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ABSTRAKT

Vyzkum v oblasti molekularni genetiky spéje rychlym tempem kuptedu a stejné tak

se dramaticky navySuje penzum védomosti o geneticky zalozenych, ekonomicky dule-
zitych vlastnostech kulturnich zvitat a rostlin. Tato prace podava piehled aktualnich
poznatkd o kandidatnich genecha asociaci jejich polymorfizmtli s masnou uzitkovosti
a kvalitou hovéziho masa. Vybranych 10 genii zahrnuje: CAST (calpastatin), PLAG1
(pleomorphic adenoma gene), ANK! (ankyrin 1), FABP4 (fatty acid binding protein
4), FASN (fatty acid synthase), SCD (stearoyl-CoA desaturase), LEP (leptin), MSTN
(myostatin), /GF?2 (insulin-like growth factor 2) a TG (thyroglobulin).

Klicova slova: Skot, kandidatni gen, SNP , kvalita hovéziho masa.

ABSTRACT

Molecular genetic research has a very dynamic development, and also genetically
based economic production traits of domestic animals and plants are in the spotlight
of researchers and breeders. This paper summarizes an actual overview on the field of
candidate genes and their SNP associations with beef quality and yield, with their
short description, resulting assigning the genes for practical breeding. There were
described 10 genes: CAST (calpastatin), PLAG1 (pleomorphic adenoma gene), ANK1
(ankyrin 1), FABP4 (fatty acid binding protein 4), FASN (fatty acid synthase), SCD
(stearoyl-CoA desaturase), LEP (leptin), MSTN (myostatin), IGF2 (insulin-like
growth factor 2) and 7'G (thyroglobulin).

Keywords: Cattle, candidate gene, SNP, beef quality.
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1. Uvod

Tajemstvi dédi¢nosti vlioh u zivého tvorstva je stiedem z4jmu ¢lovéka od ne-
paméti a toCilo se kolem n¢j spousta filosofickych tivah. Prakticky se proces Slechténi
provadel pouze selekcei, avSak zaklady, které umoznily lidstvu jeji pochopeni a vyu-
Zivani ku svému uzitku, dal teprve okolo roku 1865 svou teorii dédi¢nosti Johann
Gregor Mendel. Tim nastartoval obdobi klasické genetiky, kterd lidstvu v pribéhu
Casu pfinesla velké mnozstvi nové vyslechténych druhd fiSe zivoc¢isné i rostlinné.
Zhruba 80 let poté byla po dalSich vyzkumech identifikovdna DNA jako nositelka
dédi¢nosti (O. Avery, C. MacLeod, M. McCarty); tento meznik nastartoval novou éru

genetiky - molekuldrni genetiky.

Molekularni genetika je pomérné¢ mlada véda, kterd v soucasnosti proziva
prudky rozvoj. Diivodem je nejen zajem vyzkumnikili a investord, ale zejména vyvoj
techniky, kterd pomahd vidét clov€ku za hranice jeho vnimani. UvaZime-li, Ze
pracujeme se zivou hmotou a rozméry zkoumanych objektii se pohybuji v tadech
subnanometri (10" m) a mnozstvi bazovych part u skotu kolem 3 miliard, pak se

jisté nelze divit, Ze je tato védni disciplina stale v pocatcich svého rozvoje.

DNA je tedy indentifikovana jako nositelka dédicné informace. Kompletni
souhrn vSech genil v organismu se nazyva genom. Tato prace se zabyva geny a jejich

polymorfizmy souvisejici s masnou uzitkovosti skotu .



2. Cil prace

Cilem bakalaiské prace je zpracovat literarni ptehled zabyvajici se problemati-

kou nejvyznamnéjsich kandidatnich genti pro masnou uzitkovost u skotu.

Literarni studie zahrnuje dosavadni poznatky a charakteristiku vybranych
kandidatnich genti, dosud popsané polymorfizmy a jejich vztah ke znaklim masné
produkce s diirazem na kvalitu hovéziho masa. Ze Siroké Skaly bylo vybrano a
charakteristik, funkce v organismu a dosud popsanych polymorfizmli s dopadem na
masnou uzitkovost. V zavéru je shrnuta moznost vyuziti jednotlivych genl pro

praktické Slechténi.
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3. Literarni prehled

