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Abstrakt

Hanusova, L. Vyuziti molekuldrné genetickych analyz v chovu a Slechténi skotu.

Habilitaéni prace, ZF JU v Ceskych Budé&jovicich, 2019.

Habilita¢ni prace se zaméfuje na moznosti vyuziti molekularné genetickych analyz
v chovu a Slechténi skotu. Pomoci pavodnich védeckych pracich autorka demonstruje
jednotlivé oblasti, kterym slouzi molekuldrné genetické analyzy jako nastroj pro dosazeni
chovatelskych a Slechtitelskych cili. Celkem jsou do prace zahrnuty 3 klicové oblasti.
Jedna se o oblast Slechténi na uzitkové vlastnosti, dale o oblast studia dédi¢nych chorob
a mozného genetického pozadi dalSich chorob skotu a posledni oblast piedstavuje
studium pivodnich plemen skotu. Vysledky analyz, uvedenych v zahrnutych pracich,
jsou porovnany s vysledky obdobnych studii jinych autorii a okomentovany piipadné
rozdilnosti. Na zéavér je zhodnocena role molekuldrné genetickych analyz ve

zminovanych oblastech z4jmu a souc¢asne naznacen mozny smér dal§iho vyzkumu.

Abstract

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

Habilitation thesis, ZF JU v Ceskych Budgjovicich, 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. Uvod

Chov skotu patii k vyznaénym odvétvim zemédélstvi. Od jeho domestikace
pted 10 tisici lety doSlo k vyraznému naristu svétové populace skotu. Podle statistickych
udaji FAO je ve svété chovan priblizné 1 bilion kust skotu (1.). Piestoze se tento udaj
zda ohromujici, narist lidské populace ve svété klade stale vyssi pozadavky na zajisténi

kvalitni a dostate¢né produkce mléka a masa pro vyzivu lidi.

MIécna produkce zaznamenala v poslednich 3 desetiletich nartist o 50 procent. V roce
1983 se celosvétove vyprodukovalo 500 milioni tun mléka. V roce 2013 byla produkce
mléka jiz na Grovni 769 miliont tun (2). Trend zvySovani pietrvava i nadale. Za rok 2017
piesédhla produkce mléka hranici 800 milionti tun (3). Podobny trend narastu se tyka
1 produkce masa. Za poslednich 50 let se produkce masa zvysila téméet Ctyinasobné,

z 84 miliond tun v roce 1965 na 330 miliont tun v roce 2017 (4). Z tohoto mnoZstvi

ptedstavovala produkce hovéziho masa cca 21,5 %, tj. 70,8 milionti (5.).

Potiebu stale se zvySujici produkce mléka a masa neni mozné pokryt vyraznym
zvysenim stavl skotu. Vyrazné zvySeni stavl skotu ve svété limituji podminky zivotniho
prostiedi a nutnost zajistit trvale udrzitelny systém zeméd¢€lské produkce pro dalsi
generace. Chov skotu s sebou pfinasi zna¢né pozadavky na zemédélskou pudu, dodavky
vody a vysokou energetickou zatéz. S tim ruku v ruce nékteré negativni environmentalni

vlivy (Capper et al., 2009).

Jako vhodné teSeni se tedy nabizi zvySeni produkce na urovni jedince. Kromé
spravného managementu chovu slouZi k dosaZeni tohoto cile pfedev§im vhodné zvoleny
Slechtitelsky program. V soucasné dob¢ se Slechtitelské programy zaméfuji na vyuziti
informaci o genetickém zaloZeni jedince. Zde se uplatiiuji molekuldrné genetické
analyzy. Diky nim jsou Slechtitelé schopni stanovit nejen ptesné genotypy ve vybranych
lokusech u daného jedince, ale i stanovit mozné vztahy mezi genetickou informaci jedince
a konecnou uzitkovosti. Soucasné¢ se tyto metody vyuzivaji i v dalSich aspektech chovu
skotu, jako je studium vyskytu dédi¢nych chorob s naslednou moznosti eliminace
postizenych jedinct zchovu. Predkladand prace se zaméfuje na moznosti vyuziti
molekuldrné genetickych analyz ve vybranych oblastech chovu a Slechténi skotu. Tyto
moznosti jsou uvedeny ve formé komentare dfive dosazenych vysledki v této oblasti,

publikovanych v odbornych védeckych casopisech.



2. Molekularné genetické analyzy jako nastroj v chovu a Slechténi

skotu
Hlavni motiv vSech védeckych praci, které jsou uvedeny a okomentovany v tomto
souboru praci, predstavuje vyuziti molekularni genetiky jako ndastroje pro studium

genetického zalozeni a vlivu faktorti na vybrané vlastnosti u skotu.

Genetické zalozeni jedince miize hrat vyznamnou roli u celé fady vlastnosti. Skala
vlastnosti, u nichz se genetické zaloZeni sleduje, zahrnuje od vlastnosti kvantitativni
stranky produkce (napf. mnozstvi mléka v kg, denni pfirtstek a dalsi) ptes vlastnosti
kvalitativni stranky produkce (napf. obsah jednotlivych slozek v mléce, kiehkost masa
¢1 vaznost) po sekundarni vlastnosti, zahrnujici dlouhovékost, reprodukéni schopnosti
¢1 samostatnou kapitolu zdravi a dédi€nych chorob. U kazdé z vySe uvedenych skupin
vlastnosti je role genetického zaloZeni jinak vyznamna v zéavislosti na dédivosti
jednotlivych vlastnosti. VIiv genetického zaloZeni jedince je tedy nezbytné zhodnotit
u kazdé sledované vlastnosti a nasledné stfizlivé posoudit mozné vyuziti poznatkt

o genetickém zalozeni pro dalsi chov a Slechténi k dosaZeni optimalniho vysledku.

Molekularni genetika v soucasné dobé tvoii neodmyslitelnou soucast celé trady
projektl, majicich za cil zménu ¢i zlepSeni vlastnosti hospodaiskych zvitat. Pro dosazeni
vyty€enych cilti v jednotlivych odvétvi chovu hospodaiskych zvitat, at’ v oblasti zdravi
¢1 v oblasti produkce, potazmo sekundarnich vlastnosti, je nezbytné mit alesponl zakladni
poznatky o genetickém pozadi vybraného znaku, o moznostech jeho ovlivnéni prostfedim

¢i dalSimi geny ¢i o potencidlni moznosti jeho modifikace v populaci.

V soucasnosti dochazi v oblasti vyzkumu genetického zalozeni hospodaiskych zvitat
k z&dsadnim zménam v pfistupu a aplikaci molekularné-genetickych metod. Po stanoveni
kompletniho genomu u vétSiny hospodarskych zvirat se pomalu pfechazi od klasickych
molekularné-genetickych metod a jejich aplikace pro stanoveni genetického zalozeni
vybranych vlastnosti u dan¢ho jedince ke stanovovani kompletniho genetického zalozeni
a vyuziti téchto komplexnich informaci na stanoveni tzv. genetické hodnoty jedince. Ptes
mohutny rozvoj této metody vSak zlstdva cela fada otdzek ohledné interpretace
kone¢ného vysledku podobné analyzy, a to jak ze stran odbornikd, tak ze stran

chovatelské vetejnosti.

Existuje vSak cela tfada oblasti, kterd stoji na vyuziti zadkladnich molekularné

genetickych metod. Sem lze zahrnout studium genetického zalozeni dédi¢nych chorob ¢i
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jiz zminovanych sekundarnich vlastnosti. Jedna se tedy o oblasti, ve kterych se kromé
genetického zalozeni jedince velkou mérou na kone¢ném projevu znaku podili prostiedi

a predevsim pfistup chovatele k jedinciim v jeho chovu.

Z hlediska vySe uvedeného patii védecké ¢lanky, zahrnuté do této prace, k ¢lankim
sledujicim genetické pozadi SirSiho spektra vlastnosti. Bylo sem zahrnuto nejen studium
vlivu genetickych markerii na vybrané vlastnosti u skotu, jakoz i mozné vyuziti genetiky

pfi zachovani pivodnich plemen skotu.

Vzhledem k naznacené §iti tématu byla prace roz¢lenéna do 3 okruhti. Prvni okruh
tvoii prace, v nichz byla pozornost vénovana vyuziti molekularné genetickych analyz
ve stanoveni vztahu mezi genetickym zalozenim jedince ve vybranych lokusech
a produkénimi vlastnostmi skotu. Ve druhém okruhu jsou zaclenény prace, které mély
za cil ovéfit potencidlni vztah mezi genetickym zaloZenim jedince a jeho vyslednym
zdravim. Tteti okruh se zaméfuje na vyuziti genetiky jako néstroje pro studium pitvodnich

plemen skotu a jejich zachovani pro dalsi vyuziti v chovu a §lechténi.



3. Studium vlivu genetického zaloZeni jedince ve vybranych lokusech
na parametry uzitkovosti u skotu

Primarnim ucéelem chovu skotu, jakozto i dalSich druhi hospodatskych zvitat, je
ziskani dostatecného mnozstvi produktd vhodnych pro vyzivu lidi a pro pokryti jejich
dalsich zivotn¢ dulezitych potieb. K nejstar§Sim Slechtitelskym cilim v chovu
hospodatskych zvitat proto patii zvySeni jejich produkcnich vlastnosti. Rozvoj genetiky
a jejich metod (zejména molekuldrné-genetickych) znamenal vyrazny prilom ve studiu

téchto vlastnosti.

U skotu se Slechtitelska ¢innost prvotadé soustiedila na uzitkové vlastnosti. Naptiklad
za poslednich padesat let lze zaznamenat prudky ndrGst mlécné uZzitkovosti (Butler
a Smith; 1989; Washburn et al., 2002; Hill et al., 2016). Jednim z kli¢ovych faktort,
ovliviiujicim uzitkovost, je genetické zalozeni jedince. Rozvoj molekularné genetickych
metod umoznil dikladné studium vztahu mezi genotypem jedince a vyslednou produkci.
Jako velmi vyznamné byly v tomto shledany predevsim lokusy pro kvantitativni znaky
(quantitative traits loci, QTL) (Dekkers, 2012). Existuje nepieberné mnozstvi rozlicnych
studii, které se zabyvaji timto tématem. Bylo prozkouméno obrovské mnozstvi
potencialnich genetickych markeri s moznym vztahem ke kvantitativni, potazmo
1 kvalitativni strance mlécné uzitkovosti. Velmi podobny trend 1ze vysledovat i v ptipade
masné uzitkovosti. U celé fady téchto markert byl vztah nasledné prokazan a vysledky

byly pozdé&ji pouzity ve Slechtitelském procesu (Ogorevce et al., 2009).

Nékteré zemé& potom vysledky molekularné-genetickych studii implementovaly
do svych Slechtitelskych programi nebo do systémti odhadu genetické hodnoty jedince
(Raschia et al., 2018). Takzvand marker asistovana selekce, fungujici na uvedeném
principu zatfazeni vysledki analyzy genetického zalozeni jedince ve vybranych lokusech,
je zékladem Slechtitelského programu dojeného skotu napiiklad ve Francii (Boichard et
al., 2000), Némecku (Bennewitz et al., 2003) a na Novém Zélandu (Spelman, 2002).
Weller et al. (2017) rozsifuje fadu zemi s implementovanym genomickym piistupem
do Slechtitelského procesu o Spojené staty, Kanadu, Velkou Britanii, Irsko, Australii,

Nizozemi a skandindvské zemé.

