acyltransferase 1, DGAT1). Uvedený lokus kóduje enzym 

diacyl O- acetyltransferázu 1, která pùsobí jako katalyzátor koneèného kroku syntézy 

triglyceridù (Sanders et al., 2006). Tento krok je klíèový v metabolismu tukù. Genotyp 

v DGAT1 mù�e podstatnì ovlivòovat nejen obsah tukù v mléce, ale i dal�í parametry 

mléèné u�itkovosti. DGAT1 je tedy velmi podstatným markerem pro mléènou u�itkovost. 

Výsledky studie vztahu mezi tímto lokusem a hodnotami odhadu plemenné hodnoty 

byly publikovány ve dvou pracích. První práce se zamìøila na studium vztahu mezi 

polymorfismy v lokusu DGAT1 a odhadovanými plemennými hodnotami (estimated 

breeding value, EBV) pro znaky mléèné u�itkovosti v populaci nìmeckých hol�týnských 

býkù. Práce s názvem �The relation of GH1, GHR and DGAT1 polymorphisms with 

estimated breeding values for milk production traits of German Holstein sires� (Hradecká, 

E., Èítek, J., Panicke, L., Øehout, V., Hanusová, L.) byla publikována v roce 2008 

v Czech Journal of Animal Science. Druhá studie, zamìøená na vztah mezi genotypem 

v DGAT1 a EBV u populace èeského strakatého skotu, byla publikována v tém�e 

periodiku roce 2014 pod názvem �Effect of DGAT1 polymorphisms on the estimated 

breeding values of Czech Simmental sires� (Hanusová, L., Míková, A., Veèerek, L., 

Schröffelová, D., Øehout, V., Tothová, L., Vernerová, K., Hosnedlová, B., Èítek, J.).  
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V rámci studií byla provedena genotypizace u panelu 315 býkù nìmeckého 

hol�týnského skotu a 191 býkù èeského strakatého skotu. U obou studovaných populací 

lze vysledovat pøedev�ím výraznou odli�nost v alelických a genotypových frekvencích. 

Zatímco u populace býkù nìmeckého hol�týnského skotu byla frekvence alel na úrovni 

pøibli�nì dvojnásobnì vy��ího zastoupení alely A (frekvence 0,660) oproti alele K 

(0,340), populace býkù èeského strakatého skotu vykazovala velmi výraznou dominanci 

alely A (frekvence 0,945) nad alelou K (frekvence 0,055). Dùvodem zøejmì mù�e být 

skuteènost, �e zmiòovaná populace nìmeckých býkù v sobì obsahovala jedince, kteøí 

mìli v rodokmenu jedince plemene jersey. Podobnì lze výraznou pøevahu alely A 

v populaci èeského strakatého skotu pova�ovat za výsledek mo�né nepøímé selekce jako 

následek preference vysokého obsahu proteinu v mléce u tohoto skotu. Výrazná 

frekvence alely A byla zji�tìna i u populace dojnic na první laktaci, která byla sledována 

v jiném projektu a výsledky byly èásteènì publikovány v roce 2018 v Mlékaøských 

listech v práci �Frekvence polymorfismù v genech DGAT1, FASN, LEP a SCD1 v dojené 

populaci skotu v Èeské republice� (Hanusová, L., Èítek, J., Samková, E., Kala, R. ,               

Køí�ová, Z., Hanu�, O.) Zde se jednalo o populaci 743 dojnic plemen èeského strakatého 

skotu, hol�týnského skotu a køí�enek. Výsledek genotypizace odhalil v této populaci 

naprostou pøevahu alely A (frekvence 0,98) nad alelou K (frekvence 0,02). Tyto výsledky 

by mohly odkazovat na vysokou pro�lechtìnost studované populace v lokusu DGAT1. 

Shodnou alelickou frekvenci u alely A (tj. 0,98) popsali Conte et al. (2010).                        

Carvajal et al. (2016) provedli v rámci své studie genotypizaci v lokusu DGAT1                       

u 5 odli�ných plemen skotu. Alela A byla pøeva�ující alelou u 4 z nich. Konkrétnì se 

jednalo o plemena frison negro (0,97), montbeliarde (0,96), overo colorado (0,73)                         

a hol�týn (frekvence 0,66). Oproti tomu u plemene jersey byla dominující alela K (0,72). 

Frekvence u plemen hol�týnský skot, jerseyský skot a montbeliarde odpovídají 

frekvencím, stanoveným v døívìj�ích studiích (Spelmann,, 2002;                                    

Schenink et al., 2008; Berry et al., 2010). Podobné výsledky popsali i Li et al. (2013)                

u populace skotu ve �védsku èi Pannier et al. (2010) u býkù masných plemen.  Je nutné 

zmínit, �e frekvence obou alel se výraznì li�í i u jiných prací. Napøíklad                                   

Weller et al. (2003) uvádìli frekvenci alely K u izraelských býkù v hodnotì 0,16 a práce 

Thaller et al. (2003) naopak uvádìla frekvenci stejné alely u populace nìmeckých 

hol�týnských býkù 0,548. Alela K je pova�ována za pùvodní alelu a je u ní uva�ováno                

o mo�ném vlivu selekce na výslednou frekvenci (Grisart et al., 2002; Gautier et al., 2007).  

I ve studiích Oikonomou et al. (2008), Szyda a Komisarek (2007) a Kaupe et al. (2007) 
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byla jako èetnìj�í stanovena alela K. Její frekvence se pohybovala v jednotlivých studiích 

mezi 0,62 a 0,54. V�echny tøi vý�e uvedené studie byly provádìny na populacích 

hol�týnského skotu.  

V rámci studie na býcích èeského strakatého skotu byly provedeny i analýzy výskytu 

jednotlivých genotypù ve vybraných lokusech v rámci promotoru lokusu DGAT1.                       

U polymorfismu SA byla ve studované populaci býkù èeského strakatého skotu jako 

nejèetnìj�í zji�tìna alela B (0,478) a jako nejménì èetné alely A a E (shodnì 0,005). Tyto 

výsledky jsou v èásteèném rozporu s výsledky v práci Sanders et al. (2006), u nich� byla 

alela E nejèetnìj�í. Shoda zde panuje u alely A, která byla v obou studiích stanovena jako 

ta nejménì èetná. I u polymorfismu KU se výsledky na�í studie li�ily od výsledkù pùvodní 

studie Kühn et al. (2004). Studie se shodují na nejménì èetné alele, kterou byla v obou 

pøípadech alela B.  Jako nejèetnìj�í alelu jsme zjistili v populaci býkù èeského strakatého 

skotu alelu C, zatímco v práci Kühn et al. (2004) se jednalo o alelu D. Dùkladnìj�ím 

porovnáním obou zmiòovaných prací (Kühn et al., 2004; Sanders et al., 2006) jsme 

následnì do�li k názoru, �e oba polymorfismy jsou vlastnì jeden a tentý�, pouze odli�nì 

popsaný polymorfismus. Rozdíly ve frekvencích lze vysvìtlit odli�ným plemenem, 

z nìho� pocházely jednotlivé studované populace.  

Po stanovení genotypù v jednotlivých lokusech byl analyzován vztah mezi zji�tìnými 

genotypovými a alelickými frekvencemi a EBV pro znaky mléèné produkce. Konkrétnì 

se jednalo o EBV pro nádoj za období 305 dnù (kg), obsah mléèného tuku (%), mno�ství 

mléèného tuku (kg), obsah mléèných bílkovin (%) a mno�ství mléèných bílkovin (kg). 

Posledním zahrnutým parametrem byla relativní plemenná hodnota pro mléènou 

u�itkovost (RBMV).  

Výsledky první uvádìné studie na nìmeckých hol�týnských býcích potvrdily ji� døíve 

publikovaný silný vztah mezi polymorfismem DGAT1 K232A a EBV pro mléènou 

u�itkovost. Pøítomnost alely K byla spojena s vy��ím EBV pro mno�ství mléèného tuku, 

vy��ím EBV pro tuènost a vy��ím EBV pro obsah mléèných bílkovin. Oproti tomu výskyt 

alely A mìl za následek vy��í EBV pro celkový nádoj a vy��í EBV pro mno�ství mléèných 

bílkovin. Podobné výsledky byly popsány v celé øadì studií. Namátkou lze jmenovat 

napøíklad práci Grisart et al. (2002) èi Kühn et al. (2004).  Zde je uvádìn efekt alely K na 

pokles celkového nádoje a mno�ství mléèných bílkovin za souèasného nárùstu mno�ství 

mléèného tuku. Tato vlastnost alely K naznaèuje mo�nou pozitivní genetickou korelaci 
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mezi zmínìnými tøemi kvantitativními ukazateli mléèné u�itkovosti. Ve studované 

populaci èeského strakatého skotu bylo nalezeno nìkolik asociací mezi genotypem 

v jednotlivých lokusech a EBV. U polymorfismu K232A byl zji�tìn významný vztah mezi 

genotypem a EBV pro obsah tuku v mléce. Sice byly nalezeny dal�í pozitivní i negativní 

asociace mezi genotypem a EBV pro jednotlivé ukazatele mléèné u�itkovosti, ale �ádná 

dal�í asociace nebyla statisticky významná. U polymorfismu KU (pota�mo SA) byl 

shledán významný pozitivní efekt genotypu CC na vý�i celkového nádoje. Souèasnì je 

v�ak tento genotyp statisticky významnì asociován s ni��í EBV pro procentický podíl 

tuku v mléce. Jako pomìrnì nadìjné z hlediska �lechtìní se jeví kombinace genotypù 

DGAT1/KU AACC. Tato diploidní kombinace vykazovala významnou asociaci k obsahu 

tuku v mléce (%). Zji�tìné výsledky jsou v souladu s celou øadou prací, publikovaných 

na toto téma. 