3.1 Popis genomu skotu

Genetika je véda, ktera studuje biologickou informaci, tedy véda o dédicnosti.
Vsechny Zivé organizmy uchovavaji, replikuji a prenaseji do dalsi generace urcité
mnozstvi informaci nutnych k vyvoji, ristu, reprodukci a pieziti ve svém prostredi.
Genetikové se zabyvaji otazkou, jak organizmy ptenaseji biologickou informaci na
své potomky a jak ji ,,pouzivaji béhem svého zivota. Genetika studuje biologicky
dédicné vlastnosti, vcetn¢ vlastnosti, jez jsou =zcasti ovlivnény prostiedim.
Molekularni genetika studuje genetickou variabilitu na trovni molekul nukleovych
kyselin. Informace je obsazena v rtzné sekvenci nukleotidovych bdzi v nukleové
kyselin¢ (DNA, RNA), kterd se ptenasi (dédi) z generace na generaci somatickych
bunék a jedincl. Obsahuje informaci o primarni struktufe polypeptidli, primarni
struktufe DNA nebo RNA. Gen nazyvame zikladni fyzikalni a funkéni jednotku
,»dédi¢nosti“, kterd nese genetickou informaci z jedné generace do dalsi. Je to segment
DNA organizaéné slozeny z transkribovatelnych oblasti - strukturni geny, geny kddu-
jici funkéni RNA a regula¢nich sekvenci — promotory, centromery a dalSich, které se
transkripce zacastiuji. Transkribovatelné geny koduji primarni strukturu bud’ funkéni
molekuly translacniho produktu (polypeptid, protein) nebo funkéni molekuly
produktu transkripce (tRNA, rRNA). Alela je jedna z rGznych forem genu nebo
sekvence DNA, kterda muze existovat na jednom lokusu lisici se v DNA sekvenci
nukleotidii a ovliviiujici funkénost jednoho produktu (RNA nebo proteinu). Rizné
alely téhoz genu podminuji rozdilny projev téhoz znaku (napt. vyskyt dvou barev
zelené a zluté u plodu hrachu). Chromozom je struktura, jejiz zdklad tvoti nukleova
kyselina s linearn¢ usporadanymi geny a dalSimi geneticky nefunkénimi useky
nukleotidii, to v§e napojené na proteiny s rtiznou funkci. Je nosi¢em gentli. Geny ve
chromozomech maji pfesnou polohu ve vazbové skuping. Soubor charakteristickych a
fyziologickych znakli a vlastnosti organizmu nazyvame fenotyp. Fenotyp je vnéjsi
projev celé genetické informace organizmu (genotyp) na jehoz vytvareni se ve vétsi ¢i

mensi mife podili vliv vnéjsiho prostiedi (Urban, 2016).
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Genom predstavuje soubor geni daného organismu. Cely genom skotu byl
sekvenovan po Sestiletém usili v USA v r. 2009. Genom skotu se skladd tadovée
z desitek tisic genli, z ¢ehoz je 14000 spole¢nych s geny ptislusnikl tfidy savci
(Mammalia). Kazdy gen ma svou ulohu pfi rstu a vyvoji jedince a urcuje jeho kva-
litativni a kvantitativni vlastnosti. Geneticka informace obsazena v jadfe somatické

buniky je u skotu rozdélena do 60 chromozomi (Snustad and Simmons, 2009).

Kvalitativni vlastnosti fenotypu jedince jsou zpravidla urovany geny s vel-
kym ucinkem a dédivost byva zpravidla vysokd; zatimco kvantitativni vlastnosti
byvaji fizeny mnoha geny s malym ucinkem (tzv. polygeny), navic vysledny fenotyp
je jesté ovlivnén faktory vnéjSiho prostfedi. Pti hledani kandidatnich gend masné
uzitkovosti, coz je vlastnost kvantitativni, je nasim tkolem nalézt isek DNA, kde se
gen(-y) s efektem na hledany kvantitativni znak nachazi, ten se nazyva lokus kvan-
titativnich znaki (QTL; quantitative trait loci), nékdy téZ oznacovany jako lokus
ekonomicky vyznamnych znakl (ETL; economic trait loci), ktery poukazuje na eko-

nomicky vyznam dané vlastnosti v chovu hospodaiskych zvitat (Urban, 2009).

Geny potencialné ovlivitujici nékterou vybranou vlastnost, se nazyvaji kandi-
datni geny neboli markery. Hledani kandidatnich gend a identifikace jejich poly-
morfizmi, asociovanych s masnou uzitkovosti skotu piinasi vyhodu pii plemenaiské
praci. Polymorfizmus genu neboli jednonukleotidovy polymorfizmus (SNP; single
nucleotide polymophism) vyjadiuje variabilitu genu. Jejimi zdroji jsou napt. nahodna

segregace, rekombinace a mutace (Snustad and Simmons, 2009).
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3.2 Technika — metoda analyzy polymorfizmu

Jednou z uloh, které molekularni genetika fteSi, je urceni posloupnosti
(sekvenci) bazi DNA; tento proces nazyvame sekvenace. Rozpoznani a porovnani
sekvenci pak umozni identifikaci polymorfizmt. Z hlediska rozsahlého objemu dat,
které¢ kazdy gen a vibec genom skryva, je limitujici zejména rychlost skenu
posloupnosti nukleotidl. Jednou ze zékladnich technik genotypizace polymorfizmu
v genotypech je metoda PCR-RFLP, proto v nésledujicim textu bude tato struc¢né

popsana.

3.2.1 PCR - polymerazova retézova reakce

Princip polymerazové tetézové reakce (PCR; Polymerase Chain Reaction)

poprvé popsal a publikoval Saiki et al. (1985).

PCR je velmi rychla a jednoduSe proveditelnd metoda, kterd slouzi k mnoho-
nasobné enzymatické amplifikaci (namnoZzeni) urcitého fragmentu DNA v podmin-
kach in vitro. PCR je dnes povazovana za zakladni molekularné genetickou metodu, a
to diky svému rozsahlému vyuZiti v mnoha oblastech molekularni genetiky. Je pouzi-
vana napt. k pfimému klonovani genomické DNA a cDNA, k tvorbé rekombinantni
DNA, pro geneticky fingerprinting v kriminalistice, v Iékafstvi k prenatdlni diagnos-
tice, k ur€eni pfitomnosti ciziho genomu infekéniho ptvodu, dale k detekci alel poly-

morfnich lokust pred sekvenovanim DNA atd. (Snustad and Simmons, 2009).