Molekularné-geneticky pristup ke Slechténi na uZitkovost se zaklada na vyuZiti lokusi,
u nichz byl prokdzan vztah mezi genotypem v daném lokusu a néjakou uzitkovou ¢i jinou

vlastnosti. Existuje cela fada takovychto lokusti. Radi se mezi né i lokusy, které byly
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studovany na naSem pracovisti. Konkrétné se jedna o lokus pro enzym acylCoA-
diacylglygerol acyltransferazu 1 (acylCoA-diacylglycerol acyltransferase 1, DGATI),
lokus pro riistovy hormon (growth hormon, GH1), lokus pro receptor ristového hormonu
(growth hormon receptor, GHR), lokus pro calpain (CAPNI), lokus pro myostatin
(MSTN) a celou fadu dalSich.

3.1.Studium lokust s potencialnim vztahem k mlééné uzitkovosti skotu

Genetické zalozeni mlécné uzitkovosti a jejich jednotlivych ukazatelii predstavuje
klicovou oblast v rdmci chovu dojeného skotu po celém svété. Na toto téma bylo
zaméteno nespocet studii a vyzkumnych praci s vice ¢i méné prelomovymi vysledky. Do
predkladaného souboru praci jsou zafazeny prace, jez mély za cil prostudovat vliv
vybranych genetickych markeri na ukazatele mlécné uzitkovosti u vybranych populaci

skotu.

3.1.1. Studium markeru DGATI ve vybranych populacich skotu

Prvnim studovanym markerem je lokus pro acylCoA-diacylglygerol acyltransferazu 1
(acylCoA-diacylglycerol acyltransferase 1, DGATI). Uvedeny lokus koéduje enzym
diacyl O- acetyltransferazu 1, kterd ptisobi jako katalyzator konec¢ného kroku syntézy
triglyceridii (Sanders et al., 2006). Tento krok je klicovy v metabolismu tukti. Genotyp
v DGATI muze podstatné¢ ovliviilovat nejen obsah tuk v mléce, ale i dal§i parametry

mlécné uzitkovosti. DGATI je tedy velmi podstatnym markerem pro mlécnou uZzitkovost.

Vysledky studie vztahu mezi timto lokusem a hodnotami odhadu plemenné hodnoty
byly publikovany ve dvou pracich. Prvni prace se zaméfila na studium vztahu mezi
polymorfismy v lokusu DGATI a odhadovanymi plemennymi hodnotami (estimated
breeding value, EBV) pro znaky mlécné uzitkovosti v populaci némeckych holstynskych
byka. Prace s ndzvem ,,The relation of GHI, GHR and DGATI polymorphisms with
estimated breeding values for milk production traits of German Holstein sires* (Hradecka,
E., Citek, J., Panicke, L., Rehout, V., Hanusova, L.) byla publikovana v roce 2008
v Czech Journal of Animal Science. Druha studie, zaméfena na vztah mezi genotypem
v DGATI a EBV u populace Ceského strakatého skotu, byla publikovana v témze
periodiku roce 2014 pod ndzvem ,,Effect of DGATI polymorphisms on the estimated
breeding values of Czech Simmental sires* (Hanusova, L., Mikova, A., Vecerek, L.,
Schroffelova, D., Rehout, V., Tothova, L., Vernerova, K., Hosnedlova, B., Citek, J ).
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Vramci studii byla provedena genotypizace u panelu 315 bykd némeckého
holstynského skotu a 191 byki ¢eského strakatého skotu. U obou studovanych populaci
1ze vysledovat ptedev§im vyraznou odliSnost v alelickych a genotypovych frekvencich.
Zatimco u populace byki némeckého holstynského skotu byla frekvence alel na urovni
piiblizn¢ dvojnasobné vyssSiho zastoupeni alely A4 (frekvence 0,660) oproti alele K
(0,340), populace byki ¢eského strakatého skotu vykazovala velmi vyraznou dominanci
alely 4 (frekvence 0,945) nad alelou K (frekvence 0,055). Divodem zfejmé mize byt
skute¢nost, ze zminiovana populace némeckych bykii v sobé obsahovala jedince, kteti
méli vrodokmenu jedince plemene jersey. Podobné lze vyraznou ptevahu alely A
v populaci ¢eského strakatého skotu povazovat za vysledek mozné nepiimé selekce jako
nasledek preference vysokého obsahu proteinu v mléce u tohoto skotu. Vyrazna
frekvence alely 4 byla zjiSténa i1 u populace dojnic na prvni laktaci, kterd byla sledovana
v jiném projektu a vysledky byly caste¢né publikovany v roce 2018 v Mlékatskych
listech v praci ,,Frekvence polymorfismt v genech DGAT1, FASN, LEP a SCD1 v dojené
populaci skotu v Ceské republice” (Hanusova, L., Citek, J., Samkova, E., Kala, R. ,
Kftizova, Z., Hanus, O.) Zde se jednalo o populaci 743 dojnic plemen ¢eského strakatého
skotu, holstynského skotu a kiizenek. Vysledek genotypizace odhalil v této populaci
naprostou ptevahu alely A (frekvence 0,98) nad alelou K (frekvence 0,02). Tyto vysledky
by mohly odkazovat na vysokou proslechténost studované populace v lokusu DGAT]I.
Shodnou alelickou frekvenci u alely 4 (t. 0,98) popsali Conte et al. (2010).
Carvajal et al. (2016) provedli vramci své studie genotypizaci v lokusu DGATI
u 5 odliSnych plemen skotu. Alela 4 byla pfevazujici alelou u 4 z nich. Konkrétné se
jednalo o plemena frison negro (0,97), montbeliarde (0,96), overo colorado (0,73)
a holstyn (frekvence 0,66). Oproti tomu u plemene jersey byla dominujici alela K (0,72).
Frekvence u plemen holStynsky skot, jerseysky skot a montbeliarde odpovidaji
frekvencim, stanovenym v diivéjsich studiich (Spelmann,, 2002;
Schenink et al., 2008; Berry et al., 2010). Podobné vysledky popsali i Li et al. (2013)
u populace skotu ve Svédsku & Pannier ez al. (2010) u bykt masnych plemen. Je nutné
zminit, ze frekvence obou alel se vyrazné¢ 1i§i i u jinych praci. Naptiklad
Weller et al. (2003) uvadéli frekvenci alely K u izraelskych byki v hodnoté 0,16 a prace
Thaller et al. (2003) naopak uvadéla frekvenci stejné alely u populace némeckych
holstynskych byki 0,548. Alela K je povaZovana za plivodni alelu a je u ni uvaZzovano
o mozném vlivu selekce na vyslednou frekvenci (Grisart et al., 2002; Gautier et al., 2007).

I ve studiich Oikonomou ef al. (2008), Szyda a Komisarek (2007) a Kaupe et al. (2007)
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byla jako Cetnéjsi stanovena alela K. Jeji frekvence se pohybovala v jednotlivych studiich
mezi 0,62 a 0,54. VSechny tfi vySe uvedené studie byly provadény na populacich

holstynského skotu.

V ramci studie na bycich ¢eského strakatého skotu byly provedeny i analyzy vyskytu
jednotlivych genotypt ve vybranych lokusech v ramci promotoru lokusu DGATI.
U polymorfismu S4 byla ve studované populaci bykt ¢eského strakatého skotu jako
nejcetnéjsi zjisténa alela B (0,478) a jako nejméné¢ Cetné alely 4 a E (shodné 0,005). Tyto
vysledky jsou v ¢aste¢ném rozporu s vysledky v praci Sanders et al. (2006), u nichz byla
alela E nejcetnéjsi. Shoda zde panuje u alely A4, ktera byla v obou studiich stanovena jako
ta nejméné Cetnd. [ u polymorfismu KU se vysledky nasi studie liSily od vysledka ptivodni
studie Kiihn et al. (2004). Studie se shoduji na nejméné Cetné alele, kterou byla v obou
piipadech alela B. Jako nejCetnéjsi alelu jsme zjistili v populaci bykii ¢eského strakatého
skotu alelu C, zatimco v praci Kiihn et al. (2004) se jednalo o alelu D. Diikladnéj$im
porovnanim obou zminovanych praci (Kiithn et al., 2004; Sanders et al., 2006) jsme
nasledné dosli k nazoru, Ze oba polymorfismy jsou vlastné jeden a tentyz, pouze odlisSné
popsany polymorfismus. Rozdily ve frekvencich lze vysvétlit odliSnym plemenem,

z néhoz pochazely jednotlivé studované populace.

Po stanoveni genotypti v jednotlivych lokusech byl analyzovan vztah mezi zjisténymi
genotypovymi a alelickymi frekvencemi a EBV pro znaky mlé¢né produkce. Konkrétné
se jednalo o EBV pro nddoj za obdobi 305 dnii (kg), obsah mlécného tuku (%), mnozstvi
mlécného tuku (kg), obsah mlécnych bilkovin (%) a mnozstvi mléénych bilkovin (kg).
Poslednim zahrnutym parametrem byla relativni plemennd hodnota pro mlécnou

uzitkovost (RBMV).

Vysledky prvni uvadéné studie na némeckych holstynskych bycich potvrdily jiz dfive
publikovany silny vztah mezi polymorfismem DGATI K2324 a EBV pro mléénou
uzitkovost. Pfitomnost alely K byla spojena s vy$sim EBV pro mnozstvi mlééného tuku,
vysSim EBV pro tu¢nost a vy$sim EBV pro obsah mlé¢nych bilkovin. Oproti tomu vyskyt
alely A mél za nésledek vyssi EBV pro celkovy nadoj a vyssi EBV pro mnozstvi mlécnych
bilkovin. Podobné vysledky byly popsany v celé¢ fad¢ studii. Namatkou lze jmenovat
naptiklad praci Grisart ef al. (2002) ¢i Kiihn ef al. (2004). Zde je uvadén efekt alely K na
pokles celkového nddoje a mnozstvi mlécnych bilkovin za souasného nartistu mnozstvi

mlécného tuku. Tato vlastnost alely K naznacuje moznou pozitivni genetickou korelaci
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mezi zminénymi tfemi kvantitativnimi ukazateli mléné uzitkovosti. Ve studované
populaci Ceského strakatého skotu bylo nalezeno né¢kolik asociaci mezi genotypem
v jednotlivych lokusech a EBV. U polymorfismu K2324 byl zji§tén vyznamny vztah mezi
genotypem a EBV pro obsah tuku v mléce. Sice byly nalezeny dalsi pozitivni i negativni
asociace mezi genotypem a EBV pro jednotlivé ukazatele mlé¢né uzitkovosti, ale zaddna
dalsi asociace nebyla statisticky vyznamna. U polymorfismu KU (potazmo SA4) byl
shleddn vyznamny pozitivni efekt genotypu CC na vysi celkového nadoje. Soucasné je
vsak tento genotyp statisticky vyznamné asociovan s niz§i EBV pro procenticky podil
tuku v mléce. Jako pomérné nadéjné z hlediska Slechténi se jevi kombinace genotypt
DGATI/KU AACC. Tato diploidni kombinace vykazovala vyznamnou asociaci k obsahu
tuku v mléce (%). Zjisténé vysledky jsou v souladu s celou fadou praci, publikovanych

na toto téma.