Vliv genotypù v lokusu DGAT1 na ukazatele mléèné produkce potvrzují i studie 

Winter et al. (2002), Signorelli et al. (2009), Berry et al. (2010), Mao et al. (2012), 

Kadlecová et al. (2014) èi Hill et al. (2016). Závìrem lze øíci, �e díky opakovaným 

studiím u odli�ných plemen je mo�né potvrdit dùle�itou roli oblasti na chromozomu 

BTA14, v ní� se gen pro DGAT1 vyskytuje, v genetické kontrole mléèné u�itkovosti. 

3.1.2. Studium!lokus$!pro!r$stový!hormon!(GH1) a!receptor!r$stového!hormonu 

(GHR) 

 

Dal�ími lokusy, u nich� byl v prùbìhu let na na�em pracovi�ti studován mo�ný vztah 

mezi genotypy a parametry mléèné u�itkovosti (respektive plemennými hodnotami pro 

ukazatele mléèné u�itkovosti), byly lokusy pro rùstový hormon (growth hormone, GH1) 

a receptor rùstového hormonu (growth hormone 1 receptor, GHR).   

Rùstový hormon (GH1) svým pùsobením v organismu jedince pøímo i nepøímo 

ovlivòuje celou øadu vlastností, a to vèetnì parametrù laktace. Dùvodem je pøedev�ím 

jeho role v rozdìlování �ivin v organismu. Pùsobení GH v rámci mléèné produkce bylo 

potvrzeno i prací Bauman (1999), který popsal výrazný nárùst nádoje                                 

v hodnotì 10 � 15 % u krav, kterým byl v krmivu podáván rekombinantní bovinní GH. 

Aktivita rùstového hormonu v organismu je modifikována pomocí zmìn ve funkèních 

strukturách receptoru rùstového hormonu (GHR) (Argetsinger a Carter-Su, 1996). 

Výsledky vlastní studie, zamìøené na vliv polymorfismù v lokusech GH1 a GHR na 

mléènou u�itkovost byly publikovány spolu s lokusem DGAT1 v ji� uvedené práci �The 
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relation of GH1, GHR and DGAT1 polymorphisms with estimated breeding values for 

milk production traits of German Holstein sires� (Hradecká, E., Èítek, J., Panicke, L., 

Øehout, V., Hanusová, L., 2008).  

V rámci studované populace 315 plemenných býkù nìmeckého hol�týnského skotu 

byly zji�tìny alelické a genotypové frekvence. U obou lokusù se zjistila výrazná pøevaha 

jedné dominantní alely nad druhou. U lokusu GH1 alela L dominovala s frekvencí 0,957 

nad alelou V (frekvence 0,043). Tyto výsledky jsou v souladu s  pracemi                                     

Lucy et al.  (1993), Lee et al.  (1996), Lechniak et al.  (2002), Sorensen et al.  (2002), 

Balogh et al.  (2009) èi Kiyici et al.  (2018).  Oproti tomu v práci Hadi et al. (2015) byl 

výskyt alel v populaci iránských hol�týnských dojnic vyrovnanìj�í. Èetnìj�í alela L se 

vyskytovala u 69 % krav v populaci, alela V tedy u zbývajících 31 % jedincù. Podobnì 

vyrovnané byly alelické frekvence i v populaci, studované v práci Schlee et al. (1994), 

kde èetnìj�í alela L mìla frekvenci 0,68 a alela V frekvenci 0,32. Tato práce v�ak na rozdíl 

od pøedchozích byla dìlána na populaci býkù simentálského plemene.  Ji� uvedená práce 

Lucy et al. (1993) dává do souvislosti frekvence jednotlivých alel a tìlesný rámec 

plemene. Dle výsledkù uvádìné práce pøeva�uje alela L u dojených plemen s vìt�ím 

tìlesným rámcem (napøíklad hol�týnský èi hnìdý �výcarský skot), zatímco alela V je 

pøeva�ující u dojených plemen s men�ím tìlesným rámcem (napøíklad jerseyský èi 

ayshirský skot). Tuto hypotézu by mohly èásteènì potvrdit i výsledky studie na na�em 

pracovi�ti. 

Frekvence jednotlivých genotypù v lokusu GH1 v rámci populace vykazovaly 

podobný trend. S frekvencí 0,914 výraznì pøevládal genotyp LL. Genotyp VV nebyl 

nalezen ani u 1 jedince. Tyto výsledky zcela korespondují s výsledky prací                            

Balogh et al. (2009), Hadi et al. (2015) a Kiyici et al.  (2018). Vyrovnanìj�í genotypové 

frekvence byly zaznamenány v práci Lee et al. (1996), kde byly frekvence genotypu LL 

0,733 a genotypu LV 0,26. V jimi studované populaci 150 krav hol�týnského plemene se 

vyskytl 1 genotyp VV, co� odpovídá genotypové frekvenci 0,007. Vy��í výskyt genotypu 

VV zaznamenali Dario et al. (2008). Ti studovali populaci krav plemene Jersey. V jejich 

populaci byl na rozdíl od na�í nejèetnìj�ím genotypem genotyp LV (frekvence 0,61), 

následován genotypem LL (0,22) a genotypem VV (0,17).  S ohledem na výsledky na�í 

práce i výsledky podobných, vý�e citovaných studií lze pøedpokládat, �e výrazný pokles 

výskytu genotypu VV a souèasnì i alely V je mo�né dát do souvislosti se selekcí v rámci 

�lechtìní hol�týnského skotu na vy��í mléènou u�itkovost. Jak zcela správnì zmiòuje 
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Kiyici et al. (2018), na�tìstí nedo�lo doposud k úplnému vytìsnìní alely V z populací 

díky její pøítomnosti v genotypu LV.  

Podobnì nevyrovnané alelické frekvence ve studované populaci vykazoval i lokus 

GHR. Zde dominantnìj�í alela A vykazovala frekvenci 0,951 oproti frekvenci                  

alely G 0,049. Podobné alelické frekvence je mo�né nalézt v práci Viitala et al. (2006) èi 

Oikonomou et al. (2008). Vìt�ina prací v�ak operuje s vy��ím zastoupením alely G 

v jednotlivých studovaných populacích. Její frekvence se pohybuje od 0,26 (Shirasuna et 

al., 2011) pøes 0,51 (Di Stasio et al., 2005) po 0,63 (Aggrey et al., 1999).  Poslední 

uvedená práce se zamìøila na studium 2 populací býkù hol�týnského skotu, rozdìlených 

dle data narození. V první populaci byli zaøazeni býci s datem narození v letech 1950 a� 

1970. V této populaci byla alela G stanovena jako dominující s frekvencí 0,63.                               

U populace býkù narozených v letech 1980 a� 1990 byl zji�tìn znaèný pokles frekvence 

alely G na úroveò 0,42. Tento pokles dávají Aggrey et al. (1999) do souvislosti 

s nepøímou selekcí na u�itkovost. Podobný výrazný rozdíl v alelických frekvencích pak 

popsali i Hax et al. (2017), a to mezi populací krav chovaných semiextenzivním 

zpùsobem chovu a populací krav v intenzivním chovu. Zde byly frekvence alely G 0,6 

(semiextenzivní chov) a 0,4 (intenzivní chov). Autoøi vyslovili domnìnku, �e daný rozdíl 

mù�e být zpùsobem adaptací zvíøat na daný zpùsob chovu. Dle mého názoru by vhodnìj�í 

hypotézou byla úvaha o mo�né nepøímé selekci na u�itkové vlastnosti.  

Z hlediska genotypových frekvencí byl v námi studované populaci býkù nìmeckého 

hol�týnského skotu jako nejèetnìj�í v lokusu GHR stanoven genotyp AA s frekvencí 

0,914, druhý nejèetnìj�í genotyp AG pak s frekvencí 0,073. Nejménì èetný byl genotyp 

GG s frekvencí 0,013.  Podobné výsledky lze nalézt i v práci Shirasuna et al. (2011), kde 

jsou v�ak genotypové frekvence mírnì posunuty ve prospìch genotypù AG a GG. 

Nejèetnìj�í genotyp AA se ve studované populaci vysokoprodukèních krav vyskytoval 

s frekvencí 0,55. Genotyp AG pak mìl frekvenci 0,36 a nejménì èetný genotyp GG 0,083. 