PCR vyuziva zékladnich rysu replikace DNA. Jako templat se vyuziva jedno-
vladknové DNA (ssDNA; single-stranded DNA), podle niz je nésledné syntetizovan
komplementarni fetézec. Metoda je zaloZzena na extenzi primert, které se pripojuji na
komplementarni tseky DNA, a tim zaroven vymezuji tsek DNA k amplifikaci.
Ke geometrické amplifikaci molekul DNA dochdzi za cyklického opakovani tii krokt
lisicich se teplotnimi podminkami. Dvouvldknovd DNA je nejprve denaturovana na
dvé jednovldknové templatové (matricové) molekuly DNA. Nasledné oligonukleo-
tidové sondy primery, které hybridizuji na obou stranach cilové DNA, tidi syntézu

novych vldken. Jejich syntézu katalyzuje termostabilni DNA polymeraza od 5 konce
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ke 3’konci vzdy zacinajici od primerti. Béhem prvniho cyklu pokracuje syntéza
nového vldkna aZz za sledovanou sekvenci, ale nasledné cykly amplifikuji pfevazné
pouze usek mezi dvéma primery. Kazdy cyklus zahrnuje teplotni denaturaci DNA,
pfipojeni primerti (annealing) a syntézu DNA (elongace) - Obr. 1. V kazdém cyklu se
mnozstvi DNA zdvojnasobi a tim se zdvojndsobi mnozstvi templatu pro nésledujici
cyklus, tedy z kazdé ptivodni molekuly templatu je vytvoteno 2" kopii, kde n je pocet
cykla. Amplifikace je vétSinou limitovana koncentraci substrati a aktivitou enzymu,

jeji u¢innost je odhadovana mezi 60—85% (Saiki et al., 1988).

Reakce probihd v teplotnim cykleru, ve kterém dochazi v nékolika cyklech
ke stfidani teplotnich fazi potfebnych k amplifikaci DNA. Dvouvldknovd DNA je
denaturovana pii 90-95°C po dobu 30-60s. Prvni denaturace trva déle, protoze se
musi denaturovat celd genomovd DNA. Primery nasedaji na své komplementarni
sekvence pii nizsi teploté¢ v rozmezi 45-60°C. Doba annealingu je pomérné kratka,
pohybuje se okolo 30 s. Taq polymeraza je aktivni pii 60—72°C a délka extenze je

zavisla na celkové délce reakéniho produktu (Smarda et al., 2005).

s - 3
72 i~
Por | | 28" Target
p 7‘»' \ sequence
Genomi:: DNA 3 5
) Denaturation: 5 3
Heat briefly
10 separale DNA
strands
3 5
€) Annealing: l l
Cool to allow
Cycle 1 primers to form
4 hydrogen bond
“;'d‘ 4 with ends of Primers '
e target sequence 4
€ Extension: 1 ] l

DNA polymeraso

adds nucleotides to

the 3" end of each Mew
primer nucleo-

Cycle 2
ylelds

molecules

ESNTRTITRT

sequence

Obr. 1: Schéma PCR reakce
(http://openwetware.org/wiki/Image:PCR_Pic 1.jpg)
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Kromé¢ DNA, ktera bude amplifikovéna, obsahuje reakéni smés pro PCR dalsi
dulezité slozky (Gazdova, 2007): Primery, Mg*" (pfitomnost volného hoi¢iku je pro
PCR nezbytna), K’ (optimalni koncentrace jednomocnych iontt), dNTP (2'-deoxy-
nukleosid-5"-trifosfaty — dATP, dCTP, dTTP a dGTP) a DNA polymeraza. Optimalni

koncentrace jednotlivych komponent se stanovuje pro kazdou polymerazu zvIast'.

Kazdd metodika (nové sestavend €i prevzata z literatury) pro detekci DNA
polymorfizmu musi projit procesem optimalizace. Optimalizace zahrnuje vybér
nejvhodnéjsSich parametra, které ovliviiuji reakei, tj. slozeni reakéni smési, teplotni a

casovy prubeh reakce (Gazdova, 2007).

3.2.2 RFLP - polymorfizmus délky restrikénich fragmentu

Pomoci polymorfizmu délky restrikénich fragmenti (RFLP; restriction
fragment length polymorfism) se identifikuji alely na zékladé pfitomnosti ¢i absence
specifického restrikéniho mista. V tomto misté¢ mize dojit pomoci ptislusné restrikéni
endonukledzy k rozstépeni genomové DNA. RozliSovaci misto pro endonukleazu je
relativné kratké: 4-6 bp. Obecné lze fici, Ze ¢im kratsi je rozpoznavaci sekvence, tim
vice fragmentdl vznikne. St&pné misto miize vznikat nebo zanikat v disledku
substituce, delece nebo inserce. Pii ndsledném Stépeni vzniknou fragmenty rGzné
délky. Genomova DNA je Stépena danou restrikéni endonukledzou a nasledné
separovana elektroforézou na agar6zovém gelu, vizualizace fragmentd je nejCastéji
provadéna pouzitim ethidium bromidu na UV svétle (Sambrook et al., 1989). Metoda
RFLP je vhodna pro komparativni 1 vazbové mapovani a k odhaleni polymorfizmi

v kandidatnich genech (Hill, 2007).