Vliv genotypt v lokusu DGATI na ukazatele mlécné produkce potvrzuji 1 studie
Winter et al. (2002), Signorelli et al. (2009), Berry et al. (2010), Mao et al. (2012),
Kadlecova et al. (2014) ¢i Hill et al. (2016). Zavérem lze fici, ze diky opakovanym
studiim u odlisnych plemen je mozné potvrdit dilezitou roli oblasti na chromozomu

BTA14, v niz se gen pro DGATI vyskytuje, v genetické kontrole mlé¢né uzitkovosti.

3.1.2. Studium lokusi pro rustovy hormon (GHI) a receptor ristového hormonu
(GHR)

Dalsimi lokusy, u nichz byl v pribéhu let na nasem pracovisti studovan mozny vztah
mezi genotypy a parametry mlécné uzitkovosti (respektive plemennymi hodnotami pro
ukazatele mlécné uzitkovosti), byly lokusy pro ristovy hormon (growth hormone, GHT)

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

Rastovy hormon (GHI) svym plsobenim v organismu jedince pfimo i nepiimo
ovliviiuje celou fadu vlastnosti, a to v€etn¢ parametrt laktace. Diivodem je ptfedevsim
jeho role v rozdélovani Zivin v organismu. Plisobeni GH v ramci mlééné produkce bylo
potvrzeno 1 praci Bauman (1999), ktery popsal vyrazny narist nadoje
v hodnoté 10 — 15 % u krav, kterym byl v krmivu poddvan rekombinantni bovinni GH.
Aktivita ristového hormonu v organismu je modifikovana pomoci zmén ve funkcénich

strukturach receptoru ristového hormonu (GHR) (Argetsinger a Carter-Su, 1996).

Vysledky vlastni studie, zaméfené na vliv polymorfismii v lokusech GHI a GHR na

mlécnou uzitkovost byly publikovany spolu s lokusem DGAT! v jiz uvedené praci ,,The
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relation of GH1, GHR and DGATI polymorphisms with estimated breeding values for
milk production traits of German Holstein sires* (Hradecka, E., Citek, J., Panicke, L.,

Rehout, V., Hanusova, L., 2008).

V ramci studované populace 315 plemennych bykii némeckého holStynského skotu
byly zjistény alelické a genotypové frekvence. U obou lokust se zjistila vyrazna prevaha
jedné dominantni alely nad druhou. U lokusu GH/ alela L dominovala s frekvenci 0,957
nad alelou V (frekvence 0,043). Tyto vysledky jsou vsouladu s pracemi
Lucy et al. (1993), Lee et al. (1996), Lechniak et al. (2002), Sorensen ef al. (2002),
Balogh et al. (2009) ¢i Kiyici ef al. (2018). Oproti tomu v praci Hadi et al. (2015) byl
vyskyt alel v populaci iranskych holitynskych dojnic vyrovnangjsi. Cetngjsi alela L se
vyskytovala u 69 % krav v populaci, alela V' tedy u zbyvajicich 31 % jedincti. Podobné
vyrovnané byly alelické frekvence 1 v populaci, studované v praci Schlee et al. (1994),
kde cetnéjsi alela L méla frekvenci 0,68 a alela V' frekvenci 0,32. Tato prace vSak na rozdil
od ptedchozich byla délana na populaci byki simentalského plemene. Jiz uvedend prace
Lucy et al. (1993) dava do souvislosti frekvence jednotlivych alel a télesny ramec
plemene. Dle vysledkii uvadéné prace pievazuje alela L u dojenych plemen s vétSim
télesnym ramcem (naptiklad holstynsky ¢i hnédy Svycarsky skot), zatimco alela V je
pievazujici u dojenych plemen s mensim télesnym ramcem (napiiklad jerseysky ci
ayshirsky skot). Tuto hypotézu by mohly Castecné potvrdit 1 vysledky studie na nasem

pracovisti.

Frekvence jednotlivych genotypi v lokusu GHI vramci populace vykazovaly
podobny trend. S frekvenci 0,914 vyrazné pievladal genotyp LL. Genotyp V'V nebyl
nalezen ani u 1 jedince. Tyto vysledky =zcela koresponduji s vysledky praci
Balogh et al. (2009), Hadi et al. (2015) a Kiyici ef al. (2018). Vyrovnangjsi genotypové
frekvence byly zaznamenany v praci Lee ef al. (1996), kde byly frekvence genotypu LL
0,733 a genotypu LV 0,26. V jimi studované populaci 150 krav holstynského plemene se
vyskytl 1 genotyp V'V, coz odpovida genotypové frekvenci 0,007. Vyssi vyskyt genotypu
VV zaznamenali Dario et al. (2008). Ti studovali populaci krav plemene Jersey. V jejich
populaci byl na rozdil od nasi nejcetnéj§im genotypem genotyp LV (frekvence 0,61),
nasledovan genotypem LL (0,22) a genotypem V'V (0,17). S ohledem na vysledky nasi
prace 1 vysledky podobnych, vySe citovanych studii 1ze predpokladat, ze vyrazny pokles
vyskytu genotypu V'V a soucasné i alely ¥ je mozné dat do souvislosti se selekci v ramci
Slechténi holStynského skotu na vys$Si mlécnou uzitkovost. Jak zcela spravné zmifuje
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Kiyici et al. (2018), nastésti nedoSlo doposud k Gplnému vytésnéni alely V z populaci

diky jeji pfitomnosti v genotypu LV.

Podobné nevyrovnané alelické frekvence ve studované populaci vykazoval 1 lokus
GHR. Zde dominantngj$i alela 4 vykazovala frekvenci 0,951 oproti frekvenci
alely G 0,049. Podobné alelické frekvence je mozné nalézt v praci Viitala et al. (2006) ¢i
Oikonomou et al. (2008). VétSina praci vSak operuje s vysSSim zastoupenim alely G
v jednotlivych studovanych populacich. Jeji frekvence se pohybuje od 0,26 (Shirasuna et
al., 2011) ptes 0,51 (D1 Stasio et al., 2005) po 0,63 (Aggrey et al., 1999). Posledni
uvedena prace se zamefila na studium 2 populaci bykt holstynského skotu, rozdélenych
dle data narozeni. V prvni populaci byli zafazeni byci s datem narozeni v letech 1950 az
1970. V této populaci byla alela G stanovena jako dominujici s frekvenci 0,63.
U populace bykli narozenych v letech 1980 az 1990 byl zjiS§tén znacny pokles frekvence
alely G na troven 0,42. Tento pokles davaji Aggrey et al. (1999) do souvislosti
s nepiimou selekei na uzitkovost. Podobny vyrazny rozdil v alelickych frekvencich pak
popsali i Hax et al. (2017), a to mezi populaci krav chovanych semiextenzivnim
zpisobem chovu a populaci krav v intenzivnim chovu. Zde byly frekvence alely G 0,6
(semiextenzivni chov) a 0,4 (intenzivni chov). Autofi vyslovili domnénku, Ze dany rozdil
muze byt zpiisobem adaptaci zvitat na dany zptisob chovu. Dle mého nazoru by vhodné&;jsi

hypotézou byla tvaha o mozné nepiimé selekci na uzitkové vlastnosti.

Z hlediska genotypovych frekvenci byl v ndmi studované populaci byki némeckého
holstynského skotu jako nejcetnéjsi v lokusu GHR stanoven genotyp AA s frekvenci
0,914, druhy nejcetnéjsi genotyp AG pak s frekvenci 0,073. Nejméné Cetny byl genotyp
GG s frekvenci 0,013. Podobné vysledky lze nalézt 1 v praci Shirasuna et al. (2011), kde
jsou vSak genotypové frekvence mirn€ posunuty ve prospéch genotypti AG a GG.
Nejcéetnéjsi genotyp A4 se ve studované populaci vysokoprodukénich krav vyskytoval
s frekvenci 0,55. Genotyp AG pak m¢l frekvenci 0,36 a nejméné Cetny genotyp GG 0,083.
V dalsi pracich Ize nalézt odlisné vysledky. V praci Hax et al. (2017) byl u populace
s intenzivnim zptisobem chovu nejcetnéjSim téz genotyp AA, ovSem s vyrazné nizsi
frekvenci (pouze 0,46) oproti nasi populaci. Oproti tomu, populace se semiextenzivnim
chovu studovana v téze praci vykazovala vyrazné jiné frekvence genotypu. Jako
nejcetnéjsi zde byl zjistén genotyp AG (0,567), nasledovany genotypem GG (0,286)
a A4 (0,147). Podobné frekvence potvrdila 1 prace Shirasuna et al. (2011). Genotyp AG
stanovili jako nejcetnéjsi (frekvence 0,55) rovnéz Schneider et al. (2013) u populace krav
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holstynského plemene. Jako druhy nejcetnéjsi ovSem stanovili genotyp GG (0,36), coZ se
vymyké ostatnim citovanym pracim. Jeho frekvence je dokonce nékolikandsobné vyssi
nez u nami publikovanych vysledki. Je tfeba zminit, Ze v nékterych pracich (naptiklad
Hax et al., 2017) nebyly genotypové frekvence v Hardy-Weinbergové rovnovaze. Tento
problém se vyskytl i v nami publikované praci Hradecka et al. (2008). Zde bylo
zastoupeni genotypti, potazmo alel, v populaci némeckych holstynskych bykt velmi

nerovnomérné. To se ukdzalo jako problematické pii dalSim statistickém vyhodnoceni.

U obou lokusti, spojenych s produkei a regulaci produkce rtistového hormonu, byly
oveéfovany mozné vztahy mezi genotypy a EBV pro mlécnou produkci u studované
populace bykti némeckého holstynského skotu. V rdmci nasi studie nebyl, kromé jediné
vyjimky, nalezen zadny statisticky vyznamny vztah mezi genotypem v danych lokusech
a odhadovanymi plemennymi hodnotami (EBV) pro parametry mlécné produkce. Stejné
vysledky, to jest zadny vliv genotypu v lokusu GH1 ¢i GHR na parametry mlécné
uzitkovosti, popsali 1 Schlee et al. (1994), Lechniak et al. (2002), Molee et al. (2015).
Oproti tomu stoji celé fada praci, v nichz jsou popsany statisticky vyznamné vztahy mezi
genotypy v lokusech GH ¢i GHR a parametry mlécné uzitkovosti. Jedna se naptiklad
o praci Sun et al. (2009), kteti potvrdili vztah mezi vy$§im nadojem a vyskytem alely 4
v lokusu pro GHR. Heidari et al. (2012) potom popsali vliv alely L v lokusu GH na vysi
celkového nadoje, kdy nejvyssiho nadoje dosahovali jedinci s homozygotnim genotypem
LL. To potvrdili ve své praci i Akyiiz et al. (2015). Oproti tomu Balogh et al. (2009)
a Kiyici et al. (2018) vSak popsali nejvyssi nadoj u heterozygotnich jedinct LV.

