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Vztah genů pro imunitní systém k funkčním vlastnostem (reprodukce 

a zdraví) u skotu 
 

Souhrn 

Vyuņití genetických markerů můņe pomoci zlepńit plodnost a zdraví vemene skotu. Jedná se o 

vlastnosti, které jsou velmi důleņité z hlediska ekonomiky chovu, ale díky nízké dědivosti je jejich 

ńlechtění pomocí tradiční selekce problematické. Předkládaná studie hodnotila vztah mezi genotypy 

genu Leptin (LEP), Toll-like receptor 4 (TLR4) a Chemokinový receptor interleukinu 8 C-X-C 

motiv (CXCR1) a úrovní reprodukce a skóre somatických buněk (SCS) v mléce. Fenotypové údaje 

z 1. třech laktací byly získány od krav českého strakatého skotu chovaných na 5 farmách v České 

republice. Genotyp zvířat byl stanoven metodou PCR-RFLP. Kromě LEP g.-963C>T byly vńechny 

genotypové frekvence v souladu s Hardy-Weinbergovou genetickou rovnováhou. 

Jednonulektotidový polymorfismus v genu LEP (g.-963C>T a c.357C>T) byl asociován s věkem 

při 1. otelení, servis periodou (DO), úspěńností zabřeznutí po 1. inseminaci (PR), případně 

s mezidobím (CLI). U LEP g.-963C>T vykazovaly jalovice s genotypem TT niņńí věk při 1. otelení, 

a to o 24 dní v porovnání s jalovicemi s genotypem CC. Dále dojnice CT vykazovaly tendenci pro 

kratńí DO a vyńńí PR. U LEP c.357C>T jsme pozorovali delńí mezidobí a DO u krav s genotypem 

TT. Závěrem, genotyp TT u LEP g.-963C>T se prokázal jako pozitivní, stejný genotyp u LEP 

c.357C>T jako nevýhodný ke sledovaným ukazatelům plodnosti krav českého strakatého skotu. 

Heterozygotní krávy v oblasti g.-226C>G genu TLR4 vykazovaly významně kratńí CLI. Vztah 

k SCS se podařilo prokázat v genu TLR4 g.-226C>G, a to jak na 1. a 3. laktaci, tak v rámci 

opakovaného měření. Ve vńech případech jsme zjistili nejniņńí SCS u krav s genotypem GG. U 

genu CXCR1 c.777C>G jsme nepozorovali vztah k ņádné ze studovaných vlastností. Předkládané 

výsledky naznačují vyuņití genu LEP jako efektivního markeru pro zlepńování plodnosti plemenic 

českého strakatého skotu. Studie rovněņ přináńí nový pohled na vztah genů TLR4 a CXCR1 

k plodnosti a SCS u skotu s kombinovanou uņitkovostí. 

Klíčová slova: plodnost; skóre somatických buněk; jednonukleotidový polymorfismus; český 

strakatý skot; asociační studie 

 



 

 

Relationship between genes for the immune system and functional 

traits (reproduction and health) in cattle 
 

Summary 

The use of genetic markers can help to enhance reproduction and udder health in cattle, which is 

very important for profitability in dairy production systems. This study evaluated the association 

between genotypes of Leptin (LEP), Toll-like receptor 4 (TLR4), and Chemokine receptor of 

interleukin 8 C-X-C motif (CXCR1) genes and fertility traits and somatic cell skore (SCS) in Czech 

Fleckvieh cattle. We used phenotypic data from Czech Fleckvieh cows raised on 5 farms in the 

Czech Republic, along with information from the 1
st 

three parities. To determine genotype, the 

PCR-RFLP method was used. Except for LEP g.-963C>T, all studied genotype frequencies of SNPs 

were distributed according to Hardy-Weinberg equilibrium. Two LEP SNPs (c.357C>T and g.-

963C>T) were associated with the age at the 1
st
 calving, days open (DO), pregnancy rate after 1

st
 

service (PR), and calving interval (CLI). In LEP g.-963C>T the TT genotype heifers firstly calved 

24 days earlier than CC genotype and the CT genotype cow showed a tendency for shorter DO and 

higher PR. In LEP c. 357C>T we observed longer CLI and DO period in TT cows. In general, we 

can propose the TT genotype of g.-963C>T as favorable and the TT genotype of c. 357C>T as 

unfavorable for cow fertility. Heterozygotes in TLR4 g.-226C>G was significantly associated with 

shorter CLI. In CXCR1 c.777C>G we did not observe any relationship of this SNP with 

reproduction. Regarding to the udder health the only SNP showing association with SCS was TLR4 

g.-226C>G. We observed lower SCS in GG genotype at 1
st
 and 3

rd
 lactation as well as in repeated 

measurement study. Overall, the results showed that LEP could be an effective marker for 

improving reproduction in Czech Fleckvieh cattle. This study also provides novel insights into the 

relationship between TLR4 and CXCR1 SNPs and reproduction and SCS in dual-purpose cattle.  

 

Keywords: fertility; somatic cell score; single nucleotide polymorphism; Czech Fleckvieh cattle; 

association study 
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Seznam zkratek 

AFC – věk při 1. otelení 

AIC – Akaikeho informační kritérium 

bp – pár bází 

C báze/alela – cytozin 

CFI – inseminační interval 

CLI – mezidobí 

CXCR1 – Chemokinový receptor interleukinu 8 C-X-C motiv 

DIM – kontrolní den v rámci laktace  

DMSO – dimethyl sulfoxid 

DNA – deoxyribonukleová kyselina 

DO – servis perioda 

G – báze/alela – guanin 

GOPH – genomicky optimalizovaná plemenná hodnota 

GPH – genomická plemenná hodnota 

GZ – genetický zdroj 

H-W – Hardy-Weinbergova genetická rovnováha 

LEP – Leptin 

LSM – součet nejmenńích čtverců 

MAS – markery asistovaná selekce 

mRNA – messenger ribonukleová kyselina 

Na2EDTA – disodium ethylenediaminetetraacetát dihydrát 
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NaCl – chlorid sodný 

NGS – sekvenování nové generace 

PCR-RFLP – polymerázová řetězová reakce – zjińtění polymorfismu délkových fragmentů 

PH – plemenná hodnota 

PR – % březích plemenic po 1. inseminaci 

Primer R, F – primer reverse (,,zpětný―), forward (,,přední―) 

QTL – lokusy kvantitativních vlastností 

SCC – počet somatických buněk 

SCS – skóre somatických buněk 

SD – směrodatná odchylka  

SDS – dodecylsíran sodný 

SNP – jednonukleotidový polymorfismus 

SRO – sdruņený efekt farmy, roku a období otelení/ narození 

T báze/alela – thymin 

TLR4 – Toll-like receptor 4 

Tris-HCl – trisaminomethan hydrochlorid 
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1. Úvod 

V uplynulých letech bylo ńlechtění skotu zaměřeno primárně na mléčnou uņitkovost krav. Avńak 

díky negativní genetické korelaci mezi mléčnou uņitkovostí a reprodukční výkonností, zdravím či 

dlouhověkostí zvířat dońlo ke sníņení úrovně funkčních vlastností. Díky studiím zabývajícími se 

ekonomikou chovu skotu je zřejmé, ņe funkční vlastnosti mají velmi významný podíl na ziskovosti 

chovu skotu a je tedy nutné zuńlechťovat zvířata komplexně. 

Je známo, ņe převáņná část ekonomicky důleņitých primárních i sekundárních vlastností je 

ovlivněna mnoha geny, jejich interakcemi a prostředím, ve kterém se zvíře vyskytuje. Problémem 

vńak je jejich nízká dědivost a časová náročnost ńlechtění pomocí klasické selekce. Aplikace 

nových technologií sebou přinesla i změnu přístupů ve ńlechtění hospodářských zvířat. Původní 

vyuņití markery asistované selekce např. pro vyhledávání prasat odolných vůči stresu či ,,plodného― 

genotypu Boorola genu u ovcí přechází u skotu do vyuņití genomického hodnocení zvířat, které je 

povaņováno za variantu markery asistované selekce. Díky vyuņití genomického testování a dalńích 

metod molekulární genetiky je tedy moņné selektovat jedince i na základě jejich genetického 

zaloņení.  

Markery asistovaná selekce je povaņovaná za vhodný doplněk současných selekčních metod. 

Aktuálně se selekce pouze pomocí genetických markerů příliń neuplatňuje a spíńe ustupuje 

genomické selekci. Genomická selekce je zaloņena na principu genetických markerů, ale bere 

v úvahu několik desítek tisíc vybraných markerů a mapuje genom zvířete komplexněji. Výhodou 

jak genomické, tak markery asistované selekce vńak je, ņe na rozdíl od plemenné hodnoty, která 

vyjadřuje pouze aditivní část genotypu, je moņné pomocí markerů zjistit genotyp, který zvíře má, 

ale nevyskytuje se přímo u jeho potomků.  
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2. Literární přehled 

V předchozích letech bylo ńlechtění skotu zaměřeno předevńím na primární produkční znaky a 

znaky fitness ani zdraví nebyly do ńlechtitelského cíle zahrnuty. Tato strategie vedla ke 

genetickému progresu produkčních znaků a stavby těla, ale díky antagonistickému vztahu mezi 

mléčnou produkcí a odolností vůči chorobám byly některé znaky zdraví zhorńeny (Rauw et al., 

1998). Důleņitost sekundárních znaků skotu zdůraznili jiņ například Beaudeau et al. (2000) 

tvrzením, ņe metabolické a reprodukční poruchy mohou nepřímo sníņit uņitkovost a plodnost krav, 

coņ nejčastěji vede k jejich předčasnému vyřazení.  

2.1. Funkční vlastnosti 

2.1.1. Plodnost 

Pojmem ,,plodnost samic― rozumíme schopnost pravidelně zabřezávat a rodit ņivotaschopné 

potomstvo. V posledních desetiletích bylo díky zlepńení genetického potenciálu a výņivy zvířat 

dosaņeno v chovu skotu intenzivního nárůstu mléčné uņitkovosti. Se zvýńenou dojivostí se vńak 

spojuje nejen výskyt zdravotních problémů, ale i zhorńení reprodukčních funkcí plemenic (Gehring 

et al., 2017, Veerkamp et al., 2008). Důvodem je negativní genetická korelace mezi plodností a 

dojivostí (Pryce et al., 2004). Jelikoņ je pravidelná reprodukce předpokladem ekonomického chovu 

skotu, způsobuje chovatelům zhorńení plodnosti plemenic a zdraví vemene významné ekonomické 

ztráty (Lucy, 2001).  

Z ekonomického hlediska je třeba brát v úvahu, ņe v případě osmiletého vyuņívání dojnice, 

představuje kaņdé prodlouņení servis periody (nad 80 dní) o 20 dní ztrátu 0,3 aņ 0,4 telete a 4% 

sníņení uņitkovosti ročně (Říha et al., 2001). Zhorńením ukazatelů plodnosti se prodluņuje délka 

laktace. S jejím prodlouņením se sice zvyńuje produkce mléka za celou laktaci, ale sniņuje se 

produkce mléka v přepočtu na jeden den. Tím se současně zvyńují náklady na litr vyprodukovaného 

mléka. Přímé ekonomické ztráty způsobené zhorńenou plodností krav (prodlouņením servis periody 

a mezidobí nad optimální hranici) vznikají předevńím sníņením produkce mléka v přepočtu na 

krávu/rok a poklesem produkce telat. Náklady na jalovou dojnici na 2. laktaci byly ve spojených 

státech odhadnuty na 3,76 $/den tedy přibliņně 86 Kč/den (Cabrera, 2016). Dalńí náklady pak 
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vznikají často v důsledku vyńńí potřeby práce a vyńńího počtu inseminací nutných k zabřeznutí 

plemenice. 

Díky neustávajícímu trendu v poklesu plodnosti skotu (VanRaden et al., 2004), jiņ v dneńní době 

není ńlechtění skotu zaměřeno pouze jednostranně na zvýńení mléčné uņitkovosti, ale chovný cíl se 

stává více komplexní (Buch et al., 2011). Situací ohledně sníņené reprodukce se zabývali i 

Shirasuna et al. (2011), kteří se domnívají, ņe identifikace faktorů ovlivňující brzký nástup ovulační 

aktivity po otelení, by mohla zabránit dalńímu zhorńování plodnosti a podpořit zlepńení 

reprodukčních ukazatelů ve stádě. Strucken et al. (2012) v celogenomové studii u skotu nalezli 

markery, díky kterým by bylo moņné zvyńovat dojivost, avńak úroveň plodnosti by se jiņ 

nesniņovala. Mnohé studie se zabývaly zjińťováním genetické korelace mezi ukazateli zdraví a 

plodnosti, které byly odhadnuty jako nízké nebo střední. Nejsilnějńí genetická korelace byla 

pozorována mezi ketózou a inseminačním intervalem (rg = 0,29), zatímco genetická korelace mezi 

klinickou mastitidou a non-return-rate v 56 dnech byla nulová (Olechnowicz a Jaskowski, 2013).  

2.1.2. Mastitida 

Zánět vemene neboli mastitida je nejčastěji způsoben bakteriální infekcí a představuje v chovu 

skotu významný problém. Mastitida se projevuje ve formě klinické, subklinické nebo chronické. 

Klinická forma je charakteristická aberantním mlékem a otokem vemene. Bakterie se nacházejí i 

přímo v mléce a sloņení mléka je výrazně změněné. Subklinická mastitida je v chovu výraznějńím 

problémem, protoņe se neprojevuje viditelnými změnami mléka ani vemene, ale způsobuje 

sniņování dojivosti i výkupní ceny mléka. Bakterie jsou taktéņ přítomny v mléce a dochází ke 

změnám ve sloņení mléka. Chronický zánět vemene se vyskytuje spíńe výjimečně.  