V dal�í pracích lze nalézt odli�né výsledky. V práci Hax et al. (2017) byl u populace 

s intenzivním zpùsobem chovu nejèetnìj�ím té� genotyp AA, ov�em s výraznì ni��í 

frekvencí (pouze 0,46) oproti na�í populaci. Oproti tomu, populace se semiextenzivním 

chovu studovaná v té�e práci vykazovala výraznì jiné frekvence genotypù. Jako 

nejèetnìj�í zde byl zji�tìn genotyp AG (0,567), následovaný genotypem GG (0,286)             

a AA (0,147). Podobné frekvence potvrdila i práce Shirasuna et al. (2011). Genotyp AG 

stanovili jako nejèetnìj�í (frekvence 0,55) rovnì� Schneider et al. (2013) u populace krav 
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hol�týnského plemene. Jako druhý nejèetnìj�í ov�em stanovili genotyp GG (0,36), co� se 

vymyká ostatním citovaným pracím. Jeho frekvence je dokonce nìkolikanásobnì vy��í 

ne� u námi publikovaných výsledkù. Je tøeba zmínit, �e v nìkterých pracích (napøíklad 

Hax et al., 2017) nebyly genotypové frekvence v Hardy-Weinbergovì rovnováze. Tento 

problém se vyskytl i v námi publikované práci Hradecká et al. (2008). Zde bylo 

zastoupení genotypù, pota�mo alel, v populaci nìmeckých hol�týnských býkù velmi 

nerovnomìrné. To se ukázalo jako problematické pøi dal�ím statistickém vyhodnocení.  

U obou lokusù, spojených s produkcí a regulací produkce rùstového hormonu, byly 

ovìøovány mo�né vztahy mezi genotypy a EBV pro mléènou produkci u studované 

populace býkù nìmeckého hol�týnského skotu. V rámci na�í studie nebyl, kromì jediné 

výjimky, nalezen �ádný statisticky významný vztah mezi genotypem v daných lokusech 

a odhadovanými plemennými hodnotami (EBV) pro parametry mléèné produkce. Stejné 

výsledky, to jest �ádný vliv genotypu v lokusu GH1 èi GHR na parametry mléèné 

u�itkovosti, popsali i Schlee et al. (1994), Lechniak et al. (2002), Molee et al. (2015). 

Oproti tomu stojí celá øada prací, v nich� jsou popsány statisticky významné vztahy mezi 

genotypy v lokusech GH èi GHR a parametry mléèné u�itkovosti. Jedná se napøíklad                  

o práci Sun et al. (2009), kteøí potvrdili vztah mezi vy��ím nádojem a výskytem alely A 

v lokusu pro GHR. Heidari et al. (2012) potom popsali vliv alely L v lokusu GH na vý�i 

celkového nádoje, kdy nejvy��ího nádoje dosahovali jedinci s homozygotním genotypem 

LL. To potvrdili ve své práci i Akyüz et al. (2015). Oproti tomu Balogh et al. (2009)              

a Kiyici et al. (2018) v�ak popsali nejvy��í nádoj u heterozygotních jedincù LV. 

V na�í studii byl potvrzen jediný statisticky významný vztah mezi genotypem ve 

vybraných lokusech a EBV pro vlastnosti mléèné u�itkovosti. Jednalo se o vztah mezi 

genotypem v lokusu GHR a EBV pro mno�ství mléèného tuku. Tato EBV byla výraznì 

ni��í v pøípadì homozygotního genotypu GG oproti genotypùm AG a AA. Aggrey et al. 

(1999) rovnì� ve své práci popsali statisticky významný vztah mezi stejným EBV a 

genotypem v lokusu GHR. V jimi studované populaci býkù hol�týnského plemene 

vykazovali výraznì vy��í hodnotu EBV pro mno�ství tuku jedinci s genotypem AA oproti 

jedincùm, nesoucím genotypy AG a GG. Smaragdov (2012) té� zjistil vliv genotypu AA 

na vy��í procentický obsah tuku a vy��í nádoj a souèasnì vliv na ni��í podíl bílkovin. 

Porovnáme-li tedy jednotlivé zji�tìné výsledky v rámci na�í a dal�ích citovaných 

studií, jeví se vyu�ití daných polymorfismù v lokusu pro rùstový hormon a lokusu pro 
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receptor rùstového hormonu jako potenciálních markerù pro �lechtìní na parametry 

mléèné u�itkovosti jako znaènì nejisté. Problematické je pøedev�ím zji�tìní, �e 

v odli�ných populacích lze nalézt jiné statisticky významné vztahy mezi genotypy               

a odhady plemenných hodnot, viz vý�e citované práce. 

3.1.3. Metabolický!p%ístup!ve!�lecht#ní!na!mlé nou!u�itkovost 
 

Zvý�ení mléèné produkce se postupem èasu zaèalo odrá�et na zhor�eném zdravotním 

stavu dojnic. Cílem �lechtìní se tedy stalo získat jedince s vysokou produktivitou a 

souèasnì s dobrým zdravotním stavem. Postupem èasu se jako slibný nástroj ke splnìní 

vytýèeného cíle zaèal jevit metabolický pøístup, jak byl popsán v práci Fontanesi et al.  

(2016). Tento nástroj byl pou�it i v pøípadì dvou na sebe navazujících prací, kterými se 

zabývalo na�e pracovi�tì. První práce s názvem �Analysis of glucose metabolization 

capability and breeding value of Holstein cattle� (Hanusová, L., Brzáková, M., Míková, 

A., Veèerek, L., Hosnedlová, B., Tothová, L., Èítek, J., 2016) si kladla za cíl odhadnout 

mo�né asociace mezi schopností metabolizovat glukózu (mìøeno glukozovým 

toleranèním testem, GTT) a odhadovanými plemennými hodnotami (EBV) pro jednotlivé 

ukazatele mléèné u�itkovosti u býkù nìmeckého hol�týnského skotu.  Celá práce 

vycházela z pøedpokladu, �e schopnost metabolizovat glukózu hraje významnou roli 

v energetickém metabolismu jedince a v koneèném dùsledku by tedy mohla mít 

významný vliv na mléènou u�itkovost (Panicke et al., 2001; Fiedorowicz et al., 2008).   

Tato práce byla následnì roz�íøena o studium vztahù mezi vý�e uvedenými vlastnostmi 

(tj. mezi schopností metabolizovat glukózu a odhady plemenných hodnot) a 

polymorfismy ve vybraných lokusech. Výsledky této �ir�í studie byly potom publikovány 

v roce 2018 v práci �Associations between Gene Polymorphisms, Breeding Values, and 

Glucose Tolerance Test Parameters in German Holstein Sires� (Èítek, J., Hanusová, L., 

Brzáková, M., Veèerek, L., Panicke, L., Lískovcová, L.) 

Základem studií bylo provedení glukózového toleranèního testu u celkem 542 býkù 

nìmeckého hol�týnského skotu. Jednalo se o býky s roèníky narození 1993 a 1998 a� 

2003. Výsledky testu byly vyhodnocovány v�dy v rámci skupiny býkù se stejným 

roèníkem narození. Získané výsledky byly následnì spolu s EBV statisticky analyzovány 

pomocí lineárního modelu a MIXED procedury. Souèasnì byly pomocí Pearsonových 

korelací vypoèteny fenotypové korelace mezi GTT a EBV pro mléènou u�itkovost, a to 

pro ka�dou skupinu býkù samostatnì. U skupiny býkù, narozených v roce 1993, byla 
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vìt�ina korelací nevýznamných (P ! 0,05). Významné (P < 0,01) negativní korelace byly 

zji�tìny pouze mezi GTT a EBV pro celkový nádoj a rovnì� mezi GTT a EBV pro 

mno�ství mléèných bílkovin. U skupin býkù s roèníky narození 1998 � 2003 byly 

výsledkem stejných korelaèních analýz nevýznamné a velmi nízké koeficienty. I zde se 

na�lo nìkolik výjimek. Jednalo se o korelace mezi GTT a mno�stvím mléèných bílkovin 

(roèník 2000), procentickým obsahem bílkovin (roèník 2003), procentickým obsahem 

tuku (roèník 2002) a celkovým nádojem (rovnì� roèník 2002). Výsledky korelaèních 

analýz podporují závìry práce Panicke et al. (2001), jen� uvádí významnou závislost síly 

korelace mezi GTT a EBV na vìku jedince, v nìm� se test provádí. 

V navazující studii byl ovìøen mo�ný vliv polymorfismù v lokusech DGAT1, GH1, 

GHR, FASN, ORL1 a ABCG2 na výsledky glukózového toleranèního testu a na hodnoty 

odhadovaných plemenných hodnot v té�e populaci plemenných býkù nìmeckého 

hol�týnského skotu. Po provedení genotypizací byl z dal�ích analýz vylouèen lokus 

ABCG2, který byl monomorfní a výskytem výhradnì genotypu AA. To indikuje, �e alela 

A je v populaci fixována a lokus je pro dal�í �lechtitelský proces nepou�itelný. Co se týèe 

mo�ného vlivu genotypù v jednotlivých genech na výsledky GTT (pøesnìji na rozdíly ve 

výsledcích provedeného GTT), byly rozdíly v GTT mezi jednotlivými genotypy v genech 

pouze minimální a nevýznamné. Pokud byly polymorfní geny zahrnuty do analýzy 

spoleènì, byl jejich spoleèný vliv na rozdíly v GTT rovnì� nevýznamný. 

Pro posouzení mo�nosti vyu�ití GTT jako potencionálního nástroje ve �lechtìní skotu, 

je nutné zvá�it i jeho ovlivnìní genetickými a negenetickými faktory.                                     