3.2.3 Sekvenovani

Sekvenovani je metoda zjistovani potradi bazi v DNA. Metody sekvenovani

klasickym zptisobem zahrnuji dvé metodiky:
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Maxam-Gilbertova, kterou v r. 1977 vyvinuli Allan Maxam a Walter Gilbert.
Radioaktivné oznaceny vzorek je Stépen ve Ctyfech zkumavkach, vysledek je
analyzovan na elektroforetickém gelu, Tato metoda se v soucasnosti jiz

nepouziva (Snustad and Simmonsnd, 2009).

Sangerova metoda, kterd byla predstavena r. 1977 Frederickem Sangerem a
Alanem R. Coulsonem. Zde je vzorek analyzovan pfi replikaci DNA: k jedno-
vlaknové DNA (denaturované) je navazan primer (komplementarni k zac¢atku
sekvenovaného mista), pak je vzorek vystaven smési deoxynukleotidl a jed-
noho z dideoxynukleotidu (A, G, C, T), ktery terminuje replikaci. Proces
probéhne ve Ctyfech zkumavkach pro Ctyfi rizné dideoxynukleotidy, poté jsou
vysledky opét analyzovany na elektroforetickém gelu. Modifikovana forma
Sangerovy metody pouziva fluorescenéné znacené dideoxynukleotidy, proces
probiha v jedné zkumavce, analyza na kapildrni elektroforéze, ¢imz lze sekve-
novani automatizovat a urychlit. Vystupem je sekvenogram (Obr. 2), délky

sekvenci 700bp, chybovost 1.5% (Snustad and Simmons, 2009).

30 4
CCTTCGCATCCTTATGAT

0 80 % 100
TCTGCAAGAGTACAGTATATATAGGAAAGATATCCGGGTGAAC
.

el

|. ) “ ] I o
Obr. 2: Vysledny sekvenogram (www.labguide.cz)

0 60
TCCCAAGTACATAT

3.2.4 NGS - sekvenovani nové generace

Soucasné vyrabéné sekvenacni technologie se obecné nazyvaji sekvenovani

nové generace (NGS; next generation sequencing). Tato nova éra sekvenovani se

zaCina psat v r. 1996, kdy Mostafa Ronaghi a Pal Nyrén piedstavili novy zptsob
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detekce navazané baze - analyzou emitovaného zafeni. Metoda vychazi ze Sangerovy
metody, avSak misto analyzy elekroforézou je zde snimana aktivita DNA polymerazy,
zprosttedkovana chemoluminiscentnim enzymem; tato metoda se nazyva pyrosekve-

novani (http://www.illumina.com).

Dalsi nové technologie jsou piedstavovany a jejich cilem je sniZit cenu sekve-
novani, zvysit rychlost a spolehlivost a zvysit proces automatizace. Pro srovnani, vy-

konnost techniky pfi sekvenovani (v bazich za den) byla v roce:

1987 1.2 kb (systém ABI370, Sangerova metoda, gelova elektroforéza),
1995 135 kb (ABI377, Sangerova metoda, gelova elektroforéza),

2001 2.5 Mb (MB4000, Sangerova metoda, kapilarni elektroforéza),
2008 450 Mb (GS FLX+, NGS),

2016 400 Gb (HiSeq 4000, NGS).

Acli vykony dnesSnich NGS systémil jsou sice mnohem vyssi oproti klasickym
systémim, stale se pro sekvenovani menSich fragmenti v laboratofich s S$irSim
zabérem specializace uplatiiuji systémy pouzivajici klasickou Sangerovu metodu.
Nicméné pro sekvenovani genomt celych populaci je efektivné;si vyuzit NGS. Obr. 3
znazoriuje efektivitu sekvenovani v zavislosti na case, tak, jak byly dostupné

jednotlivé technologie (http://www.illumina.com).

Cost per Raw Megabase of DNA Sequence

National Human Genome
Research Institute

genome gov/sequencingcosts

T T

2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015

Obr. 3: Cena sekvenace miliénu bazovych para (Mbp) (http://www.genome.gov)
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3.3 Kvalitativni parametry hovéziho masa

Masnou uzitkovost Ize charakterizovat ze dvou aspektii — z hlediska mnoZzstvi

vyprodukovaného masa a dale jeho kvalitou.

Kvantitativni parametry masné produkce zvifete urcuji vykrmnost, coz jsou
denni hmotnostni pfirGstky a U¢innost konverze zivin. Ddle se hodnoti jatecna
vytéznost, definovana jako pomér jatecné upraveného téla (JUT) a zivé hmotnosti

pred porazkou, kterd je také soucasti trzniho klasifikacniho systému SEUROP.

Kvalitu masa urCuje jednak jeho vyzivna hodnota a déale jeho fyzikalni
(ktehkost, textura), technologické (pH, schopnost vazat vodu) vlastnosti (objektivné
meéfitelné), a vlastnosti senzorické (chut’, barva) hodnocené spiSe subjektivné. Ke
kvalitativnim parametriim masa patii i vlastnosti kulinafské, u hovéziho masa je také
velmi dilezit¢ stadium biochemickych pochodl (zrani masa) a dale kontaminace
nezadoucimi agens (t€¢zké kovy, parazité, rezidua 1€¢iv) ¢i nemocemi.

V nasledujicim textu jsou uvedeny vybrané kandidatni geny a jejich polymor-
fizmy asociované s masnou uzitkovosti skotu, s dirazem na kvalitu masa.