Mastitida je nejrozńířenějńím onemocněním, které se vyskytuje v chovu skotu; Ruegg (2003) uvádí 

skóre výskytu mastitidy ve stádě mezi 25 % – 60 %. V evropské unii se odhaduje, ņe je mastitidou 

postiņeno aņ 30 % populace krav (Sabre, 2006). Toto onemocnění je také velice nákladné, v roce 

2005 činily odhadované ztráty v zemích EU podle evropského projektu 1,55 miliardy € (Sabre, 

2006). Ekonomické ztráty jsou způsobeny předevńím sníņenou mléčnou produkcí a kvalitou mléka, 

náklady na léky a veterináře (Graf 1). Na léčbu mastitidy jsou celosvětově vynakládány významné 

finanční prostředky. Hillerton a Berry (2005) ve své studii uvádějí, ņe ztráty způsobené mastitidou 
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se ve Velké Británii vyńplhaly na částku vyńńí neņ 7 000 Kč/rok/kus. Rozsahem ztrát způsobených 

mastitidou, se v USA zabývali Ferrero et al. (2014), kteří uvádí celkovou ztrátu v rozmezí 30 – 60 

miliard korun ročně nebo ztráty aņ 11 % celkové mléčné produkce. V České republice průměrná 

ztráta mléka činí podle Kvapilíka (2014a) 565 kg na jeden výskyt klinické mastitidy, coņ činí ztrátu 

9 000 Kč (Kvapilík, 2014b). 

 Graf 1. Kalkulace jednotlivých sloņek ztrát způsobených mastitidou (Kvapilík, 2014b)

 

Výskyt mastitidy ovlivňuje nejen kvalitu mléka, ale promítá se i do celkového fungování 

organismu. Vacek et al. (2007) prokázali negativní vliv mastitidy na reprodukční funkce plemenic, 

např. na servis periodu a inseminační index. Fuenzalida et al. (2015) dále zjistili, ņe v porovnání se 

zdravými zvířaty, krávy se subklinickou mastitidou mají vyńńí pravděpodobnost zabřeznutí (75 %) 

neņ zvířata s  mastitidou klinickou (56 %). Pravděpodobnost zabřeznutí rovněņ ovlivňuje původce 

mastitidy (gramnegativní vs. grampozitivní) a závaņnost onemocnění (Fuenzalida et al., 2015). 

Výhodou ńlechtění na zdraví vemene a ukazatele plodnosti se zdá být jejich vzájemný pozitivní 

vztah (Buch a Norberg, 2008). Tyto úvahy dokládá i studie polských vědců, kteří uvádějí, ņe 

produkce mléka s obsahem somatických buněk niņńím neņ 100 000 buněk/ml se promítla ve 

zlepńení zdraví a plodnosti krav (Olechnowicz a Jaskowski, 2013).  

Srážky z ceny;  
500 Kč Spotřeba práce;  

600 Kč  

Veterinární výkony; 
1 300 Kč 

Zákaz prodeje 
mléka; 1 500 Kč 

Obměna stáda;  
1 800 Kč 

Nižší dojivost; 
3 300 Kč 
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Ferrero et al. (2014) jsou přesvědčeni, ņe časná léčba mastitidy můņe vést k rychlému uzdravení. 

Náklady spojené s tímto onemocněním je tedy moņné sníņit její včasnou diagnostikou. Díky silné 

genetické korelaci mezi mastitidou a počtem somatických buněk (rg = 0,7 – 0,8) (Olechnowicz a 

Jaskowski, 2013), se k detekci onemocnění hojně vyuņívá měření obsahu somatických buněk. Dále 

je moņné měřit také konduktivitu (elektrickou vodivost) mléka nebo vyuņít termografické zobrazení 

vemene.  

Výskyt onemocnění je ovlivněn jak genetickými faktory, tak podmínkami prostředí a jejich 

interakcí (Lindhe a Philipsson, 1998). Náchylnost k onemocnění vemene je mimo jiné ovlivněna 

tvarem vemene, strukturou struku, technikou dojení a čistotou krav (Waller et al., 2003; Koster et 

al., 2006). Podle Wojdak-Maksymiec et al. (2012) se vńak prevence mastitidy zlepńováním 

podmínek prostředí prokázala jako neefektivní, a proto musí být nalezeny účinné cesty jak 

mastitidám předcházet. Problematický je z hlediska ńlechtění, nízký koeficient dědivosti h
2 

= 0,1 a 

0,09 na první a dalńích laktacích (Heringstad et al., 2007; Zwald et al., 2004). Olechnowicz a 

Jaskowski (2013) uvaņují, ņe genetického pokroku z hlediska mastitid můņe být dosaņeno selekcí. 

Na myńlenku navazuje Wojdak-Maksymiec et al. (2010), kteří uvádí, ņe díky rozdílům mezi 

plemeny, ale i jednotlivými zvířaty se jako vhodný nástroj nabízí markery asistovaná selekce 

(MAS). Se zajímavými závěry přichází Ogorevc et al. (2009), kteří na základě reńerńe dostupné 

literatury navrhují 44 genů s potenciálem zlepńit odolnost vemene vůči mastitidě. Dalńí studie 

demonstrují vliv jednotlivých polymorfismů (v genech se vztahem k imunitnímu systému) na 

rezistenci vůči mastitidám (např.Ibeagha-Awemu et al., 2008). 

2.1.3. Dlouhověkost 

Vyřazení zvířat je velice komplexní záleņitostí, do které zasahují jak nedobrovolné - neočekávané 

faktory (smrt, akutní onemocnění, neplodnost), tak faktory dobrovolné, kdy je zvíře vyřazeno např. 

kvůli nízké mléčné produkci, exteriéru, temperamentu (Sewalem et al., 2008). Dlouhověkost je 

moņné rozumět jako skutečnou dlouhověkost, která představuje dobu od narození do vyřazení 

anebo jako funkční dlouhověkost, která zahrnuje pouze dobu od 1. otelení do vyřazení. 

Dobrovolným vyřazením zvířete můņeme zvýńit zisk nebo redukovat náklady na léčbu, či na 

plemenici s problematickou plodností (Vanarendonk, 1988), případně také zvýńit genetický pokrok 
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ve stádě (Sewalem et al., 2010). Gill a Allaire (1976) uvádí, ņe dlouhověkost je nejvýznamnějńí 

z dalńích sledovaných funkčních vlastností. V kontrolním roce 2017/18 bylo v celkovém oddílu 

plemenné knihy českého strakatého skotu vyřazeno 33,8 % zvířat z toho 23,4 % prvotelek. 

Nejčastějńím důvodem vyřazení byla v tomto kontrolním roce neuspokojivá plodnost (18,3 %), 

nízká uņitkovost (10,2 %), těņký porod (9,0 %), onemocnění vemene (10,6 %) a ostatní zdravotní 

důvody (38,3 %). Průměrné pořadí laktace ņijících krav bylo v daném roce 2,7 (ČMSCH, 2018).  

Výzkumy zabývající se pravděpodobností vyřazení dojnice poukazují na 6× vyńńí pravděpodobnost 

vyřazení dojnice při poranění struků (Beaudeau et al., 1994), aņ 5,2× vyńńí pravděpodobnost 

vyřazení při výskytu mastitidy u prvotelek (Erb et al., 1985) a 4× vyńńí pravděpodobnost vyřazení 

při výskytu mastitidy u suchostojných krav (Beaudeau et al., 1995). Výpočty genetické korelace 

naznačují pozadí vztahu mezi dlouhověkostí a mastitidou (rg = 0,52), onemocněním končetin 

(rg = 0,43), metabolickými poruchami (rg = 0,18) a plodností (rg = 0,17) (Sander-Nielsen et al., 

1999).  

Ohledně teorie sníņení dlouhověkosti se názory lińí. Podle některých autorů vedlo ke sníņení 

dlouhověkosti krav výrazné zlepńení mléčné uņitkovosti (Oltenacu a Broom, 2010; Froidmont et al., 

2013), které dále přispělo ke sníņení reprodukčních funkcí a zvýńilo vnímavost zvířat vůči 

onemocněním (Simianer et al., 1991). Vyskytují se vńak také studie, které popisují pozitivní efekt 

zlepńení managementu chovu a více znakové genetické selekce právě na přeņitelnost krav 

(Dematawewa a Berger, 1998; Dechow a Goodling, 2008; Miglior et al., 2012). Na dlouhověkost 

má mimo jiné vliv i plemeno (Tabulka 1). Dlouhověkost v rámci populace se nejčastěji zjińťuje 

pomocí lineárních, random regression nebo survival modelů.  
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Tabulka 1 Vztah dlouhověkosti a dojivosti (Lorenc, 2002) 

Plemeno Podíl 

holńtýnského 

plemene 

Průměrný 

počet laktací A 

1. laktace 

dojivost 

Vńechny laktace 

průměr B 

Celoņivotní 

uņitkovost AxB 

Simentál 2,3 4,1 5 159 6 047 24 793 

Fleckvieh 56,4 4,1 5 694 6 705 27 491 

Red holńtýn 82,9 3 6 273 7 194 21 582 

Holńtýn - 2,2 6 759 7 299 15 238 

2.2. Současný trend ve šlechtění českého strakatého skotu  

Svaz chovatelů českého strakatého skotu (ČESTR, 2012) uvádí, ņe předpokladem zefektivnění 

chovu strakatého skotu je prosazování znaků fitness do ńlechtitelského cíle. Jedná se zejména o 

dlouhověkost, plodnost, průběh porodů atd., které navazují na trend zlepńování těchto vlastností i u 

holńtýnského skotu (Miglior et al., 2005, 2012). Předpokládá se, ņe ńlechtitelské programy 

kombinovaných plemen skotu se budou v dalńím období stále častěji orientovat na zvýńení 

efektivnosti chované populace skotu, a to předevńím prostřednictvím funkčních znaků.  

Úskalím ńlechtění na sekundární vlastnosti skotu je kromě jejich nízké dědivosti i nejednotná 

klasifikace jednotlivých obtíņí a jejich evidence. Nejvíce zkuńeností s problematikou sběru dat pro 

znaky zdraví mají bezesporu státy Skandinávie. Rakouské chovatelské organizace po vzoru Norska 

započaly projekt sledování zdravotního stavu v roce 2006 a dnes jiņ mají i plemenné hodnoty pro 

hlavní sledované znaky včetně studií dopadu vyuņití těchto znaků v selekčním indexu. O tom, ņe 

i znaky s nízkou dědivostí je moņné ńlechtitelsky ovlivňovat, svědčí výsledky právě z Norska 

(Heringstad et al., 2007), kde v průběhu 5 generací pozorovali zlepńení odhadované plemenné 

hodnoty pro skóre somatických buněk aņ o 10 %, coņ odpovídalo zlepńení 1,9 % za generaci u 

skupiny krav selektovaných na zdraví vemene.  

Dalńí směr ńlechtění se podle ČESTR (2012) zaměří na zdůraznění kvalitativních ukazatelů 

produkce, zejména:  

- zdůraznění ukazatelů fitness; zejména dlouhověkost, snadné porody, vitalita telat,  



16 

 

- u mléka – obsah mléčných sloņek, počet somatických buněk, 

- adaptabilita, pastevní schopnost, 

- pevná konstituce a dobrý zdravotní stav, zejména mléčné ņlázy, 

- harmonické a funkční utváření tělesných partií, hlavně vemene a končetin, jemná kostra, 

- střední aņ větńí tělesný rámec, dobré osvalení a ńířkové i hloubkové rozměry, 

- střední ranost.  

Významný vliv na ńlechtění skotu má výrazný rozvoj biotechnologií a jejich vyuņívání v chovu. 

Plońně vyuņívaná umělá inseminace zajistila kromě omezení přenosu pohlavních chorob předevńím 

významný genetický pokrok. Ten je realizován zejména díky vysoké intenzitě selekce plemenných 

býků. Na důleņitosti rovněņ nabývají i dalńí biotechnologické postupy, jako je například 

superovulace nebo přenos embryí. Díky těmto metodám lze zkrátit generační interval a zpřesnit 

selekci na základě větńího mnoņství potomstva od jedné plemenice. V současnosti je za budoucnost 

ve ńlechtění skotu povaņováno dynamicky se rozvíjející odvětví genomiky a sledování genetického 

polymorfismu.  

2.3. Genetické markery a jejich využití 

2.3.1. Gen a genetický polymorfismus 

Genem je zpravidla označována část deoxyribonukleové kyseliny (DNA), která má speciální funkci 

v buňce i v organismu. Tyto funkce jsou podle Judson a Haydon (1999) například:  

- gen musí vytvářet dědičný znak nebo se podílet při vytváření několika takových dědičných 

znaků,  

- musí být schopen utvářet vlastní kopie, coņ umoņní předávat jeho funkci z generace na 

generaci,  
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- musí být schopen přeměnit svoji strukturu a tím i funkci, tj. podléhat mutacím. Zmutovaný 

gen dále replikuje tuto mutaci, coņ je nezbytné ke vzniku genetické variability a evoluce.  

Výraz polymorfismus vychází z řecké předpony poly- (mnoho, více) a morphos (tvar). Podstatná 

část autorů vyuņívá pojmu polymorfismus, avńak v čeńtině je moņné se setkat s výrazem 

mnohotvarost. Genetický polymorfismus je tedy označení pro výskyt téhoņ znaku ve více formách, 

přičemņ tato variabilita je dědičná. Za geneticky polymorfní lze povaņovat takový znak, který má 

alespoň dvě geneticky podmíněné varianty v jedné populaci, jejichņ nejniņńí frekvence výskytu činí 

alespoň 1 % (Vignal et al., 2002). Polymorfní naopak nejsou:  

- znaky, jejichņ variabilita není podmíněna geneticky (např. infekční choroby),  

- znaky s nízkou frekvencí výskytu (pod 1 %, např. dědičné choroby),  

- znaky s kontinuální proměnlivostí,  

- znaky, které jsou polymorfní mezi více populacemi téhoņ druhu (zbarvení kůņe).  

V genomu organismů lze pozorovat velkou genetickou variabilitu, významné změny v genomu 

mohou být způsobeny například delecí, duplikací, inverzí či translokací. Často dochází k tzv. 

nekauzálním mutacím, jedná se o mutace, které se nepromítnou do fenotypu jedince. Takovéto 

mutace nejčastěji nezpůsobí změnu fenotypu, protoņe se nacházejí: 

a)  v intronech a jsou při postrankripčních úpravách vystřiņeny, 

b) v exonech, které jsou dále překládány do mRNA, ale díky degenerovanému genetickému 

kódu nezpůsobí záměnu aminokyseliny v polypeptidovém řetězci.  

Tyto mutace je moņné detekovat jen díky významnému rozvoji metod molekulární genetiky. 

Mutace v genomu organismů mohou být velkého rozsahu, nejčastějńími změnami v genomu jsou 

vńak malé změny.  
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2.3.2. Genetické markery a markery asistovaná selekce 

Termín marker je poměrně ńiroký pojem. Teneva a Petrovic (2010) je rozdělují podle jejich 

zaloņení a způsobu detekce. Markery tedy mohou být: 

a) zaloņeny na vizuálně hodnocených vlastnostech (morfologické a produkční znaky), 

b) zaloņeny na produktu transkriptu (biochemické markery), 

c) zaloņeny na DNA analýzách (molekulární markery). 