Panicke et al. (2001) odhadli dìdivost GTT na nízkou s rozpìtím 0,12-0,20. Existuje v�ak 

i studie, jen� je s tímto zji�tìním v rozporu. Jedná se o práci Pieper et al. (2016). Ti 

pomocí opakovaných analýz stanovili dìdivost na úrovni 0,43 pro ekvivalent 

glukózového rozmezí a na úrovni 0,40 pro poloèas rozpadu glukózy. Vezmeme-li v úvahu 

vy��í zji�tìné hodnoty dìdivosti, mohl by GTT slou�it jako vhodný nástroj 

v metabolickém pøístupu ke �lechtìní, ale pouze za pøedpokladu, �e budou nalezeny 

vhodné polymorfismy, které tuto roli GTT podpoøí. Námi studované polymorfismy 

nemají, jak ji� bylo uvedeno, �ádný vliv na vlastnosti GTT a jsou tedy pro daný úèel zcela 

nevhodné.  
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3.2. Studium!lokus$!s potenciálním!vztahem!k masné!u�itkovosti!skotu 

 

Masná u�itkovost je druhou významnou produkèní stránkou chovu skotu. Cílem 

�lechtitelù ji� není pouze �lechtìní na kvantitativní stránku produkce masa, ale postupnì 

dochází k pøechodu na �lechtìní na kvalitativní ukazatele. Tento trend je dùsledkem 

zmìny spotøebitelského chování. Existuje celá øada prací, zamìøených na stanovení vlivù 

jednotlivých polymorfismù na vybrané kvalitativní parametry masné u�itkovosti.                  

I na na�em pracovi�ti vzniklo nìkolik prací na toto téma, av�ak není to primární oblastí 

na�eho výzkumného zájmu. Proto patøí práce zaøazené do tohoto souboru k pracím pouze 

recenzovaným. Nejedná se tedy o práce s impakt faktorem. Pøesto je nutné zmínit i tuto 

stránku �lechtìní. 

3.2.1. Studium lokusu CAPN530 ve!vztahu!ke!kvalitativním!ukazatel$m!masa 

 

Jedním z lokusù, studovaných na na�em pracovi�ti v souvislosti s kvalitou hovìzího 

masa, byl lokus pro calpain. Konkrétnì se jednalo o polymorfismus oznaèovaný jako 

CAPN530. Jedná se jednonukleotidový polymorfismus na pozici 4558. nukleotidu 

s výslednou zámìnou aminokyseliny izoleucin za valin na pozici 530. aminokyseliny.                

U tohoto polymorfismu je v celé øadì prací uva�ováno o mo�ném vztahu ke køehkosti 

masa, pota�mo síle støihu jako velièinì umo�òující kvantifikaci køehkosti. Dùvodem je 

zapojení calpainového systému do procesu post mortem proteolýzy funkènì relevantních 

strukturních proteinù, jako jsou myofibrilární proteiny (Bhat et al., 2018). 

První prací, která byla na dané téma na�ím pracovi�tìm publikována, byla v roce 2010 

práce �Vybrané faktory ve vztahu ke kvalitì hovìzího masa� (Voøí�ková, J., Dufek, A., 

Hanusová, L., �ubrt, J., Homola, M.). Tato studie byla následnì roz�íøena a koneèné 

výsledky byly publikovány v práci �Association study of bovine candidate loci to meat 

quality� (Tothová, L., Èítek, J., Veèerek, L., Hanusová, L., Voøí�ková, J., Bene�, K.; 

2016). Celkem bylo v obou studiích provedena genotypizace 258 býkù plemene èeského 

strakatého skotu v lokusu CAPN530 a souèasnì bylo provedeno mìøení síly støihu u 

vzorkù musculus longissimus lumborum et thoracis, pocházejícího ze stejných býkù po 

porá�ce. Síla støihu byla mìøena 1., 14. a 21. den po porá�ce u syrového a grilovaného 

masa. Následnì byl statisticky vyhodnocen mo�ný vliv genotypu v markeru CAPN530 na 

sílu støihu.  
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Ve studované populaci byla zji�tìna výrazná pøevaha alely G (frekvence 0,622) nad 

alelou A (0,378). Rovnì� v rámci genotypù byla zøetelná pøevaha jednoho z nich. 

Konkrétnì se jednalo o heterozygotní genotyp AG s frekvencí 0,523. Druhým 

nejèetnìj�ím byl potom genotyp GG (0,361) a nejménì èetný genotyp AA se vyskytoval 

s frekvencí 0,116. Výrazná pøevaha alely G nad alelou A ve studované populaci je plnì 

v souladu s pracemi Barendse et al.(2002), Page et al. (2004), White et al. (2005),               

Allais et al. (2011), Lee et al. (2014) èi Carvalho et al. (2017). Casas et al. (2006) dokonce 

uvádí, �e alela G je v jimi studované populaci bráhmanského skotu fixována a alela A se 

nevyskytuje.  

Koneèné statistické vyhodnocení vztahu polymorfismu v markeru CAPN530 na sílu 

støihu u syrového a grilovaného masa 1., 14. a 21. den po porá�ce prokázalo statisticky 

významný vliv mezi jednotlivými genotypy a sílou støihu u syrového a grilovaného masa 

1. den po porá�ce a souèasnì stejný vliv mezi genotypy a sílou støihu u grilovaného masa 

14. a 21 den po porá�ce. Nejvy��í hodnota síly støihu byla ve v�ech pøípadech namìøena 

u vzorkù, pocházejících z jedincù s homozygotním genotypem AA. Na�e výsledky 

potvrdili i Page et al. (2002). Ti uvedli, �e nejni��í sílu støihu nalezli u jedincù 

s homozygotním genotypem GG, jejich� maso bylo tedy hodnoceno jako nejkøehèí.  

V pøípadì alel nebyl u námi studované populace býkù èeského strakatého skotu 

prokázán �ádný statisticky významný vztah mezi alelami a sílou støihu. Tyto výsledky 

jsou v rozporu s výsledky Page et al. (2004), White et al. (2005) èi Allais et al. (2011). 

Ti ve svých pracích nalezli významné vztahy mezi alelami a sílami støihu u jimi 

studovaných populací skotu. Page et al. (2004) a Allais et al. (2011) popsali jako alelu 

s ni��í sílou støihu alelu G, oproti tomu White et al. (2005) popisuje ni��í sílu støihu u 

alely A. V této souvislosti je vhodné zmínit i práci Lee et al. (2014). Ti provedli podobnou 

studii na populaci býkù plemene Hanwoo. Zjistili, �e SNP CAPN530 má sice vliv na 

køehkost a ��avnatost masa u tohoto plemene, ale nenalezli �ádný vliv na sílu støihu.  

Jak je z vý�e uvedených výsledkù a prací jasné, studovaný marker CAPN530 patøí 

k tìm, jejich� vyu�ití v marker asistované selekci a �lechtitelském procesu, majícím za 

cíl získání jedincù s vhodnou kvalitou masa a spotøebitelsky hodnotnými vlastnostmi, je 

více ne� vhodné. Pøesto�e v podstatì v�echny práce potvrzují vliv tohoto SNP na kvalitu 

masa, je nutné brát v potaz i dal�í faktory, které mohou fungování výsledného genového 

produktu ovlivnit, vèetnì vlivu ostatních èlenù calpainového systému.  
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3.2.2. Studium vztahu mezi lokusem MSTN a!vybranými!ukazateli!masné!
u�itkovosti 

 

V rámci výzkumu byl na na�em pracovi�ti studován i mo�ný vliv mezi lokusem pro 

myostatin (MSTN) a vybranými vlastnosti masné u�itkovosti. Známá mutace v tomto 

lokusu zpùsobuje hyperplasii/hypertrofii svalových vláken. Následkem je vznik 

takzvaného dvojího osvalení. To je charakteristické nárùstem svalové hmoty ve 

vybraných partií a� o 20 % (Grobet et al., 1997). Kromì vlivu na kvantitativní stránku 

produkce se u tohoto lokusu uva�uje i o jeho vlivu na vybrané kvalitativní parametry.  

V na�em pøípadì jsme se zamìøili na vztah mezi genotypem a sílou støihu a v druhém 

pøípadì na vztah mezi genotypem a schopností vázat vodu. Výsledky jsme publikovali ve 

formì krátkého sdìlení, v ji� citované práci �Association study of bovine candidate loci 

to meat quality� (Tothová, L., Èítek, J., Veèerek, L., Hanusová, L., Voøí�ková, J., Bene�, 

K., 2016). Studie probìhla na vzorku 228 býkù èeského strakatého skotu. Jak ji� je 

uvedeno vý�e, od v�ech býkù byl po porá�ce odebrán vzorek musculus longissimus 

lumborum et thoracis, u nìho� byla stanovena síla støihu a schopnost vázat vodu. Tato 

mìøení probìhla v�dy 1., 14. a 21. den po porá�ce. U v�ech jedincù byla rovnì� provedena 

genotypizace v uvedeném lokusu.  

Zastoupení jednotlivých genotypù v populaci bylo zcela nerovnomìrné. V populaci 

velmi výraznì pøeva�oval genotyp AA, který se vyskytoval s frekvencí 0,729. Druhý 

nejèetnìj�í genotyp AB mìl frekvenci výskytu 0,258. Genotyp BB jsme zjistili pouze             

u 3 jedincù (frekvence 0,013). Z tìchto výsledkù vyplývá naprostá dominance alely A 

(0,858) nad alelou B (0,142). Tyto výsledky jsou v souladu s výsledky studie Zhang et al. 

(2007), provádìné na 3 plemenech èínského skotu. Uvedení autoøi u tìchto plemen 

dokonce zjistili je�tì výraznìj�í pøevahu genotypu AA, a to v rozmezí 0,910 a� 0,946.  