Pojem jakost masa lze popsat jako komplex nasledujicich dil¢ich polozek:

1) Senzorické vlastnosti:
* barva
* mramorovani (marbling)

* struktura svalovych vldken

e chut
e vuné
e kiehkost

e konzistence

e Stavnatost

2) Vyzivna hodnota:
* obsah bilkovin

e obsah tuku
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e obsah vitaminl

* obsah glycidl

* obsah mineralnich latek
* obsah stopovych prvki
* biologické4 hodnota

3) Hygienické a toxikologické vlastnosti:
* obsah patogennich zarodkl
- pH
* aktivita vody
* redoxni potencial

* obsah rezidui: antibiotika, hormony, tyreostatika, pesticidy,
herbicidy, fungicidy, toxické kovy

4) Technologické vlastnosti:
* schopnost véazat ptidanou vodu
* obsah voln¢ vazané vody
* konzistence
« pH
* obsah pojivové tkan¢ a Slach

* obsah a jakost tuku

Kiehkost je ovlivnéna obsahem intramuskularniho tuku a stupném vyzralosti,
objektivné se méti metodou ,,Warner—Bratzler shear force® (WBSF), coz je sila [N]
potiebna ke st¥izeni vzorku masa na stfihoméru. Stavnatost je ovlivnéna intramusku-
larnim tukem a vaznosti vody. Barva se méfi kolorimetrem v barevném prostoru
L*a*b dle specifikace CIE (Commission Internationale de 1’Eclairage); pfi¢emz L
vyjadiuje jas (0..100) a a*b jsou barevné slozky (-60..+60). Postup meéfeni je
standardizovan (Wulf and Wise, 1999). Chut a vin¢ — tento parametr je Cisté
subjektivni zalezitost, li§i se dle plemene a pohlavi; ovliviiuje ho i1 napt. skladba
krmiva ve vykrmu. U nutriénich hodnot tykajicich se obsahu tuk se sleduje zejména
obsah mastnych kyselin a pomér nasycenych/nenasycenych slozek, jejichz seznam je

nastinén v zaveru této kapitoly.
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Celkovy souhrn kvalitativnich parametri masa je vyhodnocovan koncovym
spotiebitelem, kdy se provedou senzorické testy ochutndvanim vyrobku z pfedem
urcené Casti jatecného téla pocetnému souboru hodnotitelti. Na zakladé faktu, ze vét-
Sina rysu kvality masa podléhéd subjektivnim dojmtim, je hranice mezi hodnocenimi
znacn¢ rozostiend, zejména to plati pro neskoleny panel hodnotiteli. Proto vysledky
takovychto senzorickych analyz nebyvaji v korelaci s hodnocenim dle hledanych

parametrt (Avilés et al., 2015).

SloZeni mastnych kyselin je dileZity parametr kvality masa, at’ uz z hlediska

jeho chuti ¢i zdravi spotiebitele. Sleduji se zejména:

* nasycené mastné kyseliny (SFA; saturated fatty acid),

* mononenasycené mastné kyseliny (MUFA, monounsaturated fatty acids),
* polynenasycené mastné kyseliny (PUFA; polyunsaturated fatty acids),

* (C14:0 - kyselina myristova,

* Cl4:1 - kyselina myristoolejova,

* C16:0 - kyselina palmitova,

* C(Cl6:1 - kyselina palmitoolejova,

* C18:0 - kyselina stearova,

* CI18:1 - kyselina olejova.
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3.4 Kandidatni geny

Kandidatnimi geny nazyvame mista na lokusu, potenciondlné¢ svazanymi
s hledanou, tedy masnou uzitkovosti. Polymorfizmem pak konkrétni rozdil konfi-
gurace bazového paru mezi dvémi jedinci, majici vliv na sledovanou uzitkovost.
Jelikoz pocet dosud znamych genil s vlivem na masnou uZitkovost skotu je aktualné
jiz vice nez 200 (Williams et al., 2009) a jejich polymorfizmi nésobicich tento pocet
uz snad muze byt v fadech statisicti, byly vybrany jen nékteré s podstatnym efektem
na vySe zminované ukazatele. Jedna se o tyto geny: CAST (calpastatin), PLAG1 (zing
finger 1), ANKI (ankyrin 1), FABP4 (fatty acid binding protein 4), FASN (fatty acid
synthase), SCD (stearoyl-CoA desaturase), LEP (leptin), MSTN (myostatin), /IGF2
(insulin-like growth factor 2) a TG (thyroglobulin).

Informace pouzité v této praci vztazené ke genlim jsou pievzaty dle speci-

fikace souboru databaze UMD 3.1.
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3.4.1 CAST

Nazev: Calpastatin

Lokalizace: Chromozom 7, AC_000164.1, pozice 98444826..98581260 (Obr. 4)
Délka: 136435 bp, 36 exonil

GenelD: 281039

Koduje protein: protein calpastatin, calpain (calcium-dependent cysteine

protease) inhibitor
Ovliviiuje: Zrani masa po porazce, barvu masa.

Funkce: Gen calpastatin koduje protein, ktery je mimo jiné inhibitor proteo-
lytickych enzymi rodiny calpain. Proteolytické enzymy systému calpain zahrnuji vice
nez 10 izoforem, ale nejdulezitéjsi jsou p-calpain (calpain 1, CAPNI) a m-calpain
(calpain 2, CAPN2) a calpain 3 (CAPN3). p-calpain i m-calpain jsou proteinové
soucasti centralniho nervového systému a calpain 3 je soucasti kosterni svaloviny.
Po smrti jedince se snizuje inhibi¢ni efekt calpastatinu. V souvislosti s tim se zvysSuje
aktivita enzymi calpain rodiny, které St€penim stavebnich bilkovin svalovych vlaken

zvySuji kiehkost masa (Mberema et al., 2016).