V nasi studii byl potvrzen jediny statisticky vyznamny vztah mezi genotypem ve
vybranych lokusech a EBV pro vlastnosti mlécné uZitkovosti. Jednalo se o vztah mezi
genotypem v lokusu GHR a EBV pro mnozstvi mlééného tuku. Tato EBV byla vyrazné
nizsi v ptipadé¢ homozygotniho genotypu GG oproti genotypim AG a AA. Aggrey et al.
(1999) rovnéz ve své praci popsali statisticky vyznamny vztah mezi stejnym EBV a
genotypem v lokusu GHR. V jimi studované populaci bykit holStynského plemene
vykazovali vyrazn¢ vyssi hodnotu EBV pro mnozstvi tuku jedinci s genotypem AA4 oproti
jedinctim, nesoucim genotypy AG a GG. Smaragdov (2012) téz zjistil vliv genotypu A4

na vyssi procenticky obsah tuku a vyssi nddoj a soucasné vliv na nizsi podil bilkovin.

Porovname-li tedy jednotlivé zjisténé vysledky v rdmci naSi a dalSich citovanych

studii, jevi se vyuziti danych polymorfismt v lokusu pro ristovy hormon a lokusu pro
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receptor ristového hormonu jako potencialnich markerti pro Slechténi na parametry
mlécné uzitkovosti jako znacné nejisté. Problematické je predevSim zjisténi, ze
v odlisSnych populacich lze nalézt jiné statisticky vyznamné vztahy mezi genotypy

a odhady plemennych hodnot, viz vySe citované prace.

3.1.3. Metabolicky pristup ve Slechténi na mlé¢nou uzitkovost

Zvyseni mlé¢né produkce se postupem Casu zacalo odrazet na zhorseném zdravotnim
stavu dojnic. Cilem Slechténi se tedy stalo ziskat jedince s vysokou produktivitou a
soucasné s dobrym zdravotnim stavem. Postupem casu se jako slibny néstroj ke splnéni
vyty€eného cile zacal jevit metabolicky pfistup, jak byl popsan v praci Fontanesi et al.
(2016). Tento nastroj byl pouzit i v pfipad¢ dvou na sebe navazujicich praci, kterymi se
zabyvalo nase pracovisté. Prvni prace s ndzvem ,,Analysis of glucose metabolization
capability and breeding value of Holstein cattle* (Hanusova, L., Brzdkova, M., Mikov4,
A., Veterek, L., Hosnedlova, B., Tothova, L., Citek, J., 2016) si kladla za cil odhadnout
mozné asociace mezi schopnosti metabolizovat glukozu (méfeno glukozovym
toleran¢nim testem, GTT) a odhadovanymi plemennymi hodnotami (EBV) pro jednotlivé
ukazatele mlécné uzitkovosti u byki némeckého holStynského skotu. Celd prace
vychézela z predpokladu, ze schopnost metabolizovat glukézu hraje vyznamnou roli
v energetickém metabolismu jedince a v konecném dusledku by tedy mohla mit

vyznamny vliv na mlé¢nou uzitkovost (Panicke et al., 2001; Fiedorowicz et al., 2008).

Tato prace byla nasledné roz$ifena o studium vztahii mezi vySe uvedenymi vlastnostmi
(. mezi schopnosti metabolizovat glukézu a odhady plemennych hodnot) a
polymorfismy ve vybranych lokusech. Vysledky této Sirsi studie byly potom publikovany
v roce 2018 v praci ,,Associations between Gene Polymorphisms, Breeding Values, and
Glucose Tolerance Test Parameters in German Holstein Sires* (Citek, J., Hanusova, L.,

Brzakova, M., Vecerek, L., Panicke, L., Liskovcova, L.)

Zakladem studii bylo provedeni gluk6zového tolerancniho testu u celkem 542 bykt
némeckého holstynského skotu. Jednalo se o byky s ro¢niky narozeni 1993 a 1998 az
2003. Vysledky testu byly vyhodnocovany vzdy v ramci skupiny bykil se stejnym
ro¢nikem narozeni. Ziskané vysledky byly nasledn¢ spolu s EBV statisticky analyzovany
pomoci linedrnitho modelu a MIXED procedury. Soucasné byly pomoci Pearsonovych
korelaci vypocteny fenotypové korelace mezi GTT a EBV pro mlécnou uzitkovost, a to

pro kazdou skupinu bykt samostatn¢. U skupiny bykt, narozenych v roce 1993, byla
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vétSina korelaci nevyznamnych (P > 0,05). Vyznamné (P < 0,01) negativni korelace byly
zjistény pouze mezi GTT a EBV pro celkovy nadoj a rovnéZz mezi GTT a EBV pro
mnozstvi mléénych bilkovin. U skupin bykid s ro€niky narozeni 1998 — 2003 byly
vysledkem stejnych korela¢nich analyz nevyznamné a velmi nizké koeficienty. I zde se
naslo n¢kolik vyjimek. Jednalo se o korelace mezi GTT a mnozstvim mlécnych bilkovin
(ro¢nik 2000), procentickym obsahem bilkovin (ro¢nik 2003), procentickym obsahem
tuku (ro¢nik 2002) a celkovym nadojem (rovnéz roc¢nik 2002). Vysledky korelacnich
analyz podporuji zavéry prace Panicke et al. (2001), jenz uvadi vyznamnou zavislost sily

korelace mezi GTT a EBV na véku jedince, v némz se test provadi.

V navazujici studii byl ovéfen mozny vliv polymorfismil v lokusech DGATI, GH],
GHR, FASN, ORLI a ABCG2 na vysledky gluk6zového toleran¢niho testu a na hodnoty
odhadovanych plemennych hodnot v téZe populaci plemennych bykt némeckého
holstynského skotu. Po provedeni genotypizaci byl z dalSich analyz vyloucen lokus
ABCG?2, ktery byl monomorfni a vyskytem vyhradné genotypu AA. To indikuje, Ze alela
A je v populaci fixovana a lokus je pro dalsi slechtitelsky proces nepouzitelny. Co se tyce
mozného vlivu genotypt v jednotlivych genech na vysledky GTT (pfesnéji na rozdily ve
vysledcich provedeného GTT), byly rozdily v GTT mezi jednotlivymi genotypy v genech
pouze minimalni a nevyznamné. Pokud byly polymorfni geny zahrnuty do analyzy

spolecné, byl jejich spole¢ny vliv na rozdily v GTT rovnéz nevyznamny.

Pro posouzeni moznosti vyuziti GTT jako potencionalniho nastroje ve Slechténi skotu,
je nutné zvazit 1 jeho ovlivnéni genetickymi a negenetickymi faktory.
Panicke et al. (2001) odhadli dédivost GTT na nizkou s rozpétim 0,12-0,20. Existuje vSak
1 studie, jenz je s timto zjiSténim v rozporu. Jedna se o praci Pieper et al. (2016). Ti
pomoci opakovanych analyz stanovili dédivost na urovni 0,43 pro ekvivalent
glukézového rozmezi a na irovni 0,40 pro polocas rozpadu gluk6zy. Vezmeme-li v uvahu
vyssi  zjisténé hodnoty dédivosti, mohl by GTT slouzit jako vhodny nastroj
v metabolickém pfistupu ke Slechténi, ale pouze za piedpokladu, Zze budou nalezeny
vhodné polymorfismy, které¢ tuto roli GTT podpofi. Nami studované polymorfismy
nemaji, jak jiz bylo uvedeno, zadny vliv na vlastnosti GTT a jsou tedy pro dany ucel zcela

nevhodné.
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3.2. Studium lokusi s potencialnim vztahem k masné uzitkovosti skotu

Masné uzitkovost je druhou vyznamnou produkéni strankou chovu skotu. Cilem
Slechtitelt jiz neni pouze Slechténi na kvantitativni stranku produkce masa, ale postupné
dochazi k prechodu na Slechténi na kvalitativni ukazatele. Tento trend je diisledkem
zmeény spotiebitelského chovani. Existuje celd fada praci, zamétenych na stanoveni vlivl
jednotlivych polymorfismi na vybrané kvalitativni parametry masné uzitkovosti.
I na naSem pracovisti vzniklo n€kolik praci na toto téma, avSak neni to primarni oblasti
naSeho vyzkumného zajmu. Proto patfi prace zafazené do tohoto souboru k pracim pouze
recenzovanym. Nejedna se tedy o prace s impakt faktorem. Pfesto je nutné zminit 1 tuto

stranku Slechténi.

3.2.1. Studium lokusu CAPN530 ve vztahu ke kvalitativnim ukazatelim masa

Jednim z lokust, studovanych na nasem pracovisti v souvislosti s kvalitou hovéziho
masa, byl lokus pro calpain. Konkrétné se jednalo o polymorfismus oznacovany jako
CAPN530. Jedna se jednonukleotidovy polymorfismus na pozici 4558. nukleotidu
s vyslednou zaménou aminokyseliny izoleucin za valin na pozici 530. aminokyseliny.
U tohoto polymorfismu je v celé fad¢ praci uvazovano o mozném vztahu ke kiehkosti
masa, potazmo sile stfihu jako veli¢in¢ umoznujici kvantifikaci kiehkosti. Divodem je
zapojeni calpainového systému do procesu post mortem proteolyzy funkcéné relevantnich

strukturnich proteinti, jako jsou myofibrilarni proteiny (Bhat ez al., 2018).

Prvni praci, kterd byla na dané téma nasim pracovistém publikovana, byla v roce 2010
prace ,,Vybrané faktory ve vztahu ke kvalit¢ hovéziho masa“ (Votiskova, J., Dufek, A.,
Hanusova, L., Subrt, J., Homola, M.). Tato studie byla nasledné rozSitena a konecné
vysledky byly publikovany v préci ,,Association study of bovine candidate loci to meat
quality* (Tothova, L., Citek, J., Vegerek, L., Hanusova, L., Vofiskova, J., Benes, K.;
2016). Celkem bylo v obou studiich provedena genotypizace 258 bykl plemene ¢eského
strakatého skotu v lokusu CAPN530 a soucasné bylo provedeno méteni sily stfihu u
vzorklQ musculus longissimus lumborum et thoracis, pochazejiciho ze stejnych byki po
porazce. Sila stfihu byla méfena 1., 14. a 21. den po porazce u syrového a grilované¢ho
masa. Nasledné& byl statisticky vyhodnocen mozZny vliv genotypu v markeru CAPN530 na

silu stfihu.
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Ve studované populaci byla zjiSténa vyrazna prevaha alely G (frekvence 0,622) nad
alelou 4 (0,378). Rovnéz v ramci genotypl byla zfetelna pfevaha jednoho z nich.
Konkrétné¢ se jednalo o heterozygotni genotyp AG s frekvenci 0,523. Druhym
nejcetnéj$im byl potom genotyp GG (0,361) a nejméné Cetny genotyp AA4 se vyskytoval
s frekvenci 0,116. Vyrazna pievaha alely G nad alelou 4 ve studované populaci je plné
v souladu s pracemi Barendse et al.(2002), Page et al. (2004), White et al. (2005),
Allais et al. (2011), Lee et al. (2014) ¢i Carvalho et al. (2017). Casas et al. (2006) dokonce
uvadi, ze alela G je v jimi studované populaci brahmanského skotu fixovana a alela 4 se

nevyskytuje.