Z hlediska mo�ného vztahu mezi genotypem a vybranými vlastnostmi jsme nalezli 

statisticky významný vztah pouze mezi genotypem v lokusu MSTN a schopností vázat 

pøidanou vodu. Tato asociace byla potvrzena jak u vzorkù, mìøených 1. den po porá�ce, 

tak u vzorkù 14. dní po porá�ce. Byl zde zji�tìn pozitivní vliv alely A. Pøi posuzování 

uvedených skuteèností je v�ak potøeba brát do úvahy fakt, �e populace vykazovala velmi 

nerovnová�né zastoupené genotypù a alel. Proto není mo�né z námi získaných výsledkù 

vyvozovat obecnìj�í závìry a porovnávat je s výsledky jiných, podobnì zamìøených 
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studií. Je nutné poukázat i na skuteènost, �e literatura vìnující se námi studovanému 

problému, není velmi obsáhlá.  

Obecnì lze øíci, �e je pomìrnì dobøe prostudován mo�ný vliv lokusu MSTN na 

kvantitativní stránku masné produkce a v této oblasti je i vhodnì zakomponován do 

�lechtitelského procesu. To se týká pøedev�ím vyu�ití mutace, podmiòující vznik 

dvojitého osvalení. Vyu�ití této mutace v chovu je typickým pøíkladem zaèlenìní 

výsledkù molekulárnì genetických analýz do �lechtìní a následnì do chovu skotu. 

Vyu�ití polymorfismù v lokusu MSTN ve �lechtìní na kvalitativní parametry masné 

u�itkovosti v�ak doposud uniká vìt�ímu zájmu �lechtitelù. 
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4. Vyu�ití!výsledk$!molekulárn#-genetických!analýz!ve!studiu!

vybraných!chorob!skotu 

 

Choroby pøedstavují v chovu skotu velký problém. Nejde jen o jejich pùsobení na 

kondici a celkový stav jedince, ale jejich výskyt mù�e ovlivnit celou øadu faktorù, 

spojených s u�itkovostí, a� masnou èi mléènou. Choroby mohou pùsobit nejen na 

kvantitativní stránku, ale ovlivòují rozhodujícím zpùsobem i kvalitativní parametry 

koneèného produktu � potraviny. Velmi problematický pak mù�e být i mo�ný pøenos 

choroby ze zvíøete na èlovìka. V neposlední øadì je nutné zmínit i ekonomickou stránku, 

kdy kromì ni��ích ziskù hrají podstatnou roli i zvý�ené náklady na veterinární péèi. 

Z vý�e uvedených dùvodù vyplývá nezbytnost znalostí o mo�nostech ovlivnìní výskytu 

jednotlivých chorob, a to i na genetické úrovni.  

V souèasné dobì existují ji� i webové databáze, shroma�ïující informace o mo�ném 

genetickém zalo�ení celé øady chorob u rozdílných druhù hospodáøských i dal�ích 

domácích zvíøat (6). Záznamy o výskytu nemocí proto fungují na národních úrovních 

v celé øadì zemí, namátkou lze jmenovat Norsko (Houe et al., 2011; Epetvedt et al., 

2012). Skot patøí z hlediska mno�ství informací o genetickém pozadí známých chorob 

k nejprostudovanìj�ím druhùm. Jsou popsány i meziplemenné odli�nosti z hlediska 

výskytu jednotlivých chorob. Nìkterá plemena jsou k výskytu urèitých chorob výraznì 

náchylnìj�í ne� jiná. Tento trend lze vysledovat pøedev�ím u pro�lechtìnìj�ích plemen 

skotu, jako je hol�týnský skot (Curone et al., 2018). 

Prohlubování znalostí o genetickém pozadí chorob a zdokonalování molekulárnì-

genetických metod a jejich výraznìj�í aplikace v praxi by v budoucnu mohla vyústit ve 

výraznì zdravìj�í populace nejen skotu, ale i dal�ích druhù hospodáøských zvíøat. V ruku 

v ruce s dosa�ením tohoto významného �lechtitelského cíle pak dojde i k výraznému 

zlep�ení ekonomických parametrù chovu, které mohou být v nìkterých pøípadech 

limitujícím faktorem. 

Choroby skotu lze z hlediska jejich dìdièného zalo�ení velmi zjednodu�enì rozdìlit 

do nìkolika skupin. První skupinu pøedstavují choroby a poruchy s jasným genetickým 

pozadím. U tìchto chorob závisí výskyt a intenzita projevu dané choroby plnì na 

genetickém zalo�ení jedince. Zde se plnì uplatòují molekulárnì-genetické metody 

k odhalení nositelù vloh pro danou chorobu, co� umo�ní následnou eliminaci èi alespoò 
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omezení vyu�ití daného jedince v chovu. Druhou skupinu tvoøí choroby, které nejsou 

pøímo zpùsobeny vlastním genetickým zalo�ením jedince. Mezi takové patøí rùzná 

naka�livá onemocnìní, zpùsobovaná parazity èi jinými patogeny. I u tìchto chorob lze 

v�ak úèinnì vyu�ít molekulárnì genetických metod. Jedná se pøedev�ím o studium 

genetického zalo�ení obranyschopnosti nebo rezistence organismu vùèi takovým 

patogenùm, pøípadnì o vyu�ití pro jednoznaènou identifikaci patogenù.  Poslední 

skupinu, s ní� se mù�e setkat, pak pøedstavují choroby s pøedpokládaným genetickým 

pùvodem choroby, u nich� jsou pak vlastní výskyt èi intenzita projevù výrazným 

zpùsobem podmínìny vnìj�ími podmínkami. U této skupiny se molekulárnì genetické 

metody uplatní pøi hledání mo�ného genetického zalo�ení náchylnosti nebo odolnosti 

k dané chorobì.  

4.1. Studium výskytu!deficience!faktoru!XI!v populaci!hol�týnského!skotu!v "R 

 

V souèasné dobì ji� byla popsána celá øada chorob skotu, u kterých máme pøesnì 

známu pøíèinnou mutaci. Nìkteré z tìchto chorob pak vykazují analogické znaky 

s dìdiènými chorobami vyskytujícími se u jiných �ivoèi�ných druhù vèetnì èlovìka. 

Mezi takové patøí i poruchy srá�livosti krve. Poruchy krevní srá�livosti geneticky 

podmiòují mutace v genech, kódujících jednotlivé krevní faktory. Krevní faktory jsou 

zahrnuty do kaskády krevní srá�livosti. Nedostatek jakéhokoliv krevního faktoru z této 

kaskády má za následek problémy s krevní srá�livostí. Jedním typem dìdièné poruchy 

srá�livosti krve se zabývá i dal�í práce z oblasti vyu�ití genetiky ve �lechtìní skotu, 

zaøazená do tohoto souboru prací. Jedná se o práci s názvem �Sporadic incidence of factor 

XI deficiency in Holstein cattle� (Èítek, J., Øehout, V., Hanusová, L., Vrabcová, P., 

2008).  

Uvedená práce se zabývá poruchou srá�livosti zpùsobenou nedostatkem krevního 

faktoru XI. Tento faktor je ve své aktivované formì zodpovìdný za konverzi faktoru X 

na aktivovanou formu, je� následnì iniciuje konverzi protrombinu na trombin. Koneèným 

dùsledkem je pøemìna rozpustného fibrinogenu na nerozpustnou fibrinovou sra�eninu 

(Brush et al., 1987). 

U nìkolika �ivoèi�ných druhù vèetnì èlovìka, psa a skotu byla zji�tìna vrozená 

porucha krevní srá�livosti, je� spoèívá v deficienci ji� zmiòovaného faktoru XI (Gentry 

et al., 1975). Pùvodní pøedpoklad, �e choroba je zpùsobena úplnou absencí proteinu FXI, 

byl následnými studiemi vyvrácen. Protein FXI je v tìle posti�eného jedince sice 
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pøítomen, ov�em nikoliv ve své pùvodní velikosti a funkènosti. Doposud byly                   

popsány 2 zásadní mutace. Vlivem inzerce 76 bp dlouhého úseku do exonu 12 genu pro 

daný faktor dochází k pøedèasnému ukonèení translace genového produktu. Protein 

vzniklý podle této zmìnìné genetické informace postrádá serinovou doménu, která je u 

nemutovaného genu kódována exony 13 � 15 (Asakai et al., 1987).  Druhá popsaná 

mutace spoèívá v inzerci 15 bp dlouhé sekvence d exonu 9. Tato inzerce zapøíèiòuje 

substituci aminokyseliny fenylalaninu do ètvrté domény proteinu (Kunieda et al., 2005). 

V publikované studii byla provedena analýza výskytu obou vý�e zmiòovaných 

polymorfismù v populacích skotu. V pøípadì polymorfismu v exonu 12 byla studovaná 

populace tvoøena 309 jedinci, z nich� absolutní vìt�inu 279 jedincù tvoøili býci a krávy 

hol�týnského plemene, pocházející z Èeské republiky a Nìmecka. Zbylých 30 jedincù 

pøedstavovali býci èeského strakatého skotu. Polymorfismus v exonu 9 byl studován u 

152 býkù hol�týnského (100 jedincù) a èeského strakatého (52 jedincù) plemene. I 

v tomto pøípadì pocházeli býci jak z Èeské republiky, tak z Nìmecka.  