P S S e A T L L

Obr. 4: Lokalizace genu CAST na chromozomu 7 (zde oznacen CST)
(http://www.animalgenome.org)

Komparaéni studie (Mberema et al., 2016) byla provedena mezi byky, jalovi-
cemi a volky (po Sesti jedincich) plemene hereford a byla zjiStovana korelace mezi
obsahem CAPNI a CAPN2 a zvySenou kiehkosti masa (nizsi stfizna sila, WBSF), déle
vzajemné pusobeni CAPNI a CAPN3. Nejprve byly zméfeny hladiny mRNA slozek
calpain systému ve sledované svaloviné (musculus longissimus thoracis (LT) a mus-
culus semimembranosus (SM). Tab. 1 ukazuje, Ze nejnizsi hladiny calpastatinu byly
nalezeny u byki a jalovic a nejvyssi u volkt, zatimco hladina CAPN byla u bykt a

volli vy$si nez u jalovic. Zmeétené stfizné sily v mase u jednotlivych pohlavi po tyden-

cvwr
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vys$si u jalovic. Z uvedeného vyplyva vzajemny vztah mezi CAST, CAPN a WBSF.

Tab. 1: Hladiny CAPN/CAST ve svalech (Mberena et al., 2016)

Byci (n=6) Jalovice (n=6) Volci (n=6)

Gen LT SM LT SM LT SM
p-Calpain 0,10a+0,003  0,10a+0,003  0,09b+0,003  0,09b+0,003 0,11a+0,003  0,10a+0,003
m-Calpain 0,09+0,002  0,09£0,003 0,090,003  0,09+0,003  0,10+0,002  0,09+0,003
Calpain-3 0,11a+0,003  0,11a+0,005 0,096+0,003 0,10b+0,004 0,11ab+0,003 0,10ab+0,004

Calpastatin 0,09b+0,003  0,09b+0,004 0,090,003  0,09b+0,004 0,11a+0,003  0,09b+0,004

Tab. 2: Kiehkost masa vs doba zrani (Mberena et al., 2016)

Byci (n=6) Jalovice (n=6) Volci (n=6)
Zrani LT SM LT SM LT SM
7 dni 30,03+2,54  36,93+1,89  36,93+1,89  38,87+1,78  31,88+245  39,47+1,82
14 dni 25,78+2,17  36,61+1,30  36,61+1,30  3851+1,23  31,87£2,09  39,34+1,26
21 dni 23,15+2,03  34,74+1,76  34,74+1,76  36,06+1,66  27,40+1,96  36,20+1,70
28 dni 23,80+1,88  30,07+1,59  30,07+1,59  34,87+1,50  2529+1,82  37,56+1,53
35 dni 23,82+1,61  27,80+0,96  27,80+0,96  34,03+091  25,03£1,55  29,65+0,93

Efekt: -pohlavi p=0,001; -svalu: p<0,001; -zrani: p<0,001.

K podobnému zévéru dospél 1 Barendse ef al. (2008), ktery taktéz zkoumal
vzajemny vztah CAPN, CAST a WBSF u tii plemen zebu (Bos indicus). Zjistil
u jednoho plemene podstatnou (p<0,05) a u ostatnich mén¢ silnou interakci CAST a
CAPN3. Nalezené polymorfizmy a jejich projev (alelicky efekt a na WBSF, sttfiznou
silu) jsou uvedeny v Tab. 3. Nejvyznamnéjsi vliv byl zjistén u SNP ¢.1538+225G>T
u plemene brahman, kdy substitu¢ni efekt alely 7" na stfiznou silu byl 0=-0,144 kg
(p=0,016).

Tab. 3: Polymorfizmy CAST a CAPN3 dle Barendse et al. (2008)

Lokus Plemeno f! Alela 0 o’kg SE(o) p(o)*
CAPN3 )

c.33T>G BRM® 029 T 0,103 0,06 0,088
c.537>G BEL® 0,15 T 0,089 0,044 0,046
c.537>G SGT’ 0,2 T -0,058 0,058 0,315
c.1538+225G>T BRM 0,52 G -0,144 0,06 0,016
c.1538+225G>T BEL 0,92 G 0,003 0,037 0,944
c.1538+225G>T SGT 0,78 G 0,068 0,06 0,26
¢.2443-103G>C BRM 0,29 G -0,115 0,063 0,068
c.2443-103G>C BEL 0,15 G 0,114 0,053 0,031
¢.2443-103G>C SGT 0,16 G -0,058 0,065 0,371
CAST

c.28324>G BRM 0,56 A -0,113 0,061 0,064
¢.28324>G BEL 0,77 A -0,171 0,04 0.0007
c.28324>G SGT 0,7 A -0,14 0,055 0,011

"Frekvence alely 0, 2 efekt substituce alely, ® standardni odchylka aditivniho efektu,
4 p-hodnota aditivniho efektu, > BRM Brahman, ¢ BEL Belmont Red, ” SGT Santa
Gertrudis, T P <0.0001
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Lozano et al. (2016) studoval SNP u souboru 196 jedincti Bos taurus, Bos
indicus a jejich kiiZenci; taktéZ uvadi kombinovany efekt CAST a CAPNI genil pro
WBSF (kiehkost). Studované polymorfizmy byly identifikovany markery CAST-T1,
CAPN316 a CAPN4751. Zjistil prikazny vliv piivodu zvifete na stfiznou silu: Bos

cwwvr

cvwvr

genotyp 77 nad CC a CT.