Konec¢né statistické vyhodnoceni vztahu polymorfismu v markeru CAPN530 na silu
stfihu u syrového a grilovaného masa 1., 14. a 21. den po porazce prokdzalo statisticky
vyznamny vliv mezi jednotlivymi genotypy a silou stiihu u syrového a grilovaného masa
1. den po pordzce a sou€asné€ stejny vliv mezi genotypy a silou stiithu u grilovaného masa
14. a 21 den po porazce. Nejvyssi hodnota sily stfihu byla ve vSech ptipadech naméfena
u vzorkl, pochazejicich zjedincti s homozygotnim genotypem AA. Nase vysledky

v

s homozygotnim genotypem GG, jejichz maso bylo tedy hodnoceno jako nejkiehci.

V ptipad¢ alel nebyl u nami studované populace byka ceského strakatého skotu
prokézan zadny statisticky vyznamny vztah mezi alelami a silou stfihu. Tyto vysledky
jsou v rozporu s vysledky Page et al. (2004), White et al. (2005) ¢i Allais et al. (2011).
Ti ve svych pracich nalezli vyznamné vztahy mezi alelami a silami stfithu u jimi
studovanych populaci skotu. Page et al. (2004) a Allais ef al. (2011) popsali jako alelu
alely A. V této souvislosti je vhodné zminit i préaci Lee et al. (2014). Ti provedli podobnou
studii na populaci bykli plemene Hanwoo. Zjistili, ze SNP CAPN530 ma sice vliv na

kiehkost a Stavnatost masa u tohoto plemene, ale nenalezli zadny vliv na silu stiihu.

Jak je z vySe uvedenych vysledkl a praci jasné, studovany marker CAPN530 patii
k tém, jejichz vyuziti v marker asistované selekci a Slechtitelském procesu, majicim za
cil ziskani jedinct s vhodnou kvalitou masa a spotiebitelsky hodnotnymi vlastnostmi, je
vice nez vhodné. Pfestoze v podstaté vSechny prace potvrzuji vliv tohoto SNP na kvalitu
masa, je nutné brat v potaz 1 dalsi faktory, které mohou fungovani vysledného genového

produktu ovlivnit, v€etné vlivu ostatnich ¢lent calpainového systému.
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3.2.2. Studium vztahu mezi lokusem MSTN a vybranymi ukazateli masné
uzitkovosti

V ramci vyzkumu byl na naSem pracovisti studovan 1 mozny vliv mezi lokusem pro
myostatin (MSTN) a vybranymi vlastnosti masné uZitkovosti. Zndméa mutace v tomto
lokusu zpisobuje hyperplasii/hypertrofii svalovych vldken. Nasledkem je vznik
takzvaného dvojiho osvaleni. To je charakteristické nariistem svalové hmoty ve
vybranych partii az o 20 % (Grobet et al., 1997). Kromé¢ vlivu na kvantitativni strdnku

produkce se u tohoto lokusu uvazuje 1 o jeho vlivu na vybrané kvalitativni parametry.

V naSem pfipad€ jsme se zaméfili na vztah mezi genotypem a silou stfihu a v druhém
piipadé na vztah mezi genotypem a schopnosti vazat vodu. Vysledky jsme publikovali ve
formé kratkého sdé€leni, v jiz citované préci ,,Association study of bovine candidate loci
to meat quality* (Tothova, L., Citek, J., Ve&erek, L., Hanusova, L., Votiskova, J., Benes,
K., 2016). Studie probéhla na vzorku 228 bykli ¢eského strakatého skotu. Jak jiz je
uvedeno vyse, od vSech bykil byl po pordzce odebran vzorek musculus longissimus
lumborum et thoracis, u n¢hoz byla stanovena sila stiihu a schopnost vazat vodu. Tato
méteni probéhlavzdy 1., 14. a21. den po porazce. U vSech jedincti byla rovnéz provedena

genotypizace v uvedeném lokusu.

Zastoupeni jednotlivych genotypt v populaci bylo zcela nerovnomérné. V populaci
velmi vyrazné pievazoval genotyp AA, ktery se vyskytoval s frekvenci 0,729. Druhy
nejcetnéjs$i genotyp AB mél frekvenci vyskytu 0,258. Genotyp BB jsme zjistili pouze
u 3 jedincil (frekvence 0,013). Z téchto vysledkl vyplyvéa naprostd dominance alely 4
(0,858) nad alelou B (0,142). Tyto vysledky jsou v souladu s vysledky studie Zhang et al.

(2007), provadéné na 3 plemenech cinského skotu. Uvedeni autofi u téchto plemen

ege oy

Z hlediska mozného vztahu mezi genotypem a vybranymi vlastnostmi jsme nalezli
statisticky vyznamny vztah pouze mezi genotypem v lokusu MSTN a schopnosti véazat
pridanou vodu. Tato asociace byla potvrzena jak u vzorkl, métenych 1. den po porazce,
tak u vzorkl 14. dni po porazce. Byl zde zjistén pozitivni vliv alely 4. Pfi posuzovani
uvedenych skute¢nosti je vSak potfeba brat do uvahy fakt, Ze populace vykazovala velmi
nerovnovazné zastoupené genotypi a alel. Proto neni mozné z ndmi ziskanych vysledka

vyvozovat obecngj$i zave€ry a porovnavat je s vysledky jinych, podobné zamétenych
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studii. Je nutné poukézat i na skutecnost, ze literatura vénujici se nami studovanému

problému, neni velmi obsahla.

Obecné lze fici, Zze je pomérn¢ dobie prostudovan mozny vliv lokusu MSTN na
kvantitativni strdnku masné produkce a v této oblasti je i vhodn¢ zakomponovan do
Slechtitelského procesu. To se tyka pfedevSim vyuziti mutace, podminujici vznik
dvojitého osvaleni. Vyuziti této mutace v chovu je typickym piikladem zaclenéni
vysledki molekuldrné genetickych analyz do Slechténi a nasledné¢ do chovu skotu.
Vyuziti polymorfismi v lokusu MSTN ve Slechténi na kvalitativni parametry masné

uzitkovosti v§ak doposud uniké vétSimu zajmu Slechtitelt.
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4. Vyuziti vysledkii molekularné-genetickych analyz ve studiu

vybranych chorob skotu

Choroby predstavuji v chovu skotu velky problém. Nejde jen o jejich plisobeni na
kondici a celkovy stav jedince, ale jejich vyskyt muize ovlivnit celou fadu faktor,
spojenych s uzitkovosti, at' masnou ¢i mléénou. Choroby mohou pisobit nejen na
kvantitativni stranku, ale ovliviiuji rozhodujicim zplsobem i kvalitativni parametry
kone¢ného produktu — potraviny. Velmi problematicky pak muze byt i mozny pfenos
choroby ze zvifete na cloveéka. V neposledni fad€ je nutné zminit i ekonomickou stranku,
kdy krom¢ nizSich ziskli hraji podstatnou roli i zvySené ndklady na veterinarni péci.
Z vyse uvedenych divodl vyplyva nezbytnost znalosti o moznostech ovlivnéni vyskytu

jednotlivych chorob, a to 1 na genetické urovni.

V soucasné dobé¢ existuji jiz 1 webové databdze, shromazd'ujici informace o moZzném
genetickém zalozeni celé fady chorob u rozdilnych druhii hospodatskych i1 dalSich
domacich zvitat (6). Zaznamy o vyskytu nemoci proto funguji na narodnich trovnich
v celé fad¢ zemi, namatkou lze jmenovat Norsko (Houe et al., 2011; Epetvedt et al.,
2012). Skot patti z hlediska mnozstvi informaci o genetickém pozadi znamych chorob
k nejprostudovanéj$im druhtim. Jsou popsany i meziplemenné odliSnosti z hlediska
vyskytu jednotlivych chorob. Néktera plemena jsou k vyskytu ur€itych chorob vyrazné
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skotu, jako je holstynsky skot (Curone et al., 2018).

Prohlubovéani znalosti o genetickém pozadi chorob a zdokonalovani molekularné-
genetickych metod a jejich vyrazngjsi aplikace v praxi by v budoucnu mohla vyustit ve
vyrazné zdravéjsi populace nejen skotu, ale i dalSich druht hospodatskych zvitrat. V ruku
v ruce s dosazenim tohoto vyznamného Slechtitelského cile pak dojde i k vyraznému
zlepSeni ekonomickych parametrii chovu, které mohou byt v nékterych ptipadech

limitujicim faktorem.

Choroby skotu lze z hlediska jejich dédi¢éného zalozeni velmi zjednodusené rozdélit
do nékolika skupin. Prvni skupinu ptfedstavuji choroby a poruchy s jasnym genetickym
pozadim. U téchto chorob zavisi vyskyt a intenzita projevu dané choroby plné na
genetickém zalozeni jedince. Zde se pIn¢ uplatituji molekularné-genetické metody

k odhaleni nositeltl vloh pro danou chorobu, coZ umoZzni naslednou eliminaci ¢i alesponl
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omezeni vyuziti daného jedince v chovu. Druhou skupinu tvofi choroby, které nejsou
pfimo zpisobeny vlastnim genetickym zaloZenim jedince. Mezi takové patii rizna
nakazliva onemocnéni, zpusobovana parazity ¢i jinymi patogeny. I u téchto chorob lze
vSak u¢inn¢ vyuzit molekularné genetickych metod. Jednd se predev§im o studium
genetického zalozeni obranyschopnosti nebo rezistence organismu vaci takovym
patogentim, pfipadné¢ o vyuziti pro jednoznacnou identifikaci patogent. Posledni
skupinu, s niz se muze setkat, pak predstavuji choroby s predpokladanym genetickym
puvodem choroby, u nichz jsou pak vlastni vyskyt ¢i intenzita projevil vyraznym
zpusobem podminény vnéj§imi podminkami. U této skupiny se molekuldrné genetické
metody uplatni pii hledani mozného genetického zaloZeni nachylnosti nebo odolnosti

k dané chorobé.

4.1. Studium vysKkytu deficience faktoru XI v populaci holitynského skotu v CR

V soucasné dob¢ jiz byla popsana celd fada chorob skotu, u kterych méme ptesné
znamu pri¢innou mutaci. Neékteré z téchto chorob pak vykazuji analogické znaky
s dédicnymi chorobami vyskytujicimi se u jinych zivociSnych druhd véetné ¢lovéka.
Mezi takové patii i poruchy srazlivosti krve. Poruchy krevni srazlivosti geneticky
podmiiiuji mutace v genech, kodujicich jednotlivé krevni faktory. Krevni faktory jsou
zahrnuty do kaskady krevni srazlivosti. Nedostatek jakéhokoliv krevniho faktoru z této
kaskady ma za nasledek problémy s krevni srazlivosti. Jednim typem dédicné poruchy
srazlivosti krve se zabyva 1 dalsi prace z oblasti vyuziti genetiky ve Slechténi skotu,
zatazena do tohoto souboru praci. Jedna se o praci s ndzvem ,,Sporadic incidence of factor
XI deficiency in Holstein cattle* (Citek, J., Rehout, V., Hanusova, L., Vrabcova, P.,
2008).