Po provedení potøebných molekulárnì-genetických analýz byly stanoveny frekvence 

výskytu mutovaných alel v populacích. V panelu analyzovaném na pøítomnost mutace 

v exonu 12 byl nalezen mezi v�emi 279 jedinci pouze jediný heterozygot, tedy pøena�eè 

recesivní alely pro danou chorobu. U populace, v ní� byla zji��ována mo�ná pøítomnost 

inzertovaného úseku DNA v exonu 9, nedo�lo k �ádnému zachycení mutované alely. 

V�echna zvíøata tedy byla nositeli homozygotního genotypu pùvodního nemutovaného 

typu.  

Uvedené výsledky ukázaly nízký výskyt FXI mutantních alel. V obou pøípadech jsou 

tyto výsledky v souladu s výsledky jiných studií. U exonu 12 do�el k podobnému 

výsledku ve své studii napøíklad Mukhopadhyaya et al. (2006), který v podobnì veliké 

populaci 309 jedincù nenalezl ani jediný výskyt mutované alely. Výskyt mutované alely 

v tomto exonu popsali ve svých pracích Marron et al. (2004) a  Meydan et al. (2009). Ti 

frekvenci výskytu mutované alely stanovili v jimi sledovaných populacích krav a býkù 

hol�týnského plemene na úrovni 0,012, respektive 0,009.  Nìkteøí autoøi vytvoøili 

hypotézu, �e výskyt mutantní alely v exonu 12 mù�e být závislý na linii daného plemene. 

Toto tvrzení se opírá o výsledky studií Gentry et al. (1980) a Gentry et al. (1993), kde 

autoøi do�li u dvou odli�ných populací k výraznì rozdílným frekvencím výskytu 

mutované alely. Tento rozdíl vysvìtlují tím, �e v pøípadì jedné populace pocházeli 
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testovaní jedinci z úzké geografické oblasti a s vysokou pravdìpodobností tedy nále�eli 

k jedné linii.  

U exonu 9 je situace pomìrnì jednodu��í. Do souèasné doby byla mutovaná alela 

nalezena pouze u jedincù japonského èerného skotu (Kunieda et al., 2005). Mutace se 

tedy jeví jako plemennì specifická. Japonský èerný skot má vysoký výskyt mutované 

alely ve své populaci. Ohba et al. (2012) zjistil i frekvenci mutované alely na úrovni 0,264 

v populaci býkù a krav tohoto plemene. V pøípadì samostatného vyhodnocení populace 

plemenných býkù se frekvence dokonce sní�ila na úroveò 0,333. K podobným údajùm 

dospìli i Watanabe et al. (2006). Vzhledem k takto vysokému výskytu mutované alely 

není mo�né z dal�ího chovu vyøadit jedince, kteøí jsou jejími nositeli. To mù�e vést 

k razantnímu roz�íøení dané alely do populace. 

Ani nízký výskyt mutovaných alel ve studované populaci v�ak neznamená, �e 

deficience faktoru XI nepøedstavuje pro chov skotu �ádné nebezpeèí. Vzhledem k faktu, 

�e stále pøevládá praxe, kdy je k chovu pou�ívána úzká skupina elitních plemeníkù, 

existuje zde pomìrnì vy��í nebezpeèí roz�íøení jakékoliv dìdièné choroby do populací. 

Zde je na místì pøipomenout ji� probìhlé roz�íøení dìdièné choroby, oznaèované jako 

deficience adhezní schopnosti leukocytù (BLAD), je� byla v populaci hol�týnského skotu 

roz�íøena právì díky vysokému pomìru vyu�ití jednoho plemeníka v chovu.  

 

4.2.Studium!potenciálního!genetického!zalo�ení!bovinní!spongiformní!
encefalopatie 

 

Bovinní spongiformní encefalopatie (BSE) vstoupila do povìdomí nejen chovatelù, 

ale i �ir�í veøejnosti na koncem minulého století. Tato choroba s mo�ným pøenosem na 

èlovìka byla medializována jako takzvaná nemoc �ílených krav. Pøesto�e první epidemie 

této nemoci byla ve Velké Británii zaznamenána ji� v roce 1985, vìt�í pozornosti se jí 

dostalo a� v roce 1996, kdy byla poprvé zaznamenána nová varianta Creutzfeldt-

Jakobovy nemoci jako lidské varianty BSE. BSE byla následnì zaøazena jako infekèní 

choroba s mo�ným pøenosem na èlovìka potravním øetìzcem (Murdoch a Murdoch, 

2015).  

Pùvodní teorie o virovém pùvodu BSE byly vyvráceny. Podle nejnovìj�ích teorií je 

bovinní spongiformní encefalopatie, podobnì jako dal�í fatální neurodegenerativní 
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onemocnìní, zpùsobována priony � døíve neznámými infekèními patogeny. Existuje 

�iroce pøijímaná teorie o schopnosti prionù pøekonávat druhovou bariéru a zpùsobovat 

tak nákazu jiných nepøíbuzných organismù napøíklad potravou (Casalone et al., 2004).  

Díky vý�e uvedeným teoriím se dal�í práce zamìøily na prostudování genetických 

aspektù dané choroby. Po analýze sekvence genu prionového proteinu (PRNP) bylo 

nalezeno 338 polymorfismù v rámci 25.2 kb genomu (Clawson et al., 2006). Z tohoto 

mno�ství bylo vytipováno nìkolik polymorfismù, u nich� se pøedpokládala korelace 

s výskytem BSE. Silná korelace se potvrdila u 23- bp indel polymorfismu v promotoru a 

u 12-bp indel polymorfismu v intronu 1 PRNP genu (Sander et al., 2005; Juling et al., 

2006, Haase et al., 2007).  

Genetickým aspektùm této nemoci je vìnována i práce zaøazená do tohoto souboru.  

Jedná se o práci Vernerová, K., Tothová, L., Míková, A., Vodrá�ka, P., �imek, B., 

Hanusová, L. a Èítek, J. (2014): BSE-associated polymorphisms in the prion protein gene: 

an investigation.  

V rámci pøedkládané práce byla provedena studie výskytu 23-bp indel polymorfismu 

v promotoru a 12-bp indel polymorfismu v intronu 1 PRNP genu u celkové populace               

107 jedincù. Z tohoto poètu bylo 81 jedincù negativních na nákazu BSE. Tito jedinci byli 

rozdìleni do 3 skupin. První dvì skupiny tvoøili býci, pou�ívaní v Èeské republice 

v inseminaci. Jednalo se o skupinu býkù èeského strakatého skotu (25 jedincù) a skupinu 

býkù hol�týnského skotu (30 jedincù). Zbývajících 26 negativních krav a býkù, tvoøících 

samostatnou skupinu, pocházelo z pùvodního plemene èeská èervinka  Pozitivní 

kontrolní skupinu pøedstavovalo 26 jedincù s prokázanou nákazou BSE. 

Po provedení genetických analýz byly porovnány genotypové a alelické frekvence 

mezi jednotlivými skupinami. U 12-bp indel polymorfismu byla frekvence výskytu této 

mutace podobná u v�ech sledovaných skupin. Významnìj�í rozdíl lze nalézt pouze mezi 

skupinou zvíøat s BSE a jednotlivými kontrolními (negativními) skupinami. Zahrneme-li 

v�echna zvíøata negativní na BSE do jedné negativní kontrolní skupiny a porovnáme 

frekvence výskytu 12-bp indel mutace v této kombinované negativní skupinì s frekvencí 

u pozitivní kontroly, dojdeme pøekvapivì ke zji�tìní, �e mezi frekvencemi u obou skupin 

není významný rozdíl.  

U 23-bp indel polymorfismu byla diference mezi kombinovanou negativní kontrolní 

skupinou a pozitivní skupinou výrazná pøedev�ím u výskytu genotypu +/+ (insins). 
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Skupina zvíøat s BSE vykazovala podstatnì ni��í výskyt tohoto genotypu a samotné + 

alely ve srovnání s negativní kontrolní skupinou. V pøípadì  genotypu -/-, co� je 

homozygotní genotyp pro výskyt mutace, bylo zji�tìno, �e tento genotyp se u zvíøat s BSE 

nevyskytuje nikterak výraznì èastìji ne� v negativní kontrolní skupinì.  

Provedená analýza frekvencí diplotypù rovnì� prokázala, �e frekvence genotypu obou 

delecí    --/-- nebyla ve skupinì zvíøat s BSE výraznì vy��í ne� u negativní kontroly. Toto 

zji�tìní v�ak nemù�e slou�it jako podklad ke koneènému tvrzení, a to s ohledem na 

pomìrnì malé mno�ství zvíøat zahrnutých do této studie.  

Vý�e uvedené výsledky naznaèují, �e oba indel polymorfismy by mohly mít odli�nou 

míru vlivu na výskyt BSE choroby u jedince. Výsledek regresní analýzy tento pøedpoklad 

podpoøil. U 12-bp indel polymorfismu narùstá riziko výskytu BSE s faktorem 1,55 

(respektive o 55 %) s ka�dou � alelou. Pro 23-bp indel polymorfismus je uvedený faktor 

2,1. V pøípadì zahrnutí obou indel polymorfismù do analýzy, je faktor nárùstu rizika BSE 

na úrovní 1,54 na jednu � alelu. Zji�tìní vyplývající z provedené studie jsou v rozporu 

s poznatky Juling et al. (2006), který ve své práci do�el k závìru, �e existuje silná asociace 

mezi obìma polymorfismy a výskytem BSE. Jako nejrizikovìj�í uvádí diplotyp --/--. Jako 

výraznì vlivnìj�í potom oznaèuje 12-bp indel polymorfismus. Na�e výsledky pøitom jako 

rizikovìj�í udávají výskyt 23-bp indel polymorfismu. Podobný názor vyslovili ve své 

práci i Haase et al. (2007) èi Un et al. (2008). Jak uvádí Brunelle et al. (2008), nelze 

jednoznaènì urèit, který ze studovaných polymorfismù má vy��í vliv na výskyt BSE. 