Molekulárními markery jsou specifické varianty v genetickém kódu, které se mezi jedinci lińí a 

které mohou být determinovány na základě asociací s určitými vlastnostmi. Tyto variace jsou 

nejčastěji způsobeny insercí, delecí, bodovou mutací, translokací a duplikací. Charakteristické pro 

molekulární markery je, ņe mohou být identifikovány v jakékoli etapě ņivota (Haley a De Koning, 

2006) a jakékoli tkáni (Deb a Chakraborty, 2012), stejně tak, nejsou ovlivněny prostředím ani 

genovými interakcemi jako je pleiotropie či epistáze (Agarwal et al., 2008). 

Genetický marker je tedy polymorfní znak, jehoņ varianty vykazují mendelistickou dědičnost a mají 

vztah k proměnlivosti znaku, který je pro ńlechtitele významný. Markery mohou být pouņívány při 

objasnění vztahů jejich polymorfismu k produkci, přičemņ mutace větńího rozsahu bývají ve větńině 

případů neņádoucí. Nejvyńńí stupeň genetické heterogenity mají DNA markery. O´Brien et al. 

(1999) DNA markery rozdělují na: 

Markery I. typu - kódující exprimované geny, vyznačující se nízkou hladinou polymorfismu. 

Jejich význam spočívá ve srovnávacím mapování. 

Markery II. typu - vysoce variabilní sekvence DNA, které nemají vlastní fenotypový projev 

(např.: mikrosatelity a minisatelity). Díky tomu se předevńím mikrosatelity vyznačují velkým 

mnoņstvím informací, které se vyuņívají v populačních studiích, při zjińťování rodičovství, 

stanovení identity či paternity. Jsou také základem pro vazbové mapování genů. 
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Markery III. typu - jednonukleotidové polymorfismy (SNP), nacházející se větńinou v intronech, 

bývají vńak i součástí exonů. Vyuņívají se pro rodinné a populační studie. 

Konvenční ńlechtitelský program je zaloņen na zlepńování genetického zaloņení zvířat sledováním 

jejich fenotypu a odhadu plemenných hodnot na základě fenotypu a stanovením příbuznosti mezi 

jednotlivými zvířaty. Problém tradičního přístupu ńlechtění je, ņe nezohledňuje vńechny moņné 

zdroje genetické variability (Singh et al., 2014). Proto u vlastností, které jsou závislé na pohlaví 

(mléčná uņitkovost), mají nízkou dědivost (funkční vlastnosti) nebo se projevují později 

(dlouhověkost) je účinnost tradičního ńlechtění zvířat omezena. Právě při ńlechtění výńe uvedených 

vlastností se uvaņuje, ņe identifikace genů ovlivňující tyto vlastnosti a selekce zvířat 

s poņadovaným genotypem by mohla proces ńlechtění zefektivnit (Goddard a Hayes, 2009). 

Identifikace jednotlivých SNP a pochopení molekulárních procesů, které mají vliv na zhorńení 

reprodukčních ukazatelů, by mohlo pomoci zlepńit např. reprodukční výkony plemenic (Beerda et 

al., 2008), a proto je velmi důleņité se této oblasti věnovat. 

Základy vyuņívání markerů pro selekci zvířat zaloņili Beckman a Soller (1983), kteří předpokládali, 

ņe genetické markery mají potenciál hodnotit lokusy, které ovlivňují ekonomicky důleņité 

vlastnosti. Díky genetickým markerům, které je moņné pouņít při selekci, je moņné zredukovat čas 

a zvýńit přesnost selekce (Hayes et al., 2009; VanRaden et al., 2009). Markery asistovaná selekce 

patří mezi způsoby, jak můņeme při ńlechtění zvířat vyuņívat údaje o genetické informaci zvířat. 

Jedná se také o propojení tradičních postupů selekce, genetiky a molekulární biologie. Plońné 

vyuņívání markerů k selekci, známé jako halotanový test, bylo prováděno u prasat za účelem 

vyhledávání zvířat odolných vůči stresu. U skotu byl předmětem vyhledávání jednotlivých variant 

např. gen diacylglycerolové acetyl trasferázy 1 (DGAT1) či stanovení variant kaseinových bílkovin. 

Výhody markery asistované selekce byly potvrzeny také mnoņstvím studií. Přínos této metody je 

spatřován předevńím v dodatečném zefektivnění selekce oproti klasickým selekčním programům.  

2.3.3. Jednonukleotidový polymorfismus 

Záměna jednoho páru nukleotidů je příčinou výskytu jednonukleotidových polymorfismů (Snustad 

a Simmons, 2009). Takto definované polymorfní místo vykazuje mendelisticky kodominantní 

dědičnost a jeho jednotlivé varianty se vyskytují s určitou frekvencí, která se můņe v různých 
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populacích lińit (Vignal et al., 2002). Odhaduje se, ņe mutace typu SNP se v genomu vyskytují 

kaņdých 300 aņ 1 000 bp, oproti mikrosatelitům, u kterých se odhaduje frekvence výskytu 5 000 aņ 

50 000 bp (Morin et al., 2004). Přičemņ výskyt nového SNP se u savců odhaduje s výskytem 1 x 10
-

9 
a 5 x 10

-9
/ rok v případě neutrální mutace (Li et al., 1981; Martínez-Arias et al., 2001). Díky  

sekvenování genomu bylo zjińtěno přibliņně 40 milionů SNP, které se nachází v genetické 

informaci skotu (Seidel, 2010). 

Za předpokladu, ņe vzniklá mutace neovlivní kódující oblast genu nebo nezpůsobí záměnu 

aminokyseliny ve vznikajícím polypeptidovém řetězci, nazývá se synonymní nebo také "silent". 

V případě, ņe se synonymní mutace nachází v regulační oblasti DNA, která kóduje vznik 

polypeptidového řetězce, můņe tato mutace způsobit rozdílnou expresi genu (Flint a Woolliams, 

2008) a tak změnit fenotypový projev znaku. Pokud SNP způsobí záměnu aminokyseliny, nazývá se 

tato mutace nesynonymní. Zhang a Hewitt (2003) pokládají tyto mutace na nejvýznamnějńí, protoņe 

mohou změnit funkci vznikajícího proteinu. 

Díky velkému mnoņství a jejich rozdělení v genomu se SNP osvědčily jako významné genetické 

markery v asociačních studiích (Snustad a Simmons, 2009). K efektivní detekci SNP byly vyvinuty 

vysokokapacitní technologie genotypování, které umoņňují stanovení aņ desítek tisíc SNP. Jedná se 

předevńím o silikonové čipy (např. Illumina, Affymetrix) nebo sekvenování nové generace (NGS), 

jejichņ uņití je plně automatizované a výrazně sniņuje náklady na zjińtění genotypu. Díky tomuto 

technologickému pokroku je moņné vyuņití SNP ke ńlechtění v celogenomovém měřítku a zavedení 

genomické selekce zvířat v praxi (Wiggans et al., 2017). 

2.3.4. Genomika a genomická selekce 

Poprvé byla moņnost vyuņití celogenomové selekce navrņena Meuwissen et al. (2001), jako 

varianta MAS. Genomika je stále poměrně nový vědní obor, který usiluje o komplexní a úplnou 

identifikaci a analýzu dědičné informace jedince pomocí genetických markerů (Goddard a Hayes, 

2007). Postup hodnocení je zaloņený na celogenomovém stanovení lokusů kvantitativních vlastností 

(QTL), coņ je soubor genů, které mají měřitelný vliv na určitou vlastnost (Hayes a Goddard, 2001). 

Tyto geny nemusí být přímo detekovatelné, proto se zpravidla vyuņívají SNP markery, které mohou 
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být nedaleko daných QTL (Goddard a Hayes, 2009). Genomika se tedy zabývá vyuņitím markerů 

pro identifikaci oblastí příčinných genů. 

Díky DNA čipu, na kterém hybridizuje DNA zvířete s navrņenými SNP sondami, je moņné pomocí 

laseru detekovat jednonukleotidový polymorfismus genů a získat informace pro odhad genomické 

plemenné hodnoty (GPH). Díky sniņujícím se nákladům na genotypování bylo moņné začít studovat 

aņ desítky tisíc SNP u značného mnoņství zvířat. V roce 2016 bylo jen ve Spojených státech 

genotypováno pomocí čipů 1 268 354 zvířat, zajímavostí je rovněņ vzrůstající mnoņství plemenic, 

které jsou genotypovány (Wiggans et al., 2017). 

V současné době dochází ke změně v tradičních postupech a ńlechtitelé začínají vyuņívat 

genomická data pro odhad tzv. genomické plemenné hodnoty (GPH) nebo genomicky 

optimalizované plemenné hodnoty (GOPH). Slibují si od těchto postupů předevńím zvýńení 

přesnosti odhadu plemenné hodnoty (PH) u mladých zvířat. Na tuto problematiku se zaměřil 

VanRaden (2008), který zjistil, ņe při vyuņití SNP informací odpovídá přínos těchto údajů 10-ti aņ 

20-ti potomkům vybraného jedince. Díky vyuņívání SNP dochází k tomu, ņe i mladý neprověřený 

býk má spolehlivost odhadu plemenné hodnoty od 0,30 do 0,60 (Přibyl et al., 2010) a je moņné ho 

zařadit do plemenitby jeńtě dříve, neņ se dostane do testace (Banos et al., 2008). Vyuņitím 

genomické selekce, je tedy moņné sníņit provozní náklady na testaci. Schaeffer (2006) předpokládá, 

ņe u programu mladých býků jsou díky genomice aņ 12,8× niņńí náklady/rok, 2,2× vyńńí roční 

genetický zisk a 27,8× levnějńí zlepńení v genetickém zaloņení plemeníků o jednu směrodatnou 

odchylku. Velice uņitečné je, ņe genomickou plemennou hodnotu je moņné odhadnout u obou 

pohlaví s přesností r = 0,7 a to v jakékoli etapě ņivota (Koenig et al., 2009).  

Díky větńímu mnoņství SNP detekovatelných na biočipech, které souvisejí s plodností skotu, je 

moņné ke ńlechtění vyuņití větńího mnoņství informací. Tím se Cole et al. (2011) podařilo o 17 % 

zvýńit spolehlivost odhadu plodnosti dcer po testovaných býcích, která se vyznačuje velice nízkou 

dědivostí (h
2
 = 0,04), přičemņ toto zvýńení spolehlivosti bylo v jeho výpočtech nejniņńí z 12-ti 

dalńích sledovaných vlastností. Vhodnou cestou zlepńení genomických odhadů plodnosti skotu tedy 

můņe být přidání dalńích SNP na DNA biočipy (Cochran et al., 2013). Genom skotu obsahuje více 

neņ 20 tisíc genů a u více neņ 14 tisíc z nich, nejsou jejich SNP dosud zabudovány do čipů 

BovineSNP50 chip (Michelizzi et al., 2011). Díky inkorporaci kandidátních genů do biočipů bude 
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moņné odhalit příčinné SNP nebo jim blízké SNP a nalézt účinnou cestu selekce a zlepńit schopnost 

vyhledávání interakce genomu a projevu onemocnění (Amos et al., 2011). Jednotlivé SNP by tedy 

mohly hrát klíčovou roli při ńlechtění funkčních znaků u skotu. 

V případě implementace GPH pro ČR by mohla být u českého strakatého skotu významně rozńířena 

selekční báze ve střední Evropě, čímņ by mohla rovněņ být posílena role strakatého skotu jako 

vynikajícího plemene s produkcí mléka a masa ńetrnou k ņivotnímu prostředí. Předpokladem 

úspěńného uplatnění této metody je mít k dispozici velkou populaci čítající dostatečný počet 

plemenných jedinců. Od roku 2014 začaly být odhadovány společné plemenné hodnoty mléčné 

uņitkovosti pro zvířata z České republiky, Německa a Rakouska (ČESTR, 2014). Díky tomu byl 

získán dohromady celosvětově největńí kalibrační vzorek plemene Fleckvieh (Kučera a Ondráková, 

2011). 

Zavádění genomické selekce má na současné ńlechtění skotu takový dopad, ņe je některými autory 

srovnáváno se zavedením kontroly dědičnosti jako takové. Bohuņel vńechny dosavadní výsledky 

získané u ne-holńtýnských populací přináńejí z chovatelského pohledu méně výrazné zpřesnění 

spolehlivosti, neņ bylo očekáváno (Kučera, 2011). Otázkou tedy bylo, zda lze současné čipy pouņít 

bez ohledu na plemennou přísluńnost, nebo bude třeba pracovat na vytvoření čipů specifických pro 

jednotlivá plemena, případně jak mohou celou situaci pomoci zpřesnit čipy s vysokou hustotou. 

V současné době se v rámci genotypování zvířat českého strakatého skotu pouņívají tzv. custom 

čipy, na kterých jsou navrņené specifické oblasti pro dané plemeno. Aktuálně jsou genotypy 

zjińťovány ve společné laboratoři v německém Grubu, avńak v nejbliņńí době se předpokládá vyuņití 

tuzemské laboratoře Českomoravské společnosti chovatelů. Původně se uvaņovalo pouze o 

genotypování býků, avńak v roce 2014 tvořily dojnice jiņ 10 % z celkového počtu genotypovaných 

zvířat (Ondráková et al., 2014) a tento trend genotypování plemenic bude pravděpodobně nadále 

pokračovat.  

Posledních pět let je oblast ńlechtění skotu spojena s vývojem a rutinním vyuņití plemenných 

hodnot zaloņených na údajích, které jsou získány genotypováním jedinců. Genomicky 

optimalizované PH umoņňují přesnějńí a časnějńí selekci, čímņ se zrychluje ńlechtitelský pokrok. 

Přínos genomických informací se v případě mléčných znaků přirovnává k informacím o mléčné 

uņitkovosti od 10 dcer z jejich 3 celých laktací, přesnost odhadu PH u mladých býků se odhaduje 
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vyńńí neņ 0,8 (Dalton, 2009). Přínos genomiky by měl být předevńím u znaků s nízkou dědivostí 

jako je např. plodnost, protoņe zvýńení přesnosti odhadu PH je vyńńí (García-Ruiz et al., 2016), 

stejně tak u plemenic, bude genomika důleņitá pro zpřesnění odhadu PH (Wiggans et al., 2017).  