Uvedena prace se zabyva poruchou srazlivosti zptisobenou nedostatkem krevniho
faktoru XI. Tento faktor je ve své aktivované formé zodpovédny za konverzi faktoru X
na aktivovanou formu, jez nasledn¢ iniciuje konverzi protrombinu na trombin. Kone¢nym
disledkem je pfeména rozpustného fibrinogenu na nerozpustnou fibrinovou srazeninu

(Brush et al., 1987).

U nékolika Zivoc¢isnych druhli véetné ¢loveéka, psa a skotu byla zjisténa vrozena
porucha krevni srazlivosti, jez spociva v deficienci jiz zminovaného faktoru XI (Gentry
et al., 1975). Pavodni ptedpoklad, ze choroba je zplisobena tiplnou absenci proteinu FXI,

byl néslednymi studiemi vyvracen. Protein FXI je v téle postizeného jedince sice
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pfitomen, ovSem nikoliv ve své pluvodni velikosti a funkénosti. Doposud byly
popsany 2 zasadni mutace. Vlivem inzerce 76 bp dlouhého tiseku do exonu 12 genu pro
dany faktor dochazi k predCasnému ukonceni translace genového produktu. Protein
vznikly podle této zménéné genetické informace postrada serinovou doménu, ktera je u
nemutovaného genu kédovéana exony 13 — 15 (Asakai ef al., 1987). Druhd popsana
mutace spociva v inzerci 15 bp dlouhé sekvence d exonu 9. Tato inzerce zapficiiiuje

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

V publikované studii byla provedena analyza vyskytu obou vySe zminovanych
polymorfisml v populacich skotu. V ptipadé polymorfismu v exonu 12 byla studovana
populace tvofena 309 jedinci, z nichZ absolutni vétSinu 279 jedinct tvofili byci a kravy
holstynského plemene, pochazejici z Ceské republiky a Némecka. Zbylych 30 jedinct
predstavovali byci Ceského strakatého skotu. Polymorfismus v exonu 9 byl studovan u
152 bykt holstynského (100 jedincli) a Ceského strakatého (52 jedinct) plemene. I
v tomto piipadé pochazeli byci jak z Ceské republiky, tak z Némecka.

Po provedeni potiebnych molekularné-genetickych analyz byly stanoveny frekvence
vyskytu mutovanych alel v populacich. V panelu analyzovaném na pfitomnost mutace
v exonu 12 byl nalezen mezi vSemi 279 jedinci pouze jediny heterozygot, tedy pienasec
recesivni alely pro danou chorobu. U populace, v niz byla zjistovana mozna pfitomnost
inzertované¢ho useku DNA v exonu 9, nedoslo k zddnému zachyceni mutované alely.

Vsechna zvifata tedy byla nositeli homozygotniho genotypu plivodniho nemutovaného
typu.

Uvedené vysledky ukazaly nizky vyskyt FXI mutantnich alel. V obou piipadech jsou
tyto vysledky v souladu s vysledky jinych studii. U exonu 12 dosel k podobnému
vysledku ve své studii naptiklad Mukhopadhyaya et al. (2006), ktery v podobné veliké
populaci 309 jedincti nenalezl ani jediny vyskyt mutované alely. Vyskyt mutované alely
v tomto exonu popsali ve svych pracich Marron ef al. (2004) a Meydan et al. (2009). Ti
frekvenci vyskytu mutované alely stanovili v jimi sledovanych populacich krav a bykt
holstynského plemene na urovni 0,012, respektive 0,009. Néektefi autofi vytvofili
hypotézu, ze vyskyt mutantni alely v exonu 12 mize byt zavisly na linii dané¢ho plemene.
Toto tvrzeni se opird o vysledky studii Gentry et al. (1980) a Gentry et al. (1993), kde
autofi doSli u dvou odliSnych populaci k vyrazné rozdilnym frekvencim vyskytu

mutované alely. Tento rozdil vysvétluji tim, Ze v pfipad¢ jedné populace pochazeli
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testovani jedinci z uzké geografické oblasti a s vysokou pravdépodobnosti tedy nalezeli
k jedné linii.

U exonu 9 je situace pomérné jednodussi. Do sou€asné doby byla mutovana alela
nalezena pouze u jedinci japonského cerného skotu (Kunieda ef al., 2005). Mutace se
tedy jevi jako plemenné specifickd. Japonsky ¢erny skot méa vysoky vyskyt mutované
alely ve své populaci. Ohba et al. (2012) zjistil i frekvenci mutované alely na urovni 0,264
v populaci byki a krav tohoto plemene. V piipadé samostatného vyhodnoceni populace
plemennych byki se frekvence dokonce snizila na troven 0,333. K podobnym udajim
dospéli 1 Watanabe et al. (2006). Vzhledem k takto vysokému vyskytu mutované alely
neni mozné z dalSiho chovu vyfadit jedince, ktefi jsou jejimi nositeli. To mize vést

k razantnimu rozsifeni dan¢ alely do populace.

Ani nizky vyskyt mutovanych alel ve studované populaci vSak neznamena, Ze
deficience faktoru XI neptedstavuje pro chov skotu zadné nebezpeci. Vzhledem k faktu,
7e stale ptevlada praxe, kdy je k chovu pouzivdna uzké skupina elitnich plemenik,
existuje zde pomérné vyssi nebezpeci rozsireni jakékoliv dédicné choroby do populaci.
Zde je na misté pfipomenout jiz probéhlé rozsiteni dédicné choroby, oznacované jako
deficience adhezni schopnosti leukocytii (BLAD), jez byla v populaci holstynského skotu

rozsitena praveé diky vysokému poméru vyuziti jednoho plemenika v chovu.

4.2.Studium potencialniho genetického zaloZeni bovinni spongiformni
encefalopatie

Bovinni spongiformni encefalopatie (BSE) vstoupila do povédomi nejen chovateld,
ale 1 Sir$i vefejnosti na koncem minulého stoleti. Tato choroba s moZnym pfenosem na
¢loveka byla medializovana jako takzvand nemoc Silenych krav. Pfestoze prvni epidemie
této nemoci byla ve Velké Britanii zaznamenana jiz v roce 1985, vétsi pozornosti se ji
dostalo az vroce 1996, kdy byla poprvé zaznamendna nova varianta Creutzfeldt-
Jakobovy nemoci jako lidské varianty BSE. BSE byla nasledné zatazena jako infek¢ni
choroba s moznym pienosem na Clovéka potravnim fetézcem (Murdoch a Murdoch,

2015).

Pivodni teorie o virovém pivodu BSE byly vyvraceny. Podle nejnovéjsich teorii je

bovinni spongiformni encefalopatie, podobné¢ jako dalSi fatdlni neurodegenerativni
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onemocnéni, zplisobovana priony — diive neznamymi infekénimi patogeny. Existuje
Siroce pfijimand teorie o schopnosti prionli pfekonavat druhovou bariéru a zptsobovat

tak nakazu jinych neptibuznych organismi napiiklad potravou (Casalone et al., 2004).

Diky vySe uvedenym teoriim se dalSi prace zaméfily na prostudovani genetickych
aspektli dané choroby. Po analyze sekvence genu prionového proteinu (PRNP) bylo
nalezeno 338 polymorfismil v rdmei 25.2 kb genomu (Clawson et al., 2006). Z tohoto
mnozstvi bylo vytipovano nékolik polymorfismii, u nichz se ptredpokladala korelace
s vyskytem BSE. Siln4 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).

Genetickym aspektim této nemoci je vénovana i prace zafazend do tohoto souboru.
Jedna se o praci Vernerova, K., Tothova, L., Mikova, A., Vodrazka, P., Simek, B.,
Hanusova, L. a Citek, J. (2014): BSE-associated polymorphisms in the prion protein gene:

an investigation.

V ramci predkladané prace byla provedena studie vyskytu 23-bp indel polymorfismu
v promotoru a 12-bp indel polymorfismu v intronu 1 PRNP genu u celkové populace
107 jedincti. Z tohoto poctu bylo 81 jedinci negativnich na nakazu BSE. Tito jedinci byli
rozd&leni do 3 skupin. Prvni dvé skupiny tvofili byci, pouzivani v Ceské republice
v inseminaci. Jednalo se o skupinu byki ¢eského strakatého skotu (25 jedinct) a skupinu
byki holstynského skotu (30 jedincti). Zbyvajicich 26 negativnich krav a bykt, tvotficich
samostatnou skupinu, pochazelo z plivodniho plemene ceska cervinka Pozitivni

kontrolni skupinu ptfedstavovalo 26 jedincti s prokdzanou ndkazou BSE.

Po provedeni genetickych analyz byly porovnany genotypové a alelické frekvence
mezi jednotlivymi skupinami. U 12-bp indel polymorfismu byla frekvence vyskytu této
mutace podobnd u vSech sledovanych skupin. Vyznamné;jsi rozdil Ize nalézt pouze mezi
skupinou zvitat s BSE a jednotlivymi kontrolnimi (negativnimi) skupinami. Zahrneme-li
vSechna zvifata negativni na BSE do jedné negativni kontrolni skupiny a porovname
frekvence vyskytu 12-bp indel mutace v této kombinované negativni skupiné s frekvenci
u pozitivni kontroly, dojdeme ptrekvapivé ke zjisténi, ze mezi frekvencemi u obou skupin

neni vyznamny rozdil.

U 23-bp indel polymorfismu byla diference mezi kombinovanou negativni kontrolni
skupinou a pozitivni skupinou vyrazna piedevSim u vyskytu genotypu +/+ (insins).
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Skupina zvitat s BSE vykazovala podstatné niz$i vyskyt tohoto genotypu a samotné +
alely ve srovnani s negativni kontrolni skupinou. V piipadé¢ genotypu -/-, coz je
homozygotni genotyp pro vyskyt mutace, bylo zjisténo, Ze tento genotyp se u zvirat s BSE

nevyskytuje nikterak vyrazné Castéji nez v negativni kontrolni skupiné.

Provedena analyza frekvenci diplotypti rovnéz prokazala, ze frekvence genotypu obou
deleci --/-- nebyla ve skupiné zvitat s BSE vyrazn¢ vyS$si nez u negativni kontroly. Toto
zjisténi vSak nemuze slouzit jako podklad ke konecnému tvrzeni, a to s ohledem na

pomérneé malé mnozstvi zvitat zahrnutych do této studie.