Na�e studie tedy nenapomohla vyøe�ení otázky, který z polymorfismù by mohl být tím 

urèujícím pro výskyt BSE. Sice se ze získaných výsledkù zdá, �e vìt�í význam byl 

nalezen u 23-bp indel polymorfismu, av�ak velikost námi studované populace byla pøíli� 

malá pro utvoøení definitivního závìru. 

4.3.Studium!mo�ného!vlivu!v lokusu CGIL4 na!míru náchylosti!k mastitid# 

 

Kromì chorob, majících pùvod jednoznaènì v genetickém zalo�ení jedince, se 

v chovu skotu vyskytují i choroby, jejich� výskyt je z velké èásti podmínìn vnìj�ími 

podmínkami. Av�ak i u takovýchto chorob hraje urèitou roli genetické zalo�ení jedince. 

Mezi nejtypiètìj�í pøedstavitele této skupiny chorob patøí mastitida. Podle star�í studie 

autorského kolektivu Klastrup et al. (1987) lze náchylnost k mastitidì pova�ovat z 25 % 

za výsledek pùsobení podmínek prostøedí, z 25 % za výsledek genetických faktorù a z 50 

% se na nìm podílí management stáda.  Nízkou dìdivost mastitidy potvrzují o práce 
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Heringstad et al. (2000), Carlén et al. (2004) èi Nordberg et al. (2009). Mastitidu je tedy 

mo�né pova�ovat za komplexní vlastnost. 

Mastitida pøedstavuje významný �lechtitelský cíl, a to i s ohledem na svou 

ekonomickou nároènost. Z tohoto dùvodu existuje velké mno�ství studií, které se 

zamìøují na mo�nost nalezení markeru pro odolnost vùèi této chorobì. Jmenujme 

namátkou nìkolik prací, napøíklad Wang et al. (2007), Ogorevc et al. (2009), Carvajal et 

al. (2013), Kadri et al. (2015), Bhattarai et al. (2017) èi Elmaghraby et al. (2018).  

V dobì, kdy se na�e pracovi�tì zamìøilo na mo�nost studia role genetického zalo�ení 

jedince v náchylnosti èi odolnosti vùèi mastitidì, se jako perspektivní jevila práce  

Sharma et al. (2006). Ti popsali potenciální marker, oznaèovaný jako CGIL4, u nìho� 

byla významná odli�nost v alelické frekvenci mezi kravami s vysokou náchylností                       

a kravami s vysokou odolností vùèi mastitidì. Ve skupinì krav s vysokou klinicky 

prokázanou odolností byla popsána vy��í frekvence alely A. Z této studie jms vycházeli 

pøi zpracování práce �Polymorphism in CGIL4, breeding value for somatic cell count and 

resistence to mastitis� (Èítek, J., Øehout, V., Hanusová, L., Míková, A., Ja�ková, I., 

2011). V této studii byl u panelu býkù èeského strakatého a nìmeckého hol�týnského 

skotu analyzován vztah mezi genotypem ve zmiòovaném markeru a plemennou hodnotou 

pro poèet somatických bunìk (somatic cell count, SCC) jako ukazatele náchylnosti 

k mastitidám.  

Celkovì bylo genotypizováno 104 býkù nìmeckého hol�týnského skotu a 110 býkù 

èeského strakatého skotu, pou�ívaných v inseminaci. U obou populací výraznì pøevládal 

heterozygotní genotyp AG. Frekvence heterozygotù v panelu býkù èeského strakatého 

skotu byla 0,791, u nìmeckých hol�týnských býkù pak byla frekvence ve vý�i 0,731. 

Frekvence obou alel v�ak byla u obou populací vyrovnaná, variovala kolem 0,50. Nebyl 

prokázán �ádný významný vztah mezi genotypem ve studovaném markeru a plemennou 

hodnotou pro SCC ani u jedné z populací. Výsledky provedené studie tedy nepotvrdily 

mo�ný vliv markeru CGIL4 na výskyt mastitidy.  

Odhlédneme-li od výsledku provedené studie, je nutné konstatovat, �e stanovení 

mo�ného genetického zalo�ení mastitidy zùstává nadále jedním z klíèových cílù genetiky 

v  chovu hospodáøských zvíøat. V souèasné dobì se studium potenciálních genetických 

markerù pro odolnost k mastitidì soustøedí na geny spojené s imunologickou odpovìdí 

na patogeny (Carvajal et al., 2013). Sem patøí napøíklad interleukiny (Pokorska et al., 
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2016), geny pro toll-like receptory (Elmaghraby et al., 2018) a celá øada dal�ích (Liu et 

al., 2012; Nani et al., 2015; Usman et al., 2015; Bagheri et al., 2016; Pokorska et al., 

2018). Výzkum mastitidy a jejího mo�ného genetického zalo�ení tedy pøedstavuje velmi 

významnou otázkou v oblasti chovu a �lechtìní skotu a její vyøe�ení by mohlo pøinést 

celou øadu benefitù. 

.  
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5. Vyu�ití!molekulárn#!genetických!analýz pro!studium!p$vodních!
plemen skotu 

 

Skot byl domestikován v období pøed 10 tisíci lety. Z center domestikace se postupnì 

roz�íøil do v�ech kontinentù. Výsledkem byl vznik mnoha populací, které se postupnì 

adaptovaly na podmínky svého prostøedí (Taberlet et al., 2011). Po velmi dlouhém období 

relativnì jednoduché selekce do�lo pøed nìkolika staletími ke zmìnì pøístupu chovatelù. 

Vzhledem k postupnému nutnému nárùstu produkce pro zaji�tìní dostatku potravin pro 

stále se zvy�ující lidské populace do�lo k výraznému zvý�ení selekèního tlaku 

v populacích skotu. To v koneèném výsledku vedlo ke vzniku vysokoprodukèních 

plemen. Dal�ím, vedlej�ím následkem, pak bylo výrazné sní�ení diverzity v populacích 

skotu. Souèasnì do�lo k poklesu zájmu farmáøù o pùvodní plemena skotu pro jejich ji� 

nedostaèující u�itkovost. Food and Agriculture Organisation (FAO) odhaduje, �e za 

posledních 20 let vymizelo 300 z celkového poètu 6000 plemen skotu (Taberlet et al., 

2007).  Jednou z cest, jak zabránit takto výraznému postupnému sni�ování diverzity, je i 

zmapování genetického potenciálu jednotlivých pùvodních plemen a pøípadná 

konzervace unikátních genetických polymorfismù.  

Pùvodním plemenem skotu v Èeské republice je plemeno èeská èervinka. Prví zmínky 

o jejím chovu lze nalézt ji� ve 2. a� 4. století na�eho letopoètu. Nejvìt�ího roz�íøení 

v na�ich zemích dosáhla v polovinì 18. století. Od konce 18. století pak poèet jedincù 

tohoto plemene v èeských zemích klesal. Dùvodem byl dovoz zvíøat ze zahranièí, která 

byla dová�ena za úèelem rychlej�ího dosa�ení zvý�ené produkce masa a mléka 

(Ko�vanec et al., 1993). Jako pøelomové pak lze jmenovat období 30. a� 40. let 19. století. 

V tomto období zaèalo docházet k výraznému dovozu jedincù simentálského plemene ze 

zahranièí. Postupnì byla tato zvíøata køí�ena s jedinci plemene èeská èervinka, co� mìlo 

za následek témìø úplné vymizení èistokrevných jedincù tohoto plemene. V prùbìhu 20. 

století bylo zaznamenáno nìkolik snah o regeneraci plemene èeská èervinka, ov�em ty 

skonèily neúspì�nì. V roce 1991 bylo nalezeno pouze 35 èistokrevných èeských èervinek 

na území Èeské republiky. V tém�e roce byl zahájen program na regeneraci a uchování 

plemene èeská èervinka O rok pozdìji, v roce 1992, se plemeno èeská èervinka stalo 

genetickým zdroje Èeské republiky (Øehout et al., 2007). 

Do programu na uchování plemene èeská èervinka se výrazným zpùsobem zapojila i 

Zemìdìlská fakulta Jihoèeské univerzity v Èeských Budìjovicích. V rámci tohoto 
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programu provádìlo na�e pracovi�tì celou øadu molekulárnì genetických analýz s cílem 

prostudovat genetickou strukturu této populace. Z výsledkù byla zpracována celá øada 

studií. Z prací, na nich� jsem se podílela, je nejvýznaènìj�í recenzovaná publikace 

�Genetic characteristic of Czech Red cattle� (Øehout,V., Filistowicz, A., Hanusová, L., 

Èítek , J., Ko�vanec, K., Hosnedlová, B., 2009). Tato práce shrnuje v�echny dosa�ené 

výsledky genotypizací, probìhlých za dobu let od zahájení programu do roku 2007. 