2.3.5. Geny a SNP se vztahem k sekundárním vlastnostem skotu 

K efektivnímu vyuņití moņností genomiky je nezbytné neustálé hledání a ověřování vztahů mezi 

SNP a jednotlivými vlastnostmi, aby bylo moņné inkorporovat na čipy dalńí SNP a znát jejich 

souvislosti s fenotypovým projevem zvířat. V současné době se vlivu polymorfismu typu SNP ve 

vztahu k reprodukčnímu výkonu plemenic a obsahu somatických buněk v mléce věnuje celá řada 

autorů (Goertz et al., 2009; Clempson et al., 2011a; Collis et al., 2012; Cochran et al., 2013).  

Leptin 

Gen Leptin byl znám předevńím svým vztahem k produkci pohlavních hormonů, výņivě zvířat a 

mléčné produkci. Avńak nedávno bylo zjińtěno, ņe u buvolů je leptin cílovým místem buněk 

imunitního systému (De Matteis et al., 2016). U lidí je leptin spojován předevńím s udrņením 

metabolické homeostáze a imunitních funkcí (Chang et al., 2016). Varianty Leptinu jsou u lidí dále 

korelovány s expresí interleukinu 6, který je významným modulátorem zánětu a imunitní odpovědi 

(Fairfax et al., 2010). Leptin byl u skotu lokalizován na 4. chromozomu (Pomp et al., 1997), 

transkripcí vzniká cytokin/hormon, který ovlivňuje osu hypotalamus-hypofýza-nadledvinky 

(Procaccini et al., 2017).    

Přibliņně polovina krav je po otelení ohroņena infekcí dělohy, která můņe naruńit funkci vaječníků i 

dělohy a vést tak k neplodnosti (Sheldon et al., 2009). Plemenice postiņené zánětem dělohy 

vykazují pomalejńí růst dominantního folikulu po otelení a také niņńí koncentrace estradiolu 

(Williams et al., 2007). Role leptinu v reprodukci byla podrobně popsána (Chehab, 2014) a 

experimentálně ověřená (Cunningham et al., 1999) na Lep
ob

/ Lep
ob

 myńích. Receptory pro leptin 

jsou umístěny v hypotalamu a vaječnících a zvyńují sekreci gonadotropinů po období nedostatečné 

výņivy (Zieba et al., 2005), u dojnic negativní energetické bilanci. Tím zvyńují schopnost oocytů 

pokračovat v embryonálním vývoji (Boelhauve et al., 2005). 
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Varianty Leptinu byly dosud v literatuře spojovány jak s dojivostí krav (Chessa et al., 2015), 

obsahem tuku a bílkovin v mléce (Kulig et al., 2009), masnou uņitkovostí (Silva et al., 2014), 

perinatální mortalitou (Brickell et al., 2010), úrovní tělesné kondice (Oikonomou et al., 2009), tak 

plodností (Giblin et al., 2010; Clempson et al., 2011b). 

Poprvé byla promotorová mutace g.-963C>T popsána Liefers et al. (2005), kteří nalezli vztah 

tohoto polymorfismu k energetickému statusu zvířete. Dále se této oblasti věnovali Komisarek 

(2010) a Clempson et al. (2011b), kteří spojují uvedenou mutaci s plodností skotu plemene jersey a 

holńtýn. Mutace známá jako A59V (c.357C>T) se nachází na 3. exonu genu Leptin a způsobuje 

záměnu aminokyseliny Alaninu za Valin (Haegeman et al., 2000). Tato mutace je spojována 

předevńím s ņivou hmotností zvířete a % laktózy v mléce (Liefers et al., 2002), věkem při 1. 

inseminaci a dojivostí na 1. a 2. laktaci (Clempson et al., 2011b). Dále byl popsán i vztah mutace 

c.357C>T k obsahu somatických buněk v mléce a sloņení mléka (Glantz et al., 2012). 

Toll-like receptor 4 (TLR4)  

Toll-like receptory rozpoznávají specifickou molekulární strukturu, která je nazývána patogen-

asociované molekulární vzory, v okamņiku, kdy patogen vniká do organismu (Lu et al., 2008). Toll-

like receptor 4 je umístěn na povrchu buněk a je schopný rozpoznat lipopolysacharidovou 

membránu gramnegativních bakterií (Akira et al., 2001; Akira a Takeda, 2004). Aktivace TLR 

receptorů proto hraje významnou roli v obraně organismu proti patogenům, avńak přílińná aktivita 

můņe ohrozit přirozenou rovnováhu imunitního systému a vést k pońkození organismu (Fu et al., 

2013). Protoņe nejčastějńím důvodem výskytu endometritidy skotu je Escherichia coli (Ajevar et 

al., 2014), vyskytuje se v literatuře mnoņství publikací popisujících vyńńí expresi právě TLR4 

v průběhu poporodního období a infekce (Herath et al., 2009; Fu et al., 2013). Bohuņel asociační 

studie mezi variantami genu TLR4 a plodností skotu jsou v literatuře ojedinělé. Sominsky et al. 

(2013) uvaņují, ņe právě TLR4 by měl mít zásadní roli v regulaci reprodukce a zánětlivých procesů. 

Jejich výzkumy u potkanů naznačují, ņe časná aktivace imunitního systému pomocí TLR má 

významný vliv na rozvoj vaječníků a plodnosti. Vztah rodiny TLR a konkrétně 2 variant TLR4, 

k plodnosti skotu byl demonstrován na jejich asociaci k odolnosti vůči brucelóze (Prakash et al., 

2014). V mléčné ņláze způsobuje v průběhu mastitidy zvýńenou expresi TLR4 přítomnost 

Staphylococus  Aureus a E. coli (Griesbeck-Zilch et al., 2008; Petzl et al., 2008). Proto se 
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předpokládá, ņe by TLR4 mohl být vhodný kandidát pro MAS s cílem zvýńení odolnosti vůči 

mastitidám u dojného skotu (Sharma et al., 2006). 

Gen pro TLR4 je umístěn na 8. chromozomu (McGuire et al., 2006). V 5´-upstream promotorové 

oblasti, dochází k transverzi bází C↔G, která je příčinou vzniku SNP, který je známý jako            

g.-226C>G (Sharma et al., 2006) a způsobuje rozdílnou expresi genu TLR4 (Sharma et al., 2008). 

Promotorová oblast TLR4 je v literatuře spojována předevńím s ukazateli zdraví vemene (Sharma et 

al., 2006; Wojdak-Maksymiec et al., 2015), ale i odolností vůči paratuberkolóze skotu (Ruiz-

Larranaga et al., 2011) či plemennou hodnotou pro perzistenci laktace (Sharma et al., 2006). 

Chemokinový receptor interleukinu 8 C-X-C motiv (CXCR1) 

Aktivita CXCR1 je významně spjatá s imunitní odpovědí na zánět způsobený gramnegativními 

bakteriemi a je proto významnou součástí vrozené imunity skotu (Rainard a Riollet, 2006; Oviedo-

Boyso et al., 2007). V průběhu mastitidy je více neņ 90 % populace neutrofilů přítomno v mléčné 

ņláze (Sordillo a Streicher, 2002). Proto jsou geny, jako například CXCR1, které mají vliv na funkci 

neutrofilů potenciálními markery pro genetickou selekci vůči mastitis (Paape et al., 2000). Gen 

CXCR1 je exprimován na povrchu neutrofilů (Proudfoot, 2002) a komunikuje předevńím 

s interleukinem 8, který je potenciálním chemoatraktantem neutrofilů a je spojován s imunitní 

odpovědí na infekci způsobenou gramnegativními bakteriemi (Oviedo-Boyso et al., 2007). 

U skotu je gen CXCR1 umístěn na 2. chromozomu (Murdoch a Finn, 2000). V 1. exonu byla 

popsána nesynonymní mutace známá jako c.777C>G, (Youngerman et al., 2004). Díky této mutaci 

dochází v pozici 245 k záměně aminokyseliny Glutamin za Histidin. Tento SNP se nachází 

v regionu, který kóduje 3. intracelulární smyčku CXCR1 a je důleņitý pro vazbu G-proteinu 

neutrofilů, jehoņ aktivace vede ke změně konformace buněk, která vede k lepńí chemotaxi (Leyva-

Baca et al., 2008). Proto je CXCR1 navrhován jako kandidátní gen pro odolnost vůči mastitis 

(Youngerman et al., 2004).  

Vztah mutace c.777C>G byl dosud v literatuře popsán k obsahu somatických buněk (Youngerman 

et al., 2004; Beecher et al., 2010), dojivosti a sloņení mléka (Galvao et al., 2011) a specifitě 

patogenů, kteří způsobují klinickou a subklinickou mastitidu (Verbeke et al., 2014). Uvedená 
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mutace byla ve vztahu k plodnosti skotu zkoumána pouze jednou, avńak ņádný vztah se mezi touto 

variantou se nepodařilo prokázat (Galvao et al., 2011).   
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3. Cíle práce a hypotéza 

Problematice bodových mutací je v literatuře i světovém výzkumu věnována velká pozornost. 

Jelikoņ se jedná o celosvětové téma, výzkum se zaměřuje předevńím na holńtýnské plemeno skotu. 

Přestoņe z krav zapojených do kontroly uņitkovosti jich 38 % prezentuje český strakatý skot, víme o 

genetickém zaloņení tohoto plemene bohuņel dosud jen velmi málo. Je proto velmi důleņité 

přednést dalńí poznatky o tomto plemeni, aby mohlo být dále efektivně zuńlechťováno. 

Do disertační práce byly ke studiu vybrány bodové mutace v genech, u kterých je předpokládán 

vztah k počtu somatických buněk v mléce krav jako indikátoru zdraví vemene a k ukazatelům 

plodnosti. Cílem práce je přinést přehled o genotypových frekvencích v těchto mutacích a provést 

asociační studii s cílem objasnit vztah mezi zaznamenanými fenotypovými údaji a genetickým 

zaloņením zvířat českého strakatého skotu.  

Hypotézou je, ņe mezi skupinami krav s rozdílným genotypem (v rámci studovaných genů) bude 

moņné pozorovat rozdíly v jejich reprodukční výkonosti a obsahu somatických buněk v mléce. 
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4. Materiál a metodika 

Do studie bylo vybráno celkem 791 krav českého strakatého skotu, které jsou zapsány v oddílu 

plemenné knihy PCA. Plemenice byly potomky celkem 27 býků, počet dcer kolísal v rozmezí     

11 - 89 dcer na býka. Vybrané dojnice pocházely z 5 farem v České republice a byly narozeny v 

letech 2000 - 2008. Do asociační studie byly zahrnuty pouze údaje o 1. třech laktacích. Fenotypové 

údaje vycházely z údajů kontroly uņitkovosti a byly získány od Českomoravské společnosti 

chovatelů, a.s. 

Na základě dostupné literatury, s ohledem na jejich předpokládané zapojení do imunitní odpovědi 

organismu či reprodukční výkonosti plemenic, byly ke studiu vybrány celkem 4 polymorfní oblasti 

ve 3 genech. (Tabulka 2).  

Tabulka 2 Přehled studovaných SNP 

 

LEP – Leptin, TLR4 – Toll-like receptor 4, CXCR1 – Chemokinový receptor interleukinu 8 C-X-C 

motiv 

Genomická DNA byla získána z krve a izolována metodami popsanými v Tabulce 3. Uvedené SNP 

byly genotypovány metodou PCR-RFLP, primery byly navrņeny na základě dostupné literatury 

(Tabulka 2). 

Gen 
Oblast 

genu 
SNP rs kód 

Délka PCR 

produktu  

Restrikční 

enzym 
Reference 

LEP Promotor g.-963C>T rs109956567 295 bp DraI 

Komisarek a 

Antkowiak 

(2007) 

LEP Exon 3 c.357C>T rs29004508 331 bp HphI 
Haegeman et 

al. (2000) 

TLR4 Promotor g.-226C>G rs29017188 137 bp HpaII 
Carvajal et al. 

(2013) 

CXCR1 Exon 1 c.777C>G rs208795699 266 bp Bsp1286I 
Goertz et al. 

(2009) 
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Tabulka 3 Pouņité metody izolace DNA 

Přístroj/metoda/KIT Zdrojový materiál Výrobce 

ABI PrepStation 6100 krev Applied Biosystems; USA 

QuickGene-Mini80 krev Kurabo; Japonsko 

Exgene clinic krev GeneAll; Jiņní Korea 

Vysolování krev Metodika v příloze 

 

Polymerázová řetězová reakce reakce byla provedena v celkovém obsahu 10 μl, obsahovala 20 – 

100 ng genomické DNA, 1 x PPP Master Mix s MgCl2 (Top-Bio, Česká republika), 10 pmol 

primerů (R, F) (Generi Biotech, Česká republika), v případě rs109956567 5 % DMSO (Top-Bio, 

Česká republika). Amplifikované fragmenty byly následně 12 hodin ńtěpeny při teplotě 37 °C 

pomocí restrikčních enzymů (Thermo Fisher Scientific, USA) uvedených v Tabulce 2. Produkty 

ńtěpení byly dále elektroforeticky separovány na 3% agarózovém gelu (SeaKem® LE Agarose, 

Lonza, Switzerland), který byl obarven 5 μl ethidium bromidu (Top-Bio, Česká republika) a 

následně vizualizovány fluorescenčním fotodokumentačním systémem G:box, Syngene (USA). 

Pro zjińtění genotypových a alelových frekvencí, Hardy-Weinbergovi (H-W) rovnováhy a genové 

vazby u genu Leptin byl pouņit software GenAlex (Peakall a Smouse, 2006, 2012). 

4.1. Asociační analýza plodnosti 

V rámci asociační analýzy byly, celkem u 791 krav, vyńetřovány následující vlastnosti: věk při 

prvním otelení (AFC), inseminační interval (CFI), servis perioda (DO), mezidobí (CLI) a % 

březosti po 1. inseminaci (PR). Základní statistika byla získána pomocí statistického programu SAS 

9.4. (SAS Institute Inc., Cary, NC, USA) procedurou MEAN a výsledky jsou prezentovány 

v Tabulce 4.  
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Tabulka 4 Popisná statistika studovaných vlastností 
 

Vlastnost
1 

Jalovice
2 

1. laktace
2
 2. laktace

2
 3. laktace

2
 

AFC (dny) 865 ± 82,0 (791)    

CFI (dny)  73 ± 35,9 (769) 72 ± 21,7 (767) 75 ± 23,4 (572) 

DO (dny)  102 ± 52,4 (765)  101 ± 48,0 (717) 107 ± 52,8 (525) 

CLI (dny)   390 ± 53,9 (772) 388 ± 50,8 (683) 

PR (%)  52,1 (791) 55,8 (747) 59,0 (659) 

SCS  2,77 ± 1,6 (1815) 3,27 ± 1,8 (1781) 3,67 ± 1,8 (1046) 

1
Vlastnosti: AFC – věk při 1. otelení; CFI – inseminační interval; DO – servis perioda;                

CLI – mezidobí; PR – % březích po 1. inseminaci; SCS – skóre somatických buněk. 