Byla provedena studie na stadu 628 ptislusnikii plemen angus, limousin, cha-
rolais a simental (Schenkel et al., 2007). Polymorfizmus samotného CAST g.282C>G
byl asociovan s kiehkosti masa, kdy genotyp CC vykazoval kieh¢i maso nez genotypy
CG a GG. Naproti tomu Reardonovi et al. (2010) se u studie 130 kust kiiZzencu
nepodafilo tuto asociaci prokazat. Ani u 162 byki plemene CESTR (Koubova, 2012),
kdy byla provedena kontrola vlivu samotného CAPNI na vyslednou kiehkost masa,
nebyl zjistén prokazatelny vliv tohoto genu. V jiné studii byla zjiSténa dokonce
opacna korelace, 1kdyZ nanizké hladiné¢ vyznamnosti, kdy Gandolfi et al. (2011)
prokazal zvySujici se tuhost masa u prasat s nartistem exprese CAPN3. Ukazuje se
tedy, Ze bude potieba dalSich studii pro poznani interakéniho vlivu slozek calpastatin

a calpain systému.

Dalsi kvalitativni projev polymorfizmu calpastatinu je zbarveni masa. Castro
et al. (2016) poukazala na vliv calpain systému na zbarveni masa, ¢imz potvrdila
hypotézu, Ze je zbarveni podstatnou mérou déno také geneticky. U markeru CAST282
ma genotyp CC bledsi barvu nez genotyp GG; genotyp A4 u markeru CAST2959

vykazuje svétlejsi barvu nez genotyp GG.

TaktéZ byl potvrzen vliv SNP ¢.257G>C genu CAST na barvu masa (Reardon
et al., 2010), se stejnymi vysledky: genotyp GG vykazuje tmavsi barvu nez CC.
V dalsi studii, kdy bylo genotypizovano 243 jedincti plemen angus, charolais,
hereford, limousin, simental, se vliv polymorfizmu CAST c.155C>T sice neprokazal,
ale byl prokazan vliv CAPNI ¢.947G>C 6 dni post mortem (Li et al., 2013). Podobng,

jako u kiehkosti, je potieba pohlizet na systém calpain a calpastatin komplexné.
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3.4.2 PLAG1

Néazev: Pleomorphic adenoma gene 1

Lokalizace: Chromosome 14, AC 000171.1, pozice 25000459..25052403
Délka: 51945 bp, 5 exont

GenelD: 539210 (BTA:539210)

Koéduje protein: Zinc finger protein PLAG1 (zinkovy prst)

Ovliviiuje:  Pordzkova hmotnost (jate€na vytéZznost)

Funkce: Gen pleomorfniho adenomu (PLAGI; Pleomorphic adenoma gene)
se nachdzi na chromozomu 14 (Obr. 5), je zatim znam jako onkogenni, je spojovan
s jistymi druhy rakoviny, nicméné jeho role v normalné fungujicim organismu je
znadmd méné. Je znamy vliv na rist bunék prostfednictvim regulace celé fady gend,
véetné rustovych faktorti, jako napt. /GF2. Tato funkce genu v organismu je dale
potvrzovéna Sirokymi genomovymi studiemi u zvifat i u lidi, bylo zjisténo, ze poly-
morfizmy genu PLAGI jsou asociovany s rustovymi a reprodukénimi schopnosti

jedince (Juma et al., 2016).

DIKS0E2
DIKAGEL
DIKA314
DIKZ005
NREMGZO
NRKHM-005
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Obr. 5: Lokalizace genu PLAGI na chromozomu 14 (http://www.animalgenome.org)

Na chromozomu BTA14 (Bos taurus autosome, bovinni autozom) byly iden-
tifikovany QTL, jejichz polymorfizmy byly testovany (Marques et al., 2009). Z tady
gentl, které spolu interaguji, byl vybran PLAGI. Nékdy tento gen a jeho SNP byva
uvadén s CHCHD7 genem, ktery na PLAGI bezprostiedné navazuje. Dalsi studie
(Karim et al., 2011) se vzorkem 864 krav holStynského x Jersey plemene odhalila 2
SNP genu PLAGI: 3319607402 ars109231213, kvantifikovan byl vliv celé subdo-
mény BTA14 v rozsahu (24,787,250 — 25,568,153; UMD 3.0), nicmén¢ poloha genu
PLAG]I je pravé v intervalu ptiznivych vysledki pro rist. Na obrazku Obr. 6 je tento

interval modfe oznaceny.
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Obr. 6: Vliv pozice na chromozomu na hmotnost v 18 més. (Karim et al., 2011)

Dalsi navazujici vyzkum S§irSi genomové asociace provedl Nishimura et al.
(2012) po vybéru ze 27500 vzorkid plemene wagyu a zazil QTL subdoménu chromo-
zomu 14, pticemz ur¢il PLAG]1 jako kandidatni gen velikosti télesného ramce a tedy

1 pro porazkovou hmotnost.