Vyse uvedené vysledky naznacuji, Ze oba indel polymorfismy by mohly mit odliSnou
miru vlivu na vyskyt BSE choroby u jedince. Vysledek regresni analyzy tento predpoklad
podpofil. U 12-bp indel polymorfismu nartsta riziko vyskytu BSE s faktorem 1,55
(respektive o 55 %) s kazdou — alelou. Pro 23-bp indel polymorfismus je uvedeny faktor
2,1. V ptipad¢ zahrnuti obou indel polymorfismii do analyzy, je faktor nariistu rizika BSE
na urovni 1,54 na jednu — alelu. Zjisténi vyplyvajici z provedené studie jsou v rozporu
s poznatky Juling et al. (2006), ktery ve své praci dosel k zavéeru, Ze existuje silna asociace
mezi obéma polymorfismy a vyskytem BSE. Jako nejrizikovéjsi uvadi diplotyp --/--. Jako
vyrazn¢ vlivnéjsi potom oznacuje 12-bp indel polymorfismus. Nase vysledky pfitom jako
rizikovéjsi udavaji vyskyt 23-bp indel polymorfismu. Podobny nézor vyslovili ve své
praci i Haase et al. (2007) ¢i Un et al. (2008). Jak uvadi Brunelle ef al. (2008), nelze
jednoznaéné urcit, ktery ze studovanych polymorfismii ma vyssi vliv na vyskyt BSE.
Nase studie tedy nenapomohla vyfeSeni otazky, ktery z polymorfisml by mohl byt tim
urcujicim pro vyskyt BSE. Sice se ze ziskanych vysledkt zda, ze vétsi vyznam byl
nalezen u 23-bp indel polymorfismu, avSak velikost nami studované populace byla piili$

mala pro utvoteni definitivniho zavéru.

4.3.Studium moZného vlivu v lokusu CGIL4 na miru nachylosti k mastitidé

Kromé chorob, majicich ptivod jednozna¢né v genetickém zalozeni jedince, se
v chovu skotu vyskytuji i choroby, jejichz vyskyt je z velké casti podminén vnéjSimi
podminkami. AvSak i u takovychto chorob hraje urCitou roli genetické zalozeni jedince.
Mezi nejtypictéjsi predstavitele této skupiny chorob patii mastitida. Podle starsi studie
autorského kolektivu Klastrup et al. (1987) lze nachylnost k mastitidé povazovat z 25 %
za vysledek ptisobeni podminek prostiedi, z 25 % za vysledek genetickych faktori a z 50

% se na ném podili management stdda. Nizkou dédivost mastitidy potvrzuji o prace
28



Heringstad et al. (2000), Carlén et al. (2004) ¢i Nordberg et al. (2009). Mastitidu je tedy

mozné povazovat za komplexni vlastnost.

Mastitida predstavuje vyznamny Slechtitelsky cil, a to 1 sohledem na svou
ekonomickou néro¢nost. Z tohoto divodu existuje velké mnozstvi studii, které se
zaméfuji na moznost nalezeni markeru pro odolnost vuci této chorobg. Jmenujme
namatkou nékolik praci, naptiklad Wang et al. (2007), Ogorevc et al. (2009), Carvajal et
al. (2013), Kadri et al. (2015), Bhattarai ef al. (2017) ¢i Elmaghraby et al. (2018).

V dobé, kdy se nase pracovisté zametilo na moznost studia role genetického zalozeni
jedince v nachylnosti ¢i odolnosti vi¢i mastitidé, se jako perspektivni jevila prace
Sharma et al. (2006). Ti popsali potencialni marker, oznacovany jako CGIL4, u n¢hoz
byla vyznamnéd odliSnost v alelické frekvenci mezi kravami s vysokou néchylnosti
a kravami s vysokou odolnosti vic¢i mastitidé. Ve skupiné krav s vysokou klinicky
prokazanou odolnosti byla popsdna vyssi frekvence alely A. Z této studie jms vychazeli
pfi zpracovani prace ,,Polymorphism in CGIL4, breeding value for somatic cell count and
resistence to mastitis* (Citek, J., Rehout, V., Hanusova, L., Mikova, A., Jaskova, 1.,
2011). V této studii byl u panelu byka ceského strakatého a némeckého holstynského
skotu analyzovan vztah mezi genotypem ve zminovaném markeru a plemennou hodnotou
pro pocet somatickych bunék (somatic cell count, SCC) jako ukazatele nachylnosti

k mastitidam.

Celkové bylo genotypizovano 104 bykt némeckého holstynského skotu a 110 byka
¢eského strakatého skotu, pouzivanych v inseminaci. U obou populaci vyrazné pievladal
heterozygotni genotyp AG. Frekvence heterozygotli v panelu bykl ¢eského strakatého
skotu byla 0,791, u némeckych holstynskych bykt pak byla frekvence ve vysi 0,731.
Frekvence obou alel vSak byla u obou populaci vyrovnana, variovala kolem 0,50. Nebyl
prokézan zadny vyznamny vztah mezi genotypem ve studovaném markeru a plemennou
hodnotou pro SCC ani u jedné z populaci. Vysledky provedené studie tedy nepotvrdily
mozny vliv markeru CGIL4 na vyskyt mastitidy.

Odhlédneme-li od vysledku provedené studie, je nutné konstatovat, ze stanoveni
mozného genetického zalozeni mastitidy zistava nadale jednim z klicovych cilti genetiky
v chovu hospodaiskych zvitat. V soucasné dobé se studium potencidlnich genetickych
markerd pro odolnost k mastitidé soustfedi na geny spojené s imunologickou odpovédi

na patogeny (Carvajal et al., 2013). Sem patii naptiklad interleukiny (Pokorska et al.,
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2016), geny pro toll-like receptory (Elmaghraby et al., 2018) a cela fada dalSich (Liu et
al., 2012; Nani et al., 2015; Usman et al., 2015; Bagheri et al., 2016; Pokorska et al.,
2018). Vyzkum mastitidy a jejiho mozného genetického zaloZeni tedy predstavuje velmi
vyznamnou otazkou v oblasti chovu a Slechténi skotu a jeji vyfeSeni by mohlo pfinést

celou fadu benefita.
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5. Vyuziti molekularné genetickych analyz pro studium piivodnich
plemen skotu

Skot byl domestikovan v obdobi pted 10 tisici lety. Z center domestikace se postupné
rozs§itil do vSech kontinentd. Vysledkem byl vznik mnoha populaci, které se postupné
adaptovaly na podminky svého prostiedi (Taberlet ez al., 2011). Po velmi dlouhém obdobi
relativné jednoduché selekce doslo pred ne€kolika staletimi ke zméné ptistupu chovateli.
Vzhledem k postupnému nutnému nartstu produkce pro zajisténi dostatku potravin pro
stale se zvySujici lidské populace doslo k vyraznému zvyseni selekéniho tlaku
v populacich skotu. To v konecném vysledku vedlo ke vzniku vysokoprodukénich
plemen. DalS§im, vedlejSim nésledkem, pak bylo vyrazné snizeni diverzity v populacich
skotu. Soucasné doslo k poklesu z4jmu farmaii o pivodni plemena skotu pro jejich jiz
nedostacujici uzitkovost. Food and Agriculture Organisation (FAO) odhaduje, ze za
poslednich 20 let vymizelo 300 z celkového poctu 6000 plemen skotu (Taberlet et al.,
2007). Jednou z cest, jak zabranit takto vyraznému postupnému snizovani diverzity, je i
zmapovani genetického potencialu jednotlivych ptvodnich plemen a pfipadna

konzervace unikatnich genetickych polymorfismu.

Ptivodnim plemenem skotu v Ceské republice je plemeno Geska ¢ervinka. Prvi zminky
o jejim chovu lIze nalézt jiz ve 2. az 4. stoleti naSeho letopoctu. Nejvétsiho rozsiteni
v nasich zemich dosahla v poloviné 18. stoleti. Od konce 18. stoleti pak pocet jedincti
tohoto plemene v Ceskych zemich klesal. Divodem byl dovoz zvitat ze zahranici, ktera
byla dovadZena za ucelem rychlejSiho dosazeni zvySené produkce masa a mléka
(KoSvanec et al., 1993). Jako ptelomové pak Ize jmenovat obdobi 30. az 40. let 19. stoleti.
V tomto obdobi zacalo dochazet k vyraznému dovozu jedincti simentalského plemene ze
zahrani¢i. Postupné byla tato zvifata kiizena s jedinci plemene Ceské Cervinka, coZz mélo
za nasledek témét Uplné vymizeni Cistokrevnych jedinch tohoto plemene. V priib&hu 20.
stoleti bylo zaznamenéno nékolik snah o regeneraci plemene Ceska Cervinka, ovSem ty
skoncily netispésné. V roce 1991 bylo nalezeno pouze 35 Cistokrevnych ¢eskych ¢ervinek
na tzemi Ceské republiky. V témZe roce byl zahajen program na regeneraci a uchovani
plemene cCeska cervinka O rok pozdéji, v roce 1992, se plemeno Ceskd Cervinka stalo

genetickym zdroje Ceské republiky (Rehout ez al., 2007).

Do programu na uchovani plemene ¢eska Cervinka se vyraznym zplsobem zapojila 1

Zeméddlska fakulta JihoGeské univerzity v Ceskych Budgjovicich. V ramci tohoto
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programu provadélo nase pracovisté celou fadu molekuldrné genetickych analyz s cilem
prostudovat genetickou strukturu této populace. Z vysledkli byla zpracovédna cela fada
,,Genetic characteristic of Czech Red cattle” (Rehout,V., Filistowicz, A., Hanusova, L.,
Citek , J., Ko$vanec, K., Hosnedlova, B., 2009). Tato prace shrnuje vSechny dosazené
vysledky genotypizaci, probéhlych za dobu let od zahajeni programu do roku 2007.
V ramci této prace byla provedena genotypizace u 194 vzorkl jedincii plemene ¢eska
cervinka. Metodou PCR/RFLP byly stanoveny genotypy u celkem 12 lokust (DGATI,
GH, x-kasein CSN3, f-laktoglobulin f-LGB, prolaktin PRL, insulinu podobny riistovy
faktor vazajici protein 3 IGF BP3, leptin LEP, pituitarni transkripéni faktor PITI, p-
kasein CSN2 (alely 4,B), p-kasein CSN2 (alely A1A42), p-kasein CSN2 (alely 4,C) a S1-
kaseinu). Kromé toho bylo u vybranych vzorkil stanoveno celkem 17 mikrosatelitt.
Rovnéz bylo provedeno u 72 jedinct vySetfeni genomu na pfitomnost vloh pro bovinni
lekucytarni adhesni deficienci (BLAD), citrulinémii a deficienci uridin aminofosfat

syntazy (DUMPS).

Po vyhodnoceni alelickych a genotypovych frekvenci Ize fici, Ze byly frekvence alel a
genotypi velmi podobné frekvencim vyskytujicim se v komerénich populacich.
Ptikladem takového lokusu je v této praci jiz okomentovany lokus DGAT1. U studované
populace ¢eské Cervinky byla vyrazné ¢etnéjsi alelou alela 4 s frekvenci 0,931. Alela K
(oznacovana v tomto piipad¢€ jako L) pak méla frekvenci 0,06. Tyto vysledky jsou zcela
v souladu nejen s naSimi pracemi, provedenymi na populacich plemennych byki ¢eského
strakatého a némeckého holStynského skotu (Hradecka et al., 2008; Hanusova et al.,
2014), ale 1 s celou fadou dalSich (Spelmann., 2002; Schenink et al., 2008; Berry et al.,
2010; Conte et al., 2010; Li et al., 2013; Carvajal ef al, 2016). Podobné vysledky popsali

1 Néslund et al. (2008) u Svédského cerveného skotu.

Vysledky genotypizaci prokazaly, ze studovand populace plemene ¢eska ¢ervinka ma
genotypové a alelické frekvence ve vybranych lokusech velmi podobné komerénim
populacim. Divodem takového zjisténi muze byt fakt, ze se prace zaméiila na bézné

studované lokusy, u nichz byl prokézan vztah k ukazateli predevsim mlécné uzitkovosti.