2
Hodnoty jsou prezentovány jako průměr ± směrodatná odchylka. Hodnota v závorce udává počet 

analyzovaných záznamů. 

V případě CLI na 2. laktaci je míněn interval mezi 1. a 2. otelením, CLI na 3. laktaci je interval 

mezi 2. a 3. otelením. Normální rozdělení souboru bylo kontrolováno pomocí sledování reziduí. 

Jelikoņ ani rezidua nevykazovala normální rozdělení, byly při pouņití procedury MIXED 

v statistickém programu SAS 9.4., pro získání normálního rozdělení vńechny závislé proměnné 

(AFC, CFI, DO, CLI) transformovány pomocí přirozeného logaritmu. Do výpočtů byl zahrnut efekt 

věku při prvním otelení. Na základě této informace byly krávy rozděleny do 3 skupin: krávy 

s průměrnou hodnotou AFC ± 1 směrodatná odchylka (SD), krávy s prvním otelením > průměr + 1 

SD a krávy s průměrem AFC < (průměr – 1 SD). Pozorování PR byla diskontinuálního charakteru 

(březost: 1 = ano/ 0 = ne) a proto byla k vyhodnocení pouņita procedura GLIMIX s binárním 

rozdělením, opět v programu SAS 9.4. 

Pro statistickou analýzu byly pouņity následující smíńené lineární modely: 

a) Opakované měření pro CFI, CLI a DO: 

Yijklm = μ + SROi + Býkj + Skupina_věk(Lakt)k + Laktl + SNPm + eijklm 
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b) Měření podle pořadí laktace pro CFI, CLI a DO: 

Yijkm = μ + SROi + Býkj + Skupina_věkk + SNPm + eijkm 

c) AFC: 

Yijm = μ + SROi + Býkj + SNPm + eijm 

d) Logistická regrese pro opakované měření pro PR:  

P(PR) = a + b1SROi + b2Býkj + b3Skupina_věk(Lakt)k + b4Laktl + b5SNPm + eijklm 

e) Logistická regrese pro měření podle pořadí laktace pro PR: 

P(PR) = a + b1HYSi + b2Bullj + b3 Skupina_věkk + b4SNPm + eijkm 

kde, Y = pozorovaná vlastnost; P(PR) = % březích po 1. inseminaci; μ = průměr populace; a = 

intercept; SROi = sdruņený pevný efekt ité farmy – roku – období otelení (i = 1 aņ 17) v modelu c) 

sdruņený pevný efekt ité farmy – roku – období narození (i = 1 aņ 16); Býkj = jtý efekt otce krávy 

v modelech a), d), e) pevný efekt; v modelech b), c), náhodný efekt (j = 1 aņ 27); Skupina věkuk = 

pevný efekt kté skupiny při AFC (k = 3); Laktl = pevný efekt lté pořadí laktace (l = 1 aņ 3); SNPm = 

fixní efekt mtého genotypu SNP (m = 1 aņ 3); b = regresní koeficient pro SRO, býka, skupinu věku, 

pořadí laktace a SNP; e = vektor náhodných reziduí. 

K vyhodnocení asociační studie byl vybrán vņdy pouze ten model, který vykazoval nejniņńí hodnotu 

Akaikeho Informačního Kritéria (Tabulka 5). Pro porovnání průměrů mezi jednotlivými skupinami 

genotypu bylo vyuņito Bonferroniho korekce, která se k vyhodnocení zpravidla doporučuje a 

vyznačuje se svojí konzervativností. Protoņe v proceduře MIXED není moņné provést zpětnou 

transformaci logaritmovaných hodnot, nebylo moņné stanovit střední chybu průměru a proto jako 

ukazatel variability poslouņily 95% intervaly spolehlivosti. Pro hodnotu PR, která byla hodnocena 

procedurou GLIMMIX byla vypočítána střední chyba průměru.   
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Tabulka 5 Výsledky F-testu před Bonfferoniho korekcí a hodnoty Akaikeho informačního kritéria (AIC) pro studované vlastnosti 

Laktace SNP SCS
1 

AFC
1 

CFI
1 

DO
1 

CLI
1 

PR
1 

AIC F-test AIC F-test AIC F-test AIC F-test AIC F-test AIC F-test 

1 LEP g.-963C>T 5482,4 0,6700   336,3 0,5710 806,3 0,5478   982,86 0,2003 

 LEP c.357C>T 6327,0 0,8017   331,2 0,8543 914,4 0,4606   1109,18 0,0844 

 TLR4  g.-226C>G 6237,5 0,0776   331,6 0,7064 892,4 0,4870   1084,83 0,0526 

 CXCR1 c.777C>G 6286,5 0,2364   342,6 0,9607 910,5 0,4041   1097,32 0,2149 

2 LEP g.-963C>T 3623,9 0,7465   -37,5 0,2458 686,1 0,3804 -946,5 0,6840 965,30 0,2947 

 LEP c.357C>T 4353,9 0,9092      8,0 0,1300 799,5 0,0226 -1107,9 0,6913 1087,67 0,5508 

 TLR4  g.-226C>G 4342,2 0,7396    21,2 0,4692 775,6 0,2943 -1082,8 0,3463 1053,75 0,1299 

 CXCR1 c.777C>G 4362,8 0,3950    18,2 0,1741 800,1 0,8690 -1095,0 0,1216 1069,94 0,8758 

3 LEP g.-963C>T 3351,5 0,3352   165,3 0,2280 546,3 0,4019 -791,3 0,4149 799,35 0,3221 

 LEP c.357C>T 3852,7 0,5712   180,1 0,8422 637,2 0,1131 -930,8 0,0214 902,56 0,0583 

 TLR4  g.-226C>G 3759,8 0,0070   188,1 0,9337 629,5 0,8629 -913,3 0,0911 887,04 0,9232 

 CXCR1 c.777C>G 3820,7 0,6049   180,9 0,7738 627,6 0,8501 -900,2 0,9957 896,06 0,8253 

Opakované 

měření 

LEP g.-963C>T 12895,4 0,4859 -1497,2 0,0372 530,5 0,2165 2062,6 0,0576 -1718,1 0,7028  0,0782 

LEP c.357C>T 15005,8 0,9984 -1715,2 0,7682 568,1 0,6002 2370,5 0,4945 -2015,2 0,0729  0,1849 

TLR4  g.-226C>G 14797,7 0,0202 -1671,9 0,0825 580,7 0,5517 2312,4 0,4308 -1974,7 0,0591  0,0425 

CXCR1 c.777C>G 14939,6 0,5260 -1688,5 0,2960 587,5 0,9397 2348,8 0,5570 -1974,5 0,3873  0,8355 
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1
Vlastnosti: SCS – skóre obsahu somatických buněk v mléce; AFC – věk při 1. otelení; CFI – inseminační interval; DO – servis perioda; CLI – mezidobí; 

PR – % březích po 1. inseminaci
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V práci jsou prezentovány výsledky, jak pro opakované měření do kterého byla zahrnuta vńechna 

pozorování a třídila se pouze v závislosti na genotypu, tak výsledky, které byly tříděny dále i podle 

pořadí laktace. Jelikoņ plemenice na 1. a 2. laktaci jeńtě nedokončily růst, bylo cílem zjistit, jestli se 

asociace jednotlivých genotypů bude lińit v závislosti na změnách v metabolismu krav. Avńak pro 

dalńí ńlechtění je důleņité znát vliv jednotlivých genotypů na uņitkovost krav jako komplexu a proto 

bylo do experimentu zahrnuto i opakované měření. Díky kombinaci obou přístupů je moņné 

vyhodnotit asociační studii celkově s ohledem na metabolické rozdíly mezi mladými plemenicemi 

s nedokončeným růstem a starńími krávami na 3. laktaci. Asociační studie nebyla provedena pro 

krávy na vyńńí neņ 3. laktaci. Důvodem je, ņe s postupujícím časem vstupují do ņivota krávy dalńí 

faktory, které s narůstajícím počtem laktací je jiņ velmi sloņité zohlednit. Proto se vyhodnocování 

vyńńích laktací v literatuře nedoporučuje. 

4.2. Asociační analýza pro zdraví vemene 

V rámci asociační analýzy byly porovnávány údaje o počtu (SCC), respektive skóre somatických 

buněk (SCS) v mléce u celkem 362 krav. Celkový počet zpracovaných záznamů z jednotlivých 

testovacích dní činil 4 642. Jelikoņ počet somatických buněk v mléce zpravidla nevykazuje 

normální rozdělení a je charakteristický výraznou variabilitou, přistupuje se standardně k přepočtu 

na SCS, podle následujícího vzorce: 

SCS = log
2
 (SCC/ 100 000) + 3 

Z důvodu odstranění extrémních hodnot, byla před začátkem výpočtu stanovena podmínka, ņe 

zvířata v daný testovací den musela mít nádoj minimálně 6 kg mléka. Dále byla do výpočtu 

zahrnuta pouze zvířata s normovanou laktací, tedy dny v rozpětí 6 – 305 dní laktace.  Do modelu 

byl zahrnut efekt věku při prvním otelení. Na základě této informace byly krávy rozděleny do 3 

skupin: krávy s průměrnou hodnotou AFC ± 1 SD, krávy s prvním otelením > průměr + 1 SD a 

krávy s průměrem AFC < (průměr – 1 SD).  
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Pro statistickou analýzu byly pouņity následující smíńené lineární animal Test-day modely: 

a) Opakované měření: 

Yijklmn = μ + SROi + Býkj + Skupina_věkk + Laktl + br(m)Xr + SNPn + eijklmn 

b) Měření podle pořadí laktace: 

Yijkmn = μ + SROi + Býkj + Skupina_věkk + br(m)Xr + SNPn + eijkmn 

kde, Y = sledovaná vlastnost (SCS); μ = průměr populace; SROi = sdruņený pevný efekt ité farmy – 

data kontroly (i = 1 aņ 118); Býkj = jtý pevný efekt otce krávy (j = 1 aņ 27); Skupina věkk = pevný 

efekt kté skupiny věku při 1. otelení (k = 3); Laktl = pevný efekt ltého pořadí laktace (l = 1 aņ 3); 

br(m) = regresní koeficient na kontrolní den laktace (DIM), který popisuje laktační křivku; třídym = 

X1 =1, X2 = DIM/c, X3 = (DIM/c)
2
, X4 = ln(c/DIM), X5 = (ln(c/DIM))

2
, c = 305;  SNPn = fixní efekt 

ntého genotypu SNP (n = 1 aņ 3); e = vektor náhodných reziduí. 

K vyhodnocení asociační studie byl vybrán vņdy pouze ten model, který vykazoval nejniņńí hodnotu 

Akaikeho Informačního Kritéria (Tabulka 5). Pro porovnání průměrů mezi jednotlivými skupinami 

genotypu bylo vyuņito Bonferroniho korekce, která se k vyhodnocení zpravidla doporučuje a 

vyznačuje se svojí konzervativností. 

V rámci asociační studie jsme se věnovali výsledkům v závislosti na pořadí laktace, tak i výsledkům 

z opakovaného měření, do kterého byla zahrnuta vńechna pozorování a třídila se pouze v závislosti 

na genotypu. Cílem tohoto přístupu bylo popsat případnou změnu asociací v čase. Důvodem je, ņe 

s narůstajícím počtem laktací je mléčná ņláza dojnic vystavena opakovaným expozicím patogenů a 

prochází dalńími náročnými procesy, jako je např. zasuńování, období rozdojování a negativní 

energetické bilance. Avńak pro dalńí ńlechtění je důleņité znát vliv jednotlivých genotypů na 

uņitkovost krav jako komplexu a proto bylo do experimentu zahrnuto i opakované měření. 

Asociační studie nebyla provedena pro krávy na vyńńí neņ 3. laktaci. Důvodem je, ņe s postupujícím 

časem vstupují do ņivota krávy dalńí faktory, které s narůstajícím počtem laktací je jiņ velmi sloņité 

zohlednit. Proto se vyhodnocování vyńńích laktací v literatuře nedoporučuje. 
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5.  Výsledky a diskuze 

5.1. Genotypové frekvence a genová vazba 

Jelikoņ dosud nebyly u českého strakatého skotu popsány genotypové frekvence studovaných genů, 

byla nejprve provedena analýza genotypových frekvencí a Hardy-Weinbergovy (H-W) genetické 

rovnováhy (Tabulka 6). Jediný lokus, který vykazoval odklon od H-W genetické rovnováhy byl 

Leptin g.-963C>T (P < 0,005); ostatní genotypové frekvence byly distribuovány v souladu s H-W 

genetickou rovnováhou.  

Tabulka 6 Frekvence výskytu genotypů a alel u českého strakatého skotu 

Gen SNP Pozorovaná frekvence Χ
2
 

Genotyp (n) Alela 

LEP g.-963C>T CC (436) 0,64 C 0,79 

7,79
**

 
CT (207) 0,30 

TT (36) 0,06 T 0,22 

Celkem (687)  

LEP c.357C>T CC (457) 0,58 C 0,77 

1,38
 

CT (290) 0,37 

TT (44) 0,05 T 0,23 

Celkem (783)  

TLR4 g.-226C>G CC (265) 0,35 C 0,58 

1,37 
CG (357) 0,46 

GG (143) 0,19 G 0,42 

Celkem (765)  

CXCR1 c.777C>G CC (305) 0,40 C 0,62 

0,66 
CG (352) 0,45 

GG (115) 0,15 G 0,38 

Celkem (772)  

Χ
2
 – výsledek chí-kvadrát testu; ** P < 0,005; LEP – Leptin, TLR4 – Toll like receptor 4,     

CXCR1 – Chemokinový receptor interleukinu 8 C-X-C motiv 

 



38 

 

Protoņe některé linie českého strakatého skotu jsou zařazeny mezi genetické zdroje (GZ), provedli 

jsme rovněņ základní populační analýzu mezi populací krav z GZ (n = 45) a z produkčních stád     

(n = 650), které byly studovány v rámci disertační práce. Cílem této studie byl gen Leptin 

promotorová oblast g.-963C>T (Obrázek 1). Nejčastějńím genotypem v produkční populaci byl 

genotyp CC (64 %), zatímco v populaci GZ se nejčastěji vyskytoval genotyp CT (48 %). Rozdělení 

genotypů bylo dále testováno podle H-W zákona. Jak jiņ bylo uvedeno výńe, zvířata z produkční 

populace byla z této rovnováhy vychýlena, naopak populace GZ se v H-W rovnováze nacházela. 