V rámci této práce byla provedena genotypizace u 194 vzorkù jedincù plemene èeská 

èervinka. Metodou PCR/RFLP byly stanoveny genotypy u celkem 12 lokusù (DGAT1, 

GH, "-kasein CSN3, "-laktoglobulin "-LGB, prolaktin PRL, insulinu podobný rùstový 

faktor vázající protein 3 IGF BP3, leptin LEP, pituitární transkripèní faktor PIT1, "-

kasein CSN2 (alely A,B), "-kasein CSN2 (alely A1A2), "-kasein CSN2 (alely A,C) a S1-

kaseinu). Kromì toho bylo u vybraných vzorkù stanoveno celkem 17 mikrosatelitù. 

Rovnì� bylo provedeno u 72 jedincù vy�etøení genomu na pøítomnost vloh pro bovinní 

lekucytární adhesní deficienci (BLAD), citrulinémii a deficienci uridin aminofosfát 

syntázy (DUMPS).  

Po vyhodnocení alelických a genotypových frekvencí lze øíci, �e byly frekvence alel a 

genotypù velmi podobné frekvencím vyskytujícím se v komerèních populacích. 

Pøíkladem takového lokusu je v této práci ji� okomentovaný lokus DGAT1. U studované 

populace èeské èervinky byla výraznì èetnìj�í alelou alela A s frekvencí 0,931. Alela K 

(oznaèovaná v tomto pøípadì jako L) pak mìla frekvenci 0,06. Tyto výsledky jsou zcela 

v souladu nejen s na�imi pracemi, provedenými na populacích plemenných býkù èeského 

strakatého a nìmeckého hol�týnského skotu (Hradecká et al., 2008; Hanusová et al., 

2014), ale i s celou øadou dal�ích (Spelmann., 2002; Schenink et al., 2008; Berry et al., 

2010; Conte et al., 2010; Li et al., 2013; Carvajal et al, 2016). Podobné výsledky popsali 

i Näslund et al. (2008) u �védského èerveného skotu.   

Výsledky genotypizací prokázaly, �e studovaná populace plemene èeská èervinka má 

genotypové a alelické frekvence ve vybraných lokusech velmi podobné komerèním 

populacím. Dùvodem takového zji�tìní mù�e být fakt, �e se práce zamìøila na bì�nì 

studované lokusy, u nich� byl prokázán vztah k ukazatelù pøedev�ím mléèné u�itkovosti.  

Ukazatele mléèné u�itkovosti patøí ke znakùm, na nì� se �lechtí ji� opravdu dlouhou 

dobu, a tudí� i u plemene èeská èervinka probìhla pravdìpodobnì v minulosti selekce na 
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tyto znaky. Tím mohlo dojít k ovlivnìní zastoupení jednotlivých alel a genotypù 

vybraných lokusù v rámci plemene.  

Aèkoliv výsledky jmenované studie neukázaly na �ádnou výjimeènost plemene èeská 

èervinka z pohledu nejèastìji studovaných lokusù, pøesto patøí toto plemeno k plemenùm, 

o jejich� zachování je nutné usilovat. Èeská èervinka bývá oznaèována za plemeno 

hou�evnaté. Bylo by tedy velmi vhodné provést analýzu mo�ného genetického pozadí 

terciárních vlastnosti, jako je dlouhovìkost èi potenciální odolnost vùèi chorobám.  
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7. Závěr 
 

Jak vyplývá z výše okomentovanných prací, molekulárně genetické analýzy 

v současné době zasahují do celé řady oblastí v chovu a šlechtění skotu. Jejich využití se 

zvyšuje díky stále narůstajícímu tlaku na zvýšení užitkovost skotu, detailnější znalosti 

genomu skotu a technickému pokroku v oblasti molekulární genetiky.  

Výsledky molekulárně genetických analýz dnes využívají především šlechtitelé ve 

snaze získat co nejpřesnější údaje o vybraných jedincích, které by jim umožnili 

maximalizovat přesnost odhadu plemenné hodnoty daného jedince. Přesné údaje                            

o plemenné hodnotě následně umožní výběr nejvhodnějších zvířat pro šlechtění na danou 

vlastnost. Díky tomu by mohlo dojít k dosažení požadovaného šlechtitelského cíle za 

minimální dobu. Tohoto postupu se hojně využívá především u šlechtění na užitkové 

vlastnosti. Za tímto účelem jsou prováděny genotypizace v lokusech s potenciálním 

vztahem k vybrané užitkové vlastnosti či odhadu plemenné hodnoty pro danou vlastnost. 

Z předkládaných prací a komentářů vyplývá, že tato metodika má však své limity. Je třeba 

brát v úvahu především skutečnost, že vztah mezi genotypem a danou vlastností 

(respektive plemennou hodnotou pro danou vlastnost) se vždy ověřuje u vybrané 

populace. I my jsme prokázali, že zatímco v jedné populaci genotyp ve vybraném lokusu 

(v našem případě DGAT1) vykazuje statisticky významný vztah k odhadu plemenné 

hodnoty pro vlastnosti mléčné užitkovosti (v našem případě nádoji) a je tedy možné 

využít jej jako markeru pro danou vlastnost, u druhé populace tento vztah neplatí. Takto 

rozporuplných výsledků lze nalézt v literatuře celou řadu. Proto je nezbytné zjištěné 

výsledky vždy vztahovat k původní populaci, a to zejména v případě, že se jedná                          

o populace plemenných býků, kdy do odhadu plemenné hodnoty pro užitkové vlastnosti 

nevstupuje vlastní užitkovost, nýbrž údaje o užitkovosti potomstva.  

Přestože se zdá, že je oblast genomu, spojená s užitkovými vlastnostmi skotu, již zcela 

probádána, není tomu tak. Doposud existuje celá řada míst v rámci genomu, u kterých lze 

uvažovat o jejich potenciálním vztahu k některé užitkové vlastnosti. Proto se část vědců 

stále ubírá cestou studií potenciálních markerů pro dané vlastnosti. Další část pak svou 

pozornost zaměřila spíše na analýzu genetické informace jedince jako celku a celkového 

působení na fenotypový projev – užitkovost. Oba přístupy mají své klady i zápory.  Jako 

ideální se jeví propojení obou přístupů, kdy bude stále detailnější znalost genomu a vztahu 
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jednotlivých jeho částí k užitkovosti sloužit jako podklad pro přesnější využití 

robustnějších metod.  

Asi nejjednoznačnějších výsledků při použití molekulárně genetických analýz lze 

dosáhnout při odhalování nositelů alel, podmiňujících vznik nějakého dědičného 

onemocnění. Stanovení genotypů nám u takového onemocnění umožní oddělit nositele 

takové alely od jedinců, kteří nemají alelu, podmiňující vznik onemocnění, ve svém 

genofondu. Následnými chovatelskými zásahy (vyřazením takových jedinců z chovu či 

sestavením připařovacích plánů s ohledem na výsledky analýz) lze potlačit či zcela 

eliminovat výskyt dané choroby v chovu. Bohužel však choroby s jasně daným 

genetickým pozadím tvoří pouze menší část chorob, vyskytujících se u skotu.  

U většiny chorob se na konečném projevu podílí i vnější prostředí. I u takových chorob 

však mohou být využity molekulárně genetické metody. Výsledkem tímto směrem 

zaměřených studií je potom soubor možných lokusů, ovlivňujícících výskyt a projevy 

takové choroby.  Typický příklad představuje v této práci studium možného genetického 

pozadí náchylnosti, respektive odolnosti vůči mastitidě. Po prostudování celé řady prací 

k danému tématu lze konstatovat, že při studiu genetického pozadí mastitidy nalézáme 

podstatný problém. Tím je skutečnost, že u mastitidy, stejně jako u celé řady podobných 

chorob, je nutná opravdu důkladná a dlouhotrvající práce s ohledem na nutnost 

prostudování obrovského množství lokusů, u nichž předpokládáme nějaký vztah k dané 

chorobě či náchylnosti/odolnosti k ní.  Ovšem v případě, že bude lokus, ovlivňující 

výskyt dané choroby, nalezen, lze očekávat výrazné zlepšení zdravotního stavu populace 

skotu a současně zvýšení ekonomického zisku díky minimalizaci nákladů, spojených                 

s výskytem dané choroby v chovu. Studium genetického založení náchylnosti 

k mastitidám a následné využití poznatků ve šlechtění skotu představuje tedy vhodnou 

oblast dalšího směřování práce našeho autorského kolektivu. 

Molekulárně genetické analýzy hrají rovněž podstatnou roli v ochraně původních 

plemen skotu. Lze je využít pro získání informací o genomu původních plemen. Jako 

velmi perspektivní se jeví studium genetické informace jedinců původních plemen pro 

získání možných polymorfismů, ovlivňujících některé terciární vlastnosti, jako je ranost, 

dlouhověkost či odolnost k vnějším podmínkám, či vlastnosti, které u komerčních plemen 

potřebujeme zlepšit. Jak jsme prokázali provedením analýz nejběžněji studovaných 

lokusův populaci české červinky, je nezbytné zaměřit se spíše na méně prozkoumané 
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oblasti genomu a hledat možné odlišnosti mezi původními a komerčními plemeny, které 

mohly být v důsledku šlechtění potlačeny a jež by mohly být zdrojem pro zlepšení 

zdravotního stavu, snížení dopadu některých negativních jevů, souvisejících se 

šlechtěním či ke zvýšení produkce bez negativních dopadů na jedince. Uvedené možnosti 

využití předurčují tuto oblast aplikace molekulární genetiky k postupnému získání větší 

pozornosti odborníků.   
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