Ukazatele mlécné uzitkovosti patii ke znaklim, na néz se Slechti jiz opravdu dlouhou

dobu, a tudiz 1 u plemene Ceské Cervinka probéhla pravdépodobné v minulosti selekce na
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tyto znaky. Tim mohlo dojit k ovlivnéni zastoupeni jednotlivych alel a genotypl

vybranych lokusii v rdmci plemene.

Ackoliv vysledky jmenované studie neukézaly na Zadnou vyjimecnost plemene ¢eska
cervinka z pohledu nejcastéji studovanych lokust, presto patii toto plemeno k plemeniim,
o jejichz zachovani je nutné usilovat. Ceska &ervinka byva oznadovana za plemeno
houzevnaté. Bylo by tedy velmi vhodné provést analyzu mozného genetického pozadi

terciarnich vlastnosti, jako je dlouhovékost ¢i potencialni odolnost vii¢i chorobam.
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6.

Pivodni prace autorky

V habilita¢ni praci jsou na strankach 35 az 100 vlozeny ptivodni prace autorky v nasledujicim

potadi:

1.

10.

Hradecka, E., Citek, J., Panicke, L., Rehout, V., Hanusova, L. (2008): The relation of GH1,
GHR anad DGAT1 polymorphisms with estimated breeding values for milk production
traits of German Holstein sires. Czech Journal of Animal Science, 53 (6): 238 — 247.
Hanusova, L., Mikova, A., Ved&erek, L., Schroffelova, D., Rehout, V., Tothova, L.,
Vernerové, K., Hosnedlova, B., Citek, J. (2014): Effect of DGAT1 polymorphisms on the
estimated breeding values of Czech Simmental sires. Czech Journal of Animal Science, 59
(8): 365 —373.

Hanusova, L., Citek, J., Samkova, E., Kala, R., Kiizova, Z., Hanus, O. (2018): Frekvence
polymorfismil v genech DGATI1, FASN, LEP a SCD1 v dojené populaci skotu v Ceské
republice. Mlékaiské listy — zpravodaj, 29 (5), 31 — 34.

Hanusova, L., Brzakova, M., Mikova, A., Veéerek, L., Hosnedlova, B., Tothova, L., Citek,
J. (2016): Analysis of glucose matebolization capability and breeding values of Holstein
cattle. Livestock Science, 193: 92 — 94,

Citek, J., Hanusova, L., Brzakova, M., Vecerek, L., Panicke, L., Liskovcova, L. (2018):
Association between Gene Polymorphisms, Breeding Values, and Glucose Tolerance Test
Parameters in German Holstein sires. Czech Journal of Animal Science, 63(5): 167 — 173.
Votiskova, J., Dufak, A., Hanusova, L., Subrt, J., Homola, M. (2010): Vybrané faktory ve
vztahu ke kvalit¢ masa. Vyzkum v chovu skotu, 52(4): 85 —97.

Citek, J., Rehout V., Hanusova, L., Vrabcova, P. (2008): Sporadic incidence of factor XI
deficiency in Holstein cattle. Journal of Science of Food and Agriculture, 88 (12): 2069 —
2072.

Vernerova, K., Tothové, L., Mikové, A., Vodrézka, P., Simek, B., Hanusova, L., Citek, J.
(2014): BSE-associated polymorphisms in the prion protein gene: an investigation. Journal
of Animal Breeding and Genetics, 131(5): 104 — 108.

Citek, J., Rehout, V., Hanusova, L., Mikova, A., Jaskova, 1. (2011): Polymorphism in
CGILA4, breeding values for somatic cell count and resistence to mastitis. Czech Journal of
Animal Science, 56 (7): 301 — 304.

Rehout, V., Filistowicz, A., Hanusova, L., Citek, J., Kogvanec, K., Hosnedlova, B. (2009):
Genetic characteristic of Czech Red cattle. Journal of Agrobiology, 26(1): 25 — 30.



7. Zavér

Jak vyplyva zvySe okomentovannych praci, molekularn¢ genetické analyzy
v soucasné dobé zasahuji do celé fady oblasti v chovu a Slechténi skotu. Jejich vyuZiti se
zvySuje diky stale nartstajicimu tlaku na zvySeni uzitkovost skotu, detailnéj$i znalosti

genomu skotu a technickému pokroku v oblasti molekularni genetiky.

Vysledky molekuldrné genetickych analyz dnes vyuzivaji pfedevsim Slechtitelé ve
snaze ziskat co nejpfesnéjSi udaje o vybranych jedincich, které by jim umoznili
maximalizovat presnost odhadu plemenné hodnoty daného jedince. Piesné udaje
o plemenné hodnoté nasledn€ umozni vybér nejvhodnéjsich zvirat pro slechténi na danou
vlastnost. Diky tomu by mohlo dojit k dosaZzeni pozadovaného Slechtitelského cile za
minimalni dobu. Tohoto postupu se hojn¢ vyuziva predevSim u Slechténi na uzitkové
vlastnosti. Za timto ucelem jsou provadény genotypizace v lokusech s potencialnim
vztahem k vybrané uzitkové vlastnosti ¢i odhadu plemenné hodnoty pro danou vlastnost.
Z ptedkladanych praci a komentati vyplyva, Ze tato metodika ma vSak své limity. Je tfteba
brat v uvahu ptredev§im skutenost, ze vztah mezi genotypem a danou vlastnosti
(respektive plemennou hodnotou pro danou vlastnost) se vzdy ovéfuje u vybrané
populace. I my jsme prokazali, ze zatimco v jedné populaci genotyp ve vybraném lokusu
(v nasem pripadé¢ DGATI) vykazuje statisticky vyznamny vztah k odhadu plemenné
hodnoty pro vlastnosti mlé¢né uzitkovosti (v nasem piipadé nadoji) a je tedy mozné
vyuzit jej jako markeru pro danou vlastnost, u druhé populace tento vztah neplati. Takto
rozporuplnych vysledkl 1ze nalézt v literatufe celou fadu. Proto je nezbytné zjisténé
vysledky vzdy vztahovat k pivodni populaci, a to zejména v pfipadé, Ze se jedna
o populace plemennych byki, kdy do odhadu plemenné hodnoty pro uzitkové vlastnosti

nevstupuje vlastni uzitkovost, nybrz udaje o uzitkovosti potomstva.

Prestoze se zd4, ze je oblast genomu, spojend s uzitkovymi vlastnostmi skotu, jiz zcela
probadéana, neni tomu tak. Doposud existuje cela fada mist v rdmci genomu, u kterych lze
uvazovat o jejich potencidlnim vztahu k nékteré uzitkové vlastnosti. Proto se ¢ast védcu
stale ubira cestou studii potencidlnich markerti pro dané vlastnosti. Dal$i ¢ast pak svou
pozornost zaméfila spiSe na analyzu genetické informace jedince jako celku a celkového
pusobeni na fenotypovy projev — uzitkovost. Oba piistupy maji své klady i1 zapory. Jako

idealni se jevi propojeni obou pristupti, kdy bude stale detailnéjsi znalost genomu a vztahu

101



jednotlivych jeho c¢asti k uzitkovosti slouzit jako podklad pro piesnéjsi vyuziti

robustnéjSich metod.

v

dosdhnout pii odhalovani nositeldi alel, podminujicich vznik néjakého dédi¢ného
onemocnéni. Stanoveni genotypli ndm u takového onemocnéni umozni odd¢lit nositele
takové alely od jedinci, ktefi nemaji alelu, podminujici vznik onemocnéni, ve svém
genofondu. Naslednymi chovatelskymi zasahy (vyfazenim takovych jedinct z chovu ¢i
sestavenim piipafovacich plani s ohledem na vysledky analyz) lze potlacit ¢i zcela
eliminovat vyskyt dané¢ choroby v chovu. Bohuzel vsak choroby sjasné¢ danym

genetickym pozadim tvofi pouze mensi ¢ast chorob, vyskytujicich se u skotu.

U vétsSiny chorob se na kone¢ném projevu podili i vnéjsi prostiedi. I u takovych chorob
vSak mohou byt vyuzity molekuldrné genetické metody. Vysledkem timto smérem
zamétenych studii je potom soubor moznych lokust, ovliviyjicicich vyskyt a projevy
takové choroby. Typicky piiklad pfedstavuje v této praci studium mozného genetického
pozadi nachylnosti, respektive odolnosti vii¢i mastitid€. Po prostudovani celé fady praci
k danému tématu lze konstatovat, Ze pii studiu genetického pozadi mastitidy nalézdme
podstatny problém. Tim je skutecnost, Ze u mastitidy, stejn¢ jako u celé fady podobnych
chorob, je nutnd opravdu dikladnd a dlouhotrvajici prace sohledem na nutnost
prostudovani obrovského mnozstvi lokusi, u nichz predpokladame néjaky vztah k dané
chorobé ¢i nachylnosti/odolnosti k ni. OvSem v ptipadé, ze bude lokus, ovliviiujici
vyskyt dané choroby, nalezen, 1ze o¢ekavat vyrazné zlepsSeni zdravotniho stavu populace
skotu a souCasné¢ zvysSeni ekonomického zisku diky minimalizaci ndkladd, spojenych
s vyskytem dané¢ choroby v chovu. Studium genetického zalozeni nachylnosti
k mastitiddm a nasledné vyuziti poznatkid ve Slechténi skotu predstavuje tedy vhodnou

oblast dalSiho smétovani prace naseho autorského kolektivu.

Molekularné genetické analyzy hraji rovnéZ podstatnou roli v ochrané plivodnich
plemen skotu. Lze je vyuzit pro ziskani informaci o genomu ptivodnich plemen. Jako
velmi perspektivni se jevi studium genetické informace jedincti plivodnich plemen pro
ziskani moznych polymorfisma, ovliviiyjicich n€které terciarni vlastnosti, jako je ranost,
dlouhovékost ¢i odolnost k vnéj$im podminkam, ¢i vlastnosti, které u komerénich plemen
potiebujeme zlepsit. Jak jsme prokazali provedenim analyz nejbé€znéji studovanych

lokustiv populaci Ceské Cervinky, je nezbytné zaméfit se spiSe na méné prozkoumané
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oblasti genomu a hledat mozné odli$nosti mezi pivodnimi a komerénimi plemeny, které
mohly byt v disledku Slechténi potlaceny a jezZ by mohly byt zdrojem pro zlepSeni
zdravotniho stavu, sniZzeni dopadu nékterych negativnich jevii, souvisejicich se
Slechténim €1 ke zvySeni produkce bez negativnich dopadii na jedince. Uvedené moznosti
vyuziti pfedurcuji tuto oblast aplikace molekularni genetiky k postupnému ziskani vétsi

pozornosti odbornikd.
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