Jelikoņ Leptin oblast g.-963C>T nebyla u českého strakatého skotu dosud studována, není moņné 

zjińtěné frekvence porovnat s dalńími autory. V Tabulce 7 jsme vńak shromáņdili průřez 

genotypovými frekvencemi tohoto SNP u jiných plemen, které byly v posledních letech 

publikovány. Ze zjińtěných informací je zřejmé, ņe se genotypové frekvence studovaného SNP 

v rámci jednotlivých plemen lińí. Předpokládáme, ņe důvodem těchto rozdílů je předevńím odlińný 

uņitkový typ plemene a tudíņ i směr ńlechtění. Avńak nejčastějńí pozorovanou alelou byla ve vńech 

případech alela C, která je v literatuře spojována předevńím s vyńńí mléčnou uņitkovostí (Giblin et 

al., 2010; Matteis et al., 2012), coņ je v souladu s trendem zvyńování dojivosti krav a to i u českého 

strakatého skotu. Častějńí výskyt alely C, a genotypu CC, v produkční populaci, stejně tak jako 

odklon od H-W rovnováhy, můņe naznačovat nepřímý selekční tlak na tento polymorfismus.  

Obrázek 1 Ukázka výsledků genotypování metodou PCR-RFLP, gen Leptin oblast g.-963C>T 

 

L – marker 50 bp, neoznačené pozice - PCR produkt 

L 

    TT           CC           CT          CC           CC         CT           TT          CC           CT          CC 
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Tabulka 7 Frekvence alel a genotypů u dojných plemen skotu v oblasti Leptin g.-963C>T 

Plemeno Genotypové frekvence (%) Frekvence alel (%) Reference Země původu 

CC CT TT C T 

Holńtýn 44 45 13 65 35 Banos et al. (2008) Skotsko 

Holńtýn 28 55 17 56 44 Komisarek (2010) Polsko 

Holńtýn 39 47 16 61 39 Glantz et al. (2012) Ńvédsko 

Holńtýn 37 47 16 60 40 Clempson et al. (2011a) Velká Británie 

Jersey 66 34 0 83 17 Komisarek a Antkowiak 

(2007) 

Polsko 

Holńtýn 38 40 22 58 42 Kadlecova et al. (2014) Česká republika 

 

Dalńí rozdíly mezi populacemi jsme pozorovali i v úrovni heterozygotnosti, kterou jsme 

porovnávali pomocí fixačního indexu. V produkční populaci jsme zjistili úbytek heterozygotů, a to 

aņ 11 % oproti očekávaným hodnotám, populace GZ vńak prezentovala přebytek heterozygotů aņ o 

24 % oproti očekávání na základě H-W rovnováhy. V rámci zjińťování základních populačních 

údajů jsme zjistili např. hodnotu polymorfního informačního obsahu a provedli analýzu 

molekulárního rozptylu. Podrobnějńí výsledky i metodika zpracování jsou prezentovány v publikaci 

Jecminkova et al. (2016). Závěrem lze konstatovat, ņe v populaci GZ jsme, navzdory nízkému počtu 

zvířat, pozorovali vyńńí genetickou variabilitu neņ v populaci produkčních krav. 

U genu Leptin v oblasti c.357C>T (Obrázek 2) byly u holńtýnského skotu popsány obdobné 

genotypové frekvence (Liefers et al., 2002; Clempson et al., 2011b; Glantz et al., 2012), jako jsme 

pozorovali u českého strakatého skotu (Tabulka 6). Charakteristická pro tento SNP je nízká 

frekvence genotypu TT, který je spojován s niņńí dojivostí krav (Clempson et al., 2011b) a niņńím 

obsahem SCC (Glantz et al., 2012).  
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Obrázek 2 Ukázka výsledků genotypování metodou PCR-RFLP, gen Leptin oblast c.357C>T 

 

L – marker 50 bp 

Jelikoņ byly studovány dva SNP na stejném chromozomu (Leptin c.357C>T a Leptin g.-963C>T), 

provedli jsme analýzu vazby mezi oběma SNP. V rámci studovaných SNP u genu Leptin byla 

pozorována vazbová rovnováha (D = 0,046; P < 0,001) a proto byl kaņdý SNP studován 

samostatně. 

U genu TLR4 (Obrázek 3) byly publikovány frekvence alel u plemene móntbeliard, které odpovídají 

rozloņení, které jsme pozorovali v nańem souboru (Tabulka 6). Podle Carvajal et al. (2013) byla u 

plemene móntbeliard frekvence alely C 55 % a alely G 45 %. Obdobné genotypové frekvence, jako 

u českého strakatého skotu popsali rovněņ de Mesquita et al. (2012) a Wojdak-Maksymiec et al. 

(2015) u holńtýnského skotu. Mutaci v promotorové oblasti genu TLR4 studovali rovněņ Sharma et 

al. (2006), kteří uvádějí nejčastějńí výskyt heterozygotů (50 %) a dále homozygotů GG (35 %), coņ 

se od nańeho pozorování lińí. V nańem pozorování byl častějńím genotypem homozygot CC (35 %). 

Carvajal et al. (2013) rovněņ prezentovali frekvence alel u plemene jersey, kdy bylo moņno 

pozorovat převahu alely C (79 %), avńak ve studovaném souboru se nacházelo pouze 28 zvířat. 

L 

CT  CT   CC   CC  CT   CT   CT   CT   CC   CT  CT    TT   CT   CC   CT   CT   CT  TT  TT 
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Toto zjińtění můņe být v důsledku nízkého počtu zvířat zatíņeno chybou a bylo by vhodné provést 

dalńí sledování na větńím počtu zvířat.  

Obrázek 3 Ukázka výsledků genotypování metodou PCR-RFLP, gen TLR4 g.-226C>G 

 

L – marker 50 bp, neoznačené pozice – PCR produkt 

Gen CXCR1 (Obrázek 4) byl taktéņ studován u plemene móntbeliard (Beecher et al., 2010) nebo u 

holńtýnských býků v Kanadě (Leyva-Baca et al., 2008), kdy byly zjińtěny genotypové frekvence 

obdobné jako v nańem souboru u českého strakatého skotu (Tabulka 6). U holńtýnských krav 

v Polsku vńak byl pozorován nejniņńí výskyt genotypu CC, pouze 0,36 %, a to ve prospěch 

genotypu GG, který byl přítomen u 44 % krav (Pawlik et al., 2015). Beecher et al. (2010) zjińťovali 

genotypové frekvence i u plemene jersey, které se výrazně lińí od rozloņení genotypů u 

kombinovaných plemen s převahou genotypu GG (62 %) a nejniņńí pozorovanou frekvencí 

genotypu CC (13 %).  

Rozdílné rozloņení genotypů vńech studovaných SNP u plemene jersey, si vysvětlujeme předevńím 

úzkým zaměřením ńlechtění na obsah sloņek v mléce a převáņně čistokrevnou plemenitbou 

v historii plemene (Jersey, 2017). Tyto poznatky podporuje i populační studie (Wiener et al., 2004), 

ve která bylo zjińtěno, ņe plemeno jersey nevytváří společný klastr s mléčnými plemeny holńtýn a 

airshire, ale poněkud překvapivě s plemenem dexter.  

L 

   CG       CC        GG       CG      CG      CG        GG      GG            
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Obrázek 4 Ukázka výsledků genotypování metodou PCR-RFLP, gen CXCR1 c.777C>G 

 

L – marker 50 bp 

5.2. Asociační studie ve vztahu k plodnosti  

Předkládané výsledky mapují vztah mezi ukazateli plodnosti u krav českého strakatého skotu a 

geny Leptin, TLR4 a CXCR1. Popsané asociace jsou poprvé prezentovány jak u českého strakatého 

skotu, tak ve vztahu genů pro imunitní systém k reprodukci skotu.  

Leptin g.-963C>T 

V genu Leptin byly studovány dva SNP. V promotorové oblasti g.-963C>T jsme pozorovali 

asociaci s AFC (Tabulka 8). Krávy s genotypem TT se otelily o 24 dní dříve, neņ zvířata 

s genotypem CC (P = 0,031) a o 22 dní dříve, neņ s genotypem CT (P = 0,069). Dále jsme 

pozorovali pozitivní vliv genotypu CT na délku servis periody, kdy krávy s heterozygotním 

genotypem vykazovaly kratńí DO neņ krávy s genotypem CC (P = 0,052). Příznivý vliv alely T na 

délku servis periody a mezidobí popsali například Clempson et al. (2011b). Vztah genotypu          

g.-963C>T k CLI se v nańí studii nepodařilo prokázat, a to ani při opakovaném měření či 

L 

 CG    CC   CC   CG    CG   CC    CG  CG   CG   CG   CC    CC   CG   CC   GG    
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v závislosti na laktaci. Clempson et al. (2011b) dále popisují vztah genotypu CC ke sníņenému 

procentu březích krav ve 100 dnech laktace. Popsané výsledky se shodují i s nańím pozorováním, 

kdy krávy s genotypem CC vykazovaly nejniņńí PR (P = 0,091). Ačkoli neprůkazný, pozorovali 

jsme taktéņ nejvyńńí PR u genotypu TT v průběhu 1. a 2. laktace. Promotorové oblasti Leptinu se 

věnovali také Giblin et al. (2010), kteří neprokázali asociaci SNP g.-963C>T ke studovaným 

vlastnostem, avńak spojují alelu T s niņńí obtíņností telení a kratńí gestační periodou. U plemene 

jersey se v promotorové oblasti Leptinu taktéņ nepodařilo potvrdit asociace s plodností (Komisarek 

a Antkowiak, 2007; Komisarek, 2010). 

Pozitivní vliv alely T byl prokázán ve vztahu k příjmu suńiny a energetické bilanci krav, na druhou 

stranu je alela T spojována s pozdějńím nástupem říje po otelení (Liefers et al., 2005). Nańe 

výsledky naopak naznačují pozitivní vliv genotypu TT na věk při 1. otelení a servis periodu. To 

můņe znamenat, ņe se první říje vyskytuje později, ale zapuńtění je úspěńné, coņ dokládá i vyńńí PR 

u genotypu TT. Tento pozitivní trend můņe vycházet ze zjińtění, ņe alela T je spojována s vyńńím 

příjmem suńiny a proto zvířata mohou více růst a lépe zvládat období negativní energetické bilance 

(Liefers et al., 2005). Tato zjińtění jsou v souvislosti se zjińtěnými asociacemi s AFC, PR a DO.  

V literatuře je genotyp CC spojován s vyńńí dojivostí (Clempson et al., 2011b) a negativní vliv 

tohoto genotypu na reprodukci je v souladu s dneńním poznáním antagonistického vztahu mezi 

produkcí a reprodukcí. 
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Tabulka 8 Asociace SNP k plodnosti při opakovaném měření. Statisticky významné efekty studovaných SNP a jejich genotypů (P < 0,05) jsou 

vyznačeny tučně, tendence pro asociaci (0,05 < P < 0,1) jsou podtrņeny.  

Gen 

Genotyp 

Vlastnosti
1
 

AFC
2 

CFI
2 

DO
2 

CLI
2 

PR (%)
3 

LEP g.-963C>T     
 

CC 860 (852,9; 868,3)
a, C

 69 (67,8; 72,0) 98 (93,5; 104,0)
A
 391 (385,5; 397,3) 52,1 ± 2,2

A 

CT 858 (848,8; 868,4)
b, D

 68 (66,0; 70,7) 92 (87,1; 98,3)
A 

388 (381,7; 395,1) 58,6 ±2,7
A 

TT 836 (818,0; 854,7)
a, D 71 (67,2; 75,8) 93 (84,6; 103,7)

B 
389 (378,7; 401,2) 59,7 ± 2,7

B 

LEP c.357C>T      

CC 857 (850,0; 865,8) 69 (67,5; 71,6) 95 (90,1; 100,4) 390 (384,3; 395,9)
B 

56,7 ± 2,1
 

CT 860 (851,9; 869,3) 68 (66,8; 71,0) 96 (91,4; 102,2) 389 (383,9; 395,8)
A
 53,2 ± 2,3

 

TT 854 (834,1; 875,4) 70 (65,9; 74,8) 103 (92,2; 115,4) 401 (390,0; 413,6)
A
 47,8 ± 5,7 

TLR4 g.-226C>G     
 

CC 853 (844,4; 862,7) 69 (66,7; 71,3) 98 (92,3; 104,0) 393 (387,1; 400,0)
a
 52,3 ± 2,5

 

CG 863 (855,8; 872,2) 68 (66,8; 71,0) 93 (88,7; 99,0) 387 (381,3; 393,0)
a
 58,1 ± 2,2

 

GG 855 (844,2; 867,1) 70 (68,0; 73,2) 98 (91,9; 104,9) 391 (384,3; 398,2)
b 

52,1 ± 3,1 

CXCR1 c.777C>G      

CC 860 (851,4; 869,1) 69 (66,8; 71,2) 95 (90,3; 101,3) 389 (383,8; 395,9) 55,5 ± 2,4 

CG 860 (852,4; 869,5) 69 (67,3; 71,6) 94 (89,7; 100,3) 388 (383,0; 394,9) 55,8 ± 2,2 
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Gen 

Genotyp 

Vlastnosti
1
 

AFC
2 

CFI
2 

DO
2 

CLI
2 

PR (%)
3 

GG 850 (838,7; 863,2) 69 (66,2; 71,9) 96 (90,1; 104,3) 393 (395,9; 401,9) 53,6 ± 3,5 

Hodnoty pro různé genotypy v rámci stejného SNP označené stejným písmenem se po Bonferroniho korekci významně lińí. Malá písmena označují rozdíl 

na hladině významnosti P ˂ 0,05, velká písmena označují tendenci pro významnost v intervalu 0,05 < P < 0,1. 

1
Vlastnosti: AFC – věk při 1. otelení; CFI – inseminační interval; DO – servis perioda; CLI – mezidobí; PR – % březích po 1. inseminaci. 

2 
LSM (95% interval spolehlivosti)  

3
 LSM ± střední chyba průměru 
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Tabulka 9 Vztah studovaných SNP k ukazatelům plodnosti, v závislosti na pořadí laktace. Statisticky významné efekty studovaných SNP a jejich 

genotypů (P < 0,05) jsou vyznačeny tučně, tendence pro asociaci (0,05 < P < 0,1) jsou podtrņeny.  

Vlastnosti1 Genotyp 

LEP g.-963C>T LEP c.357C>T TLR4 g.-226C>G CXCR1 c.777C>G 

CFI2 CC CT TT CC CT TT CC CG GG CC CG GG 

1. laktace 70 

(67,1; 73,9) 

69  

(66,1; 74,0) 

73     

(66.9, 81.5) 

70  

(67,1; 73.8) 

69  

(66,4; 73,0) 

68     

(61,8; 76,4) 

69     

(66,2; 73,6) 

69     

(66,3; 72,9) 

71  

(67,1; 75,7) 

69  

(66,0; 73,1) 

69 

(66,6; 73,2) 

70 

(65,7; 75,1) 

2. laktace 72  

(70,2; 75,2) 

70 

(67,7; 73,5) 

70     

(65.2, 75.3) 

70 

(68,4; 73.4) 

71  

(69,2; 74,3) 

76 

(70,7; 83,4) 

70    

(67,7; 73,4) 

71    

(68,9; 74,1) 

72 

(69,3; 76,2) 

72 

(69,4; 74,8) 

71  

(69,1; 74,2) 

68  

(65,1; 72,3) 

3. laktace 73  

(69,7; 76,7) 

71  

(67,6; 75,8) 

78     

(70.6, 87.2) 

73  

(70,0; 76.9) 

72  

(69,2; 76,2) 

74 

(66,9; 83,4) 

73   

(69,7; 77,7) 

73    

(69,7; 76,7) 

72  

(68,3; 77,4) 

72  

(68,9; 76,3) 

72  

(69,2; 76,1) 

74  

(69,2; 79,9) 

CLI2             

2. laktace 388 (381,8; 

394,4) 

390 (382,6; 

397,9) 

391 

(378.8,405.5) 

388 (381,8; 

394.7) 

387 (381,2; 

394,0) 

394 (379,8; 

409,5) 

392 (385,1; 

399,3) 

385 (379,6; 

392,3) 

387 (379,5; 

395,9) 

388 (381,4; 

394,8) 

385 (379,6; 

392,4) 

395 (386,0; 

404,6) 

3. laktace 389 

(382,0; 

396,3) 

385 (377,6; 

394,4) 

379  

(365.0,394.6) 

386 (379,5; 

392.9)a 

387 (380,4; 

394,4)b 

408 (392,5; 

424,6)a, b 

392 (384,7; 

399,9) A 

383 (377,1; 

390,5) A 

386 (377,6; 

395,0) B 

387 (380,2; 

394,8) 

387 (380,8; 

394,8) 

387 (377,3; 

397,4) 

DO2             

1. laktace 95     

(89,1; 103,0) 

92     

(84,8; 100,2) 

91     

(79.0, 105.8) 

93  

(86,8; 100,6) 

94     

(87,7; 101,5) 

103 

(87,5; 121,1) 

96     

(88,7; 104,5) 

92     

(86,1; 99,6) 

96     

(87,8; 105,8) 

95     

(87,7; 102,8) 

92 

(85,6; 99,2) 

98     

(88,4; 108,7) 

2. laktace 98     

(92,3; 105,1) 

94     

(87,4; 102,2) 

91   

(79.6, 105.1) 

94a  

(88,7; 101,3) 

95b  

(89,2; 102,1) 

116a,b 

(100,0;136,6) 

97  

(90,9; 105,3) 

92 

(86,8; 99,2) 

97  

(88,8; 105,9) 

96  

(90,0; 103,7) 

95  

(89,1; 101,9) 

94  

(85,4; 104,1) 

3. laktace 99  

(92,0; 108,2) 

94  

(85,6; 103,8) 

102  

(85.3, 122.4) 

96  

(88,8; 104,3) 

102  

(94,8; 111,8) 

87  

(71,4; 106,5) 

98  

(89,6; 107,9) 

100  

(92,6; 109,5) 

98  

(88,8; 110,2) 

96  

(88,8; 105,7) 

99  

(91,5; 107,6) 

98  

(86,9; 111,2) 

PR3             

1. laktace 47,2 ± 3,7 53,9 ± 4,6 61.8 ± 8.8 53,8 ± 3,5A 49,7 ± 3,8B  32,3 ± 8,8A 47,8 ± 4,3B 55,4 ± 3,5A 43,5 ± 5,1A 52,7 ± 3,8  53,3 ± 3,6 43,0 ± 5,7 

2. laktace 54,1 ± 4,0 59,3 ± 5,0 67.5 ± 8.5 57,0 ± 3,8 57,7 ± 4,2 47,0 ± 9,9 52,2 ± 4,6 61,5 ± 3,9 57,4 ± 5,5 55,5 ± 4,3 57,8 ± 3,9 56,3 ±6,2 

3. laktace 60,0 ± 4,2 64,1 ± 5,0 49.3 ± 10.6 62,1 ± 3,8 52,0 ± 4,6 68,5 ± 10,1 60,0 ± 4,8 58,8 ± 4,1 57,4 ± 5,7 59,6 ± 4,5 58,4 ± 4,2 62,4 ± 6,3 
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Hodnoty pro různé genotypy v rámci stejného SNP označené stejným písmenem se po Bonferroniho korekci významně lińí. Malá písmena označují rozdíl 

na hladině významnosti P ˂ 0,05, velká písmena označují tendenci pro významnost v intervalu 0,05 < P < 0,1. 

1
Vlastnosti: CFI – inseminační interval; DO – servis perioda; CLI – mezidobí; PR – % březích po 1. inseminaci. 

2 
LSM (95% interval spolehlivosti) 

3
 LSM ± střední chyba průměru 
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Leptin c.357C>T 

V oblasti c.357C>T genu Leptin byl pozorován vztah genotypu k DO, CLI i PR. Naopak jsme 

nepozorovali vztah genotypu c.357C>T k AFC, který byl v literatuře asociován s pozitivním vlivem 

genotypu TT (Clempson et al., 2011b). Uvedené mutaci se rovněņ věnovali Leifers et al. (2002), 

kteří pozorovali vyńńí koncentraci leptinu v krvi krav těsně před otelením. Díky tomu je moņné 

uvaņovat o vyńńím příjmu krmiva u krav s genotypem TT. Avńak právě u dojnic s homozygotním 

genotypem TT byly pozorovány horńí parametry reprodukce. Tyto dojnice například v opakovaném 

měření vykazovaly tendenci pro delńí CLI neņ heterozygoti CT (P = 0,094) a homozygoti CC       

(P = 0,116). Negativní efekt genotypu TT na CLI byl potvrzen ve 3. laktaci (Tabulka 9). 

V porovnání s genotypem CC a CT vykazovaly krávy s genotypem TT významně delńí mezidobí  

(P = 0,01, respektive P = 0,024). Naopak pozitivní vliv genotypu TT na mezidobí pozoroval u krav 

plemene jersey Komisarek a Antkowiak (2007). Tito autoři také popisují pozitivní vliv genotypu TT 

na DO, coņ rovněņ nekoresponduje s nańím pozorováním. V průběhu 2. laktace vykazovaly dojnice 

s genotypem TT nejdelńí mezidobí v porovnání s genotypem CC nebo CT (P = 0,019, respektive       

P = 0,027). Vztahu genotypu c.357C>T k ukazatelům reprodukce se u holńtýnského skotu věnovali 

Yazdani et al. (2010) nebo u masného skotu Almeida et al. (2003), kteří nenalezli vztah mezi touto 

mutací a délkou servis periody nebo mezidobí. Tendenci pro asociaci jsme pozorovali u PR, které 

bylo na 1. laktaci vyńńí u krav s genotypem CC v porovnání s genotypem TT (P = 0,085). Asociaci 

mutace c.357C>T k ukazatelům plodnosti se rovněņ nepodařilo potvrdit Giblin et al. (2010), avńak 

autoři popisují negativní vliv alely T na přeņitelnost krav. Právě horńí plodnost homozygotů TT 

můņe být důvodem k předčasnému vyřazení krav, které mají aņ 1,83 krát větńí pravděpodobnost 

vyřazení neņ krávy s genotypem CC (Szyda et al., 2011).  

TLR4 g.-226C>G 

V rámci asociační studie byl nalezen vztah genotypu g.-226C>G k délce mezidobí a PR (Tabulka 

9). Heterozygotní krávy CG vykazovaly na 3. laktaci kratńí CLI neņ dojnice s genotypem CC        

(P = 0,059). Toto zjińtění bylo dále potvrzeno při opakovaném měření (Tabulka 8), kdy dojnice 

s genotypem CG měly průkazně kratńí délku mezidobí neņ homozygoti CC (P = 0,029). Trend pro 

lepńí výsledky reprodukce jsme zaznamenali opět u heterozygotů CG v opakovaném měření u 
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vlastnosti PR při opakovaném měření (P = 0,101) a také v průběhu 1. laktace (P = 0,960). Podle 

Herath et al. (2009) mohou krávy dosáhnout dobré plodnosti díky omezení imunitní odpovědi v 1. 

týdnu po otelení. Doba po otelení je kritickým obdobím, kdy v průběhu porodu mohly do 

pohlavních orgánů proniknout bakterie, avńak u zvířat s výraznou imunitní odpovědí můņe dojít 

k chronickému zánětu nebo zhorńení právě reprodukčních funkcí. Protoņe krávy s genotypem GG 

mají významně vyńńí úroveň exprese genu TLR4 (Sharma et al., 2008), můņe být jejich reprodukce 

sníņena. V nańem sledování nejlepńí parametry reprodukce vykazovaly dojnice CG, které vykazují 

střední úroveň exprese (Sharma et al., 2008) a mohou produkovat optimální mnoņství protilátek 

proti gramnegativním bakteriím. Nakonec ani genotyp CC nevynikal dobrou reprodukcí a podle 

studie exprese tohoto genu tento genotyp vykazoval nejniņńí úroveň exprese (Sharma et al., 2008), 

moņná tak nízké, ņe organismus obtíņně bojuje s infekcí. 

CXCR1 c.777C>G 

Mnoņství studií popisuje asociaci mutace c.777C>G na dojivost krav nebo zdraví vemene, nicméně 

studie věnující se vztahu tohoto SNP k plodnosti krav téměř chybí. Pouze Galvao et al. (2011) 

studoval vliv tohoto SNP na metritidu, endometritidu a zadrņení lůņka, avńak bez významné 

asociace s uvedenými vlastnostmi. Jejich sledování ale bylo provedenou pouze na 350 dojnicích, 

které byly chovány celkem na 23 farmách. Proto mohlo být vyhodnocení asociace ovlivněno 

nesystematickými vlivy, které je nesnadné ve výpočtu zohlednit. V nańem sledování jsme nezjistili 

statistický významný vztah mezi mutací c.777C>G a ukazateli reprodukce. Na základě studií, které 

byly prováděny ve vztahu ke zdraví vemene, je moņné uvaņovat o vyńńí rezistenci vůči infekcím u 

krav s genotypem GG. Předpokládáme také, ņe vyńńí odolnost krav by zkrátila i jejich mezidobí, 

coņ se v nańem sledování nepodařilo potvrdit. Bohuņel dosud nebyla provedena obdobná studie, 

proto není moņné zjińtěné výsledky porovnat. Je proto nezbytné provést dalńí sledování a to jak ve 

vztahu genu CXCR1 k plodnosti krav českého strakatého, tak u dalńích plemen skotu.  
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5.3. Asociační studie ke skóre somatických buněk v mléce 

Leptin g.-963C>T 

Provedená asociační studie neprokázala vztah promotorové oblasti genu Leptin k SCS v mléce 

(Tabulka 10). Na třetí laktaci jsme pozorovali v průměru nejvyńńí SCS u skupiny krav s genotypem 

TT, avńak předpokládáme, ņe díky vysoké variabilitě, nebyl tento rozdíl statisticky průkazný. 

Promotorová oblast genu Leptin je v literatuře spojována s mnoņstvím i kvalitou mléka (Giblin et 

al., 2010; Glantz et al., 2012), tak i energetickou bilancí, příjmem krmiva (Liefers et al., 2005) a 

plodností (Clempson et al., 2011b). Vztahu vybrané promotorové oblasti k SCS se věnovali i dalńí 

autoři (Giblin et al., 2010; Komisarek, 2010), ale stejně jako v nańí studii se vztah tohoto SNP 

nepodařilo prokázat. Jistou tendenci ve prospěch alely T pozorovali (Glantz et al., 2012), avńak 

pracovali s obsahem somatických buněk, tedy netransformovanými hodnotami. Přesto, ņe leptin 

patří mezi cytokiny a předpokládá se, tedy jeho působení v průběhu zánětu (Procaccini et al., 2017), 

jeho koncentrace v krvi se při mastitidě nemění (Soliman et al., 2002). Tudíņ ani moņné ovlivnění 

exprese tohoto genu díky přítomnosti SNP v promotorové oblasti nehraje, v závislosti 

k onemocnění vemene, potaņmo SCS, významnou roli.  

Leptin c.357C>T 

Průkazné rozdíly mezi genotypy jsme nepozorovali ani v kódující oblasti tohoto genu. Szyda et al. 

(2011) popisují vyńńí riziko vyřazení u krav s genotypem TT, avńak na základě námi zjińtěných 

výsledků uvaņujeme, ņe spíńe neņ zhorńení zdravotního stavu mléčné ņlázy můņe být důvodem 

tohoto rizika zhorńení plodnosti těchto zvířat. Negativní vliv alely T na přeņití ve stádě uvádějí i 

Giblin et al. (2010), avńak ve svojí práci stejně jako Szyda et al. (2011) nezmiňují důvod vyřazení 

zvířat. Dále byl popsán negativní vliv genotypu TT na kvalitu i kvantitu mléka (Kulig et al., 2009), 

ale nepodařilo se prokázat vztah tohoto polymorfismu k obsahu somatických buněk nebo SCS u 

krav plemene holńtýn, ani jersey (Giblin et al., 2010; Kulig et al., 2010). Ojedinělou studii, 

popisující vztah alely T k obsahu somatických buněk, přináńí Glantz et al. (2012), avńak jejich 

závěry nebyly dalńími pracemi potvrzeny. 
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Tabulka 10 Výsledky asociační studie pro skóre somatických buněk (SCS). Statisticky významné efekty studovaných SNP a jejich genotypů (P < 0,05) 

jsou vyznačeny tučně, tendence pro asociaci (0,05 < P < 0,1) jsou podtrņeny.  

Pořadí 

laktace 

LEP g.-963C>T LEP c.357C>T TLR4 g.-226C>G CXCR1 c.777C>G 

CC CT TT CC CT TT CC CG GG CC CG GG 

1 2,97±0,18 2,88 ±0,21 2,69 ±0,35 2,97± 0,18 2,87± 0,19 2,86 ±0,34 2,89±0,19
B 

3,08±0,18
A 

2,65±0,22
A 

2,97 ±0,19 2,70 ±0,19 2,80 ±0,25 

2 3,57±0,22 3,37 ±0,31 3,38 ±0,64 3,59 ±0,23 3,69 ±0,23 3,59 ±0,52 3,68±0,24 3,73±0,25 3,52±0,27 3,78 ±0,25 3,53 ±0,23 3,84 ±0,34 

3 3,90 ±0,22 3,78 ±0,30 4,69 ±0,60 3,44 ±0,76 3,28 ±0,77 3,66±0,85 3,56±0,74
a 

3,49±0,75
a,b 

2,68±0,77
b 3,22 ±0,77 3,25 ±0,76 3,57 ±0,80 

Opakované 

měření 

3,33 ±0,15 3,16 ±0,19 3,11 ±0,31 3,28 ±0,15 3,28 ±0,16 3,28 ±0,28 3,32±0,16
b 

3,41±0,16
a 

2,96±0,18
a
 3,27 ±0,16 3,13 ±0,16 3,23 ±0,21 

Hodnoty pro různé genotypy v rámci stejného SNP označené stejným písmenem se po Bonferroniho korekci významně lińí. Malá písmena označují rozdíl 

na hladině významnosti P ˂ 0,05, velká písmena označují tendenci pro významnost v interval 0,05 < P < 0,1.
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TLR4 g.-226C>G 

Gen TLR4 je v literatuře obvykle spojován se zdravím vemene a imunitní odpovědí skotu, bohuņel 

výsledky jednotlivých pozorování jsou často nejednotné. V nańí studii jsme pozorovali na první 

laktaci tendenci (P = 0,085) genotypu GG pro niņńí skóre somatických buněk v porovnání s 

heterozygoty. Na třetí laktaci tento trend nabyl průkazných hodnot a to jak v porovnání 

s genotypem CG (P = 0,011), tak genotypem CC (P = 0,011). Niņńí SCS u genotypu GG jsme 

pozorovali rovněņ u opakovaného měření (P = 0,016) v porovnání s heterozygotem CG 

(Tabulka 10). Například Sharma et al. (2006) popisují vztah alely C (při konstrukci haplotypů) 

k vyńńímu počtu SCS a vliv genotyp CC na sníņení plemenné hodnoty pro perzistenci laktace u 

holńtýnských býků. S nańimi výsledky koresponduje také práce Wojdak-Maksymiec et al. (2015) 

kteří spojují niņńí SCS s alelou G. Tato alela je dále spojována s vyńńí odolností vůči infekci 

způsobené Mycobacterium avium ssp. Paratuberculosis (Ruiz-Larranaga et al., 2011). Dále bylo 

zjińtěno, ņe tento SNP ovlivňuje expresi TLR4, přičemņ nejvyńńí úroveň exprese vykazoval genotyp 

GG (Sharma et al., 2008). Předpokládá se, ņe důvodem můņe být ovlivnění vazby a interakce mezi 

transkripčními faktory, které expresi ovlivňují. Popsané výsledky tedy mohou naznačovat pozitivní 

vliv alely G na zdraví mléčné ņlázy krav.   

CXCR1 c.777C>G 

V nańem sledování se nepodařilo prokázat vztah mezi SNP c.777C>G a skórem somatických buněk. 

Rozdíly nebyly pozorovány v závislosti na pořadí laktace, ani v opakovaném měření. Naopak 

například Youngerman et al. (2004) popsali vztah tohoto SNP k SCS. Přesto, ņe je SCS geneticky 

korelováno s klinickou mastitidou a je uņíváno jako indikátor mastitidy, nepodařilo se vztah 

genotypu k SCS potvrdit ani v řadě dalńích studií (Leyva-Baca et al., 2008; Goertz et al., 2009; 

Zhang et al., 2012; Pawlik et al., 2015). Naopak se vyskytují práce popisující vztah tohoto SNP 

k výskytu mastitidy, například vyńńí výskyt onemocnění u genotypu GG a niņńí dojivost u krav 

s tímto genotypem (Galvao et al., 2011). Obdobnou studii provedli Bagheri et al. (2016), kteří vńak 

popisují alelu G jako rezistentní vůči mastitidě. Jejich výsledky potvrzují Verbeke et al. (2014), 

kteří pozorovali niņńí výskyt klinické mastitidy po infekci Staphylokokem aureusem a také vyńńí 

dojivost u krav s genotypem GG v porovnání s homozygoty CC. Dále bylo zjińtěno, ņe dojnice 

s genotypem GG vykazují vyńńí mnoņství transkriptů 24 hodin po záměrné infekci Streptokokem 
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dysgalactiae ssp. Dysgalactiae v porovnání s genotypem CC (Beecher et al., 2012). Předpokládá se 

tedy, ņe tyto odlińnosti mohou způsobovat rozdílnou závaņnost onemocnění u jednotlivých zvířat, 

avńak dosavadní výsledky asociačních studií nejsou jednoznačné. 
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6. Závěry a doporučení pro praxi a další rozvoj vědního oboru 

Nízká úroveň reprodukce a zdraví zvířat je jedním z nejčastějńích důvodů pro nedobrovolné 

vyřazení krav. Zhorńená reprodukce má značně negativní vliv na ekonomiku chovu a to díky 

několika faktorům. Zvýńené náklady díky nevyhovující reprodukci jsou spojené předevńím s vyńńí 

spotřebou inseminačních dávek, delńím mezidobím, které je spojené se sníņením celoņivotní 

uņitkovosti, zvýńením nákladů na krmení zvířat, niņńí produkcí telat a tím spojenými problémy 

s uzavřeným obratem stáda. Pro zlepńení plodnosti krav se někdy pouņívá aplikace pohlavních 

hormonů, jejich pouņití je v dneńní době, kdy čelíme kontaminaci prostředí hormony velice 

diskutabilní. Aktuálním problémem je také narůstající rezistence vůči antibiotikům. V případě, ņe 

zvířata budou více odolná infekčnímu tlaku z okolí, je moņné předpokládat, ņe bude moņné sníņit 

spotřebu antibiotik i dalńích léčiv, které jsou nezbytné při léčení onemocnění vemene. Díky 

nalezení genetických variant, které jsou výhodnějńí z hlediska plodnosti nebo zdraví zvířat by bylo 

moņné zlepńit nejen ekonomiku hospodaření, ale také sníņit ekologickou zátěņ ņivočińné produkce 

na ņivotní prostředí.  

Předkládané výsledky popisují genotypové frekvence v genech Leptin, TLR4 a CXCR1 a vztah 

jejich polymorfismu k plodnosti a skóre obsahu somatických buněk u krav českého strakatého 

skotu. V disertační práci byl zjińtěn: 

- pozitivní efekt genotypu TT v genu Leptin g.-963C>T na ranost zvířat a také pozitivní vliv 

genotypu CT na servis periodu a vyńńí pravděpodobnost březosti po 1. inseminaci (PR). 

Tyto výsledky by mohly naznačovat pozitivní vliv alely T na reprodukci u krav českého 

strakatého skotu. V oblasti c.357C>T genu Leptin jsme zjistili negativní vliv genotypu TT 

na plodnost krav. Tento efekt jsme pozorovali předevńím u délky mezidobí, niņńí PR na 1. 

laktaci a delńí servise periodě. Ani u jedné z variant genu Leptin se nepodařilo nalézt vztah 

ke skóre somatických buněk (SCS) v mléce. 

- V genu TLR4 promotorové oblasti g.-226C>G jsme zjistili dosud nepublikovaný pozitivní 

vliv heterozygotního genotypu CG na délku mezidobí a PR. Dále jsme také popsali niņńí 

SCS u krav s genotypem GG, a to jak v průběhu 1. a 3. laktace, tak i v rámci opakovaného 

měření. 
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- U genu CXCR1 oblasti c.777C>G nebyl zjińtěn významný vztah genotypu k ukazatelům 

plodnosti ani SCS.   

Na základě zjińtěných výsledků je zřejmé, ņe genotyp Leptinu má významný vliv na reprodukci 

dojnic českého strakatého skotu a můņe být vyuņitý jako efektivní marker pro zlepńování plodnosti 

zvířat. Asociace v genech TLR4 a CXCR1 poskytují nové informace o vztahu genů zapojených do 

imunitní odpovědi organismu k reprodukci skotu a SCS, avńak je potřeba zjińtěné asociace potvrdit 

dalńí studií. Dále by bylo vhodné asociační studie doplnit informacemi o expresi jednotlivých genů 

právě v závislosti na genotypu, aby zjińtěné informace byly komplexní a bylo moņné vydat jasné 

doporučení pro praxi a dalńí ńlechtění českého strakatého skotu.  
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8. Přílohy 

Izolace DNA vysolováním z krve  

1. Označené ependorfky s objemem 2 ml naplnit 0,5 ml T10E1 promývacím pufrem  

2. Přidat 200 μl homogenizované nesráņlivé krve a lehce promíchat ńpičkou 

3. Přidat 0,5 ml T10E1 promývacího pufru 

4. Vortexovat dokud není obsah ependorfky zcela homogenní 

5. Centrifugace – 13 000 rpm/ 2min  

6. Odstranit supernatant  

7. Na peletku leukocytů přidat čistý T10E1 pufr – 0,5 ml  

8. Vortexovat dokud není obsah ependorfky zcela homogenní 

9. Propíraní v T10E1 pufru opakovat 5x (dokud není supernatant zcela čirý) 

10. Centrifugace – 13 000 rpm/ 2min  

11. Odstranit supernatant, zbytek T10E1 promývacího pufru odsát na buničině 

12. Ependorfky vysuńit odklopené dnem vzhůru na buničině – cca 15 min. 

13. Ependorfky lehce oklepat o buničinu 

14. Na peletku promytých leukocytů přidat lyzační směs v mnoņství 160 μl /vzorek 

15. Důkladně vortexovat - co nejvíce naruńit kompaktnost peletky 

16. Inkubovat ve vodní lázni po dobu nejméně 8 hod. nebo přes noc při teplotě 37 ºC 

17. Během inkubace aspoň 1x vortexovat 

18. K obsahu ependorfky postupně přidat 100 μl nasyceného roztoku NaCl + 250 μl roztoku 

chloroform-isoamylalkohol 24:1 (v/v)                                                

19. Vysolovat na třepačce po dobu 2 x 1 hodina (po 1. hodině vortexovat) 

20. Centrifugovat 7 500 rpm /15 min/ 15 ºC 

21. Odpipetovat čirý supernatant nad rozhraním a přenést do čisté ependorfky – 1,5 ml 

22. Centrifugovat 7 500 rpm /15 min/ 15 ºC 

23. Odpipetovat supernatant nad zbytkem precipitátů a přenést do čisté ependorfky - 1,5ml 

24. Přidat 200 μl Isopropanolu z mrazáku 

25. Jemným překlápěním ependorfky vysráņet DNA do viditelného vlákna  

26. Centrifugovat ependorfku s vysráņenou DNA 15 000 rpm /15 min./ 4 ºC 

27. Odstranit supernatant  
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28. Na peletku DNA přidat 200 μl 70% Etanlolu z lednice 

29. Vortexováním opláchnout peletku v Etanolu  

30. Centrifugovat 15 000 rpm /15 min./ 4 ºC 

31. Odstranit supernatant  

32. Ependorfky lehce oklepat o buničinu 

33. Vysuńit zbytek Etanolu při pokojové teplotě cca 1hod. 

34. Rozpustit peletku DNA v TE pufru, mnoņství cca 65 μl (podle velikosti peletky) 

35. Zvortexovat - krátce stočit 

36. Nechat rozpouńtět při pokojové teplotě cca 2 hod. na třepačce 

37. V průběhu rozpouńtění 1x zvortexovat – krátce stočit  

38. Měření koncentrace izolované DNA na NanoDropu se provádí aņ následující den, po 

důkladném rozpuńtění DNA a velmi důkladném protřepání izolátu na vortexu. 

Roztoky 

T10E1 Promývací pufr: 

Tris-HCl     10,0 ml Tris-HCl   (1M - tj. 60,5g/500ml - pH 7,5 úprava HCl) 

Na2EDTA        5,0 ml  Na2EDTA (0,2M- tj. 4,0g/500ml, bez úpravy pH) 

Doplnit do 1 000 ml destilovanou vodou. 

 

Pufr A  

Tris-HCl   10 mM  1,0 ml Tris-HCl (1M - tj. 12,1g/100ml - pH 8,2 úprava HCl) 

Na2EDTA  2 mM  0,8 ml Na2EDTA (0,25M tj.18,6g/200ml, bez úpravy pH) 

NaCl         400 mM  8,0 ml NaCl (5M – Sigma-Aldrich, USA) 

SDS            1 %  5,0 ml SDS (20% – Sigma-Aldrich, USA)  

Doplnit do 1 000 ml destilovanou vodou. 

 

TE Pufr:  

50 μl Tris-EDTA Pufr 100x Koncentrovaný (Sigma-Aldrich, USA) + 4 550 μl destilované vody 

 

Nasycený roztok NaCl: MG: 58,44  

Do flakonku nalít  roztok 5M NaCl a nasypat cca 1cm vysoký sloupeček krystalů NaCl. Dosypávat, 

dokud se krystalky rozpouńtí a sloupeček nezůstane zachován. 
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Lyzační směs v mnoņství 169 μl na vzorek: 

Složka 1 vzorek 

Pufr A 150 μl 

Proteináza K (Roche, Ńvýcarsko) 12 μl 

10% SDS (Sigma-Aldrich, USA) 7 μl 

 

 

 

 

 

 

 

 