Komplexngjsi vyzkum byl proveden u vybéru z 8199 vzorku australskych ple-
men, a to jak druhu Bos taurus, Bos indicus 1 jejich tropické linie (Fortes et al., 2013).
Byl zkouman SNP rs109231213 s nalezy prikazné asociace: Bos taurus — porodni
hmotnost, hmotnost v Sesti mésicich a porazkova hmotnost, vyska v kohoutku po Sesti
meésicich, snizeni obsahu intramuskularniho tuku; Bos indicus — hmotnost v Sesti
mésicich a pordzkovd hmotnost, obsah IGF1 v krvi. Asociaci polymorfizmu
rs109231213 genu PLAGI s porodni hmotnosti potvrdil téz Camargo et al. (2015)
u vzorku 1021 byka na hladin€ p<0.001.

Dalsi Sirokd genomova studie (Lee et al., 2013) objevila dalsi polymorfizmus,
BTB-01280026 genu PLAGI. Jeho fenotypovy projev je graficky vyobrazen na Obr.

7, kde je vidét, Ze projev genotypu GG vykazuje podstatné vyssi jateCnou hmotnost.

Zajimavé na této studii je, ze byla provadéna na plemeni hanwoo, které je po-
vazovano za kulturni dédictvi Koreje; jeho maso ma vyrazny marbling (z anglického
j. mramorovani) a je cenéno pro svou lahodnou chut’ (Obr. 8). Jak je naznaceno
v ptedchozi studii (Fortes et al., 2013), s genem PLAGI bylo asociovano také
mnozstvi intramuskuldrniho tuku a je pravdépodobné, Ze dalSi vyzkum objevi dalsi

SNP spojené se senzorickymi vlastnostmi masa tohoto plemene.
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Obr. 7: Projev SNP BTB_01280028 na jatecné hmotnosti (Lee et al., 2013)

Obr. 8: Vzhled masa ple—mene hanwoo - silny marbling
(https://babowaegukin.wordpress.com/2013/12/18/korean-beef-hanwoo)
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3.4.3 ANK1

Néazev: Ankyrin 1

Lokalizace: Chromosome 27, AC 000184.1, pozice (36255865..36393786)
(Obr. 9)

Délka: 137922 bp, 46 exonil
GenelD: 353108 (BTA:353108)
Koduje protein: Ankyrin 1
Ovliviiyje: Kiehkost, barvu masa

Funkce: Ankyriny jsou strukturdlni bilkoviny, které jsou zékladni soucasti
cytoskeletu. Jsou rodinou proteind, které spojuji membranové proteiny k spektrin-
aktinovému cytoskeletu a které tvoii ve svalech vysoce komplexni propojovaci sit’
mezi myofibrilami, sarkolemami a téz sarkoplazmatickymi retikulami (Porter et al.,

2005).

Ankyrin obsahuje regula¢ni doménu, kterd je citliva vici proteolyze. Ankyrin
je zndmym cilem kalpainového systému, ktery byl popsan jako jeden z fundamen-
talnich mechanismi post mortem proteolyzy a nasledného zkiehnuti masa. Degradace
klicovych myofibrilarnich proteinti a cytoskeletu zplisobuje rozruseni jejich pevné

vazby a v disledku snizeni tuhosti masa (Koohmaraie, 1996).
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Obr. 9: Lokalizace genu ANK/ na chromozomu 27 (http://www.animalgenome.org)

Posledni vyzkumy zatadily ANK1 jako kandidatni gen ovliviiujici kvalitu masa
a je pritazen ke QTL zodpovédnych za kiehkost, intramuskuldrni tuk a schopnost

vazat vodu (Casas et al., 2003 in Aslan et al., 2010).
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Bylo nalezeno 5 SNP v promotoru ANK/ v tseku 1110 bp u 45 jedincii ple-
men angus, charolais a limousin (Aslan et al., 2010). Byla provedena jejich asociace
s vlastnostmi masa a bylo zjisténo, ze ss275515731, ss275515733 a ss275515735 maji
prokazatelny vliv na kiehkost, texturu a jemnost masa, ss275515734 ovliviiuje tuhost

a texturu.

Dal§i polymorfizmus byl detekovan v regulacni oblasti ANKI:
NW _001494427.3 (Oliveira et al., 2014). Bylo genotypizovano 600 bykl a byla
zjisSténa vyznamna asociace polymorfizmu s barvou masa. Genotyp BB ma sytéji

cervenéjsi maso nez genotyp A4 a AB.

Dalsi studie novych polymorfizmii genu ANK! byla provedena na 32 jedin-
cich krav plemene charolais (Horodyska et al., 2015) a bylo nalezeno 18 SNP. Poté
bylo znovu genotypizovano dalSich 158 ktizencii Bos taurus, data byla analyzovéna
softwarem (zpracovani dat ,,in silico®) a vybér polymorfizmti spojenych s kvalitou
masa byl zizen na 3: cSNP6 (ss831883158), cSNP14 (ss831883165) a cSNP17
(ss831883168). Vyslednad prukazna asociace (p<0.05) je u cSNP6 s texturou masa,
kdy genotyp CC vykazuje vys§i marbling skére nez genotyp 77 a u cSNP17 se
Stavnatosti, kdy genotyp CC je asociovan se StavnatéjSim masem neZz genotyp 77

(Tab. 4).

Tab. 4: Asociace SNP s kvalitou masa (Horodyska et al., 2015)

Hodnota pro genotyp:

SNP Vlastnost p-hodnota  CCn=97 CTn=51 TTn=10
Ztraty vafenim- LTL 0,0594 30,84 +0,36 31,59+ 0,45 29,97+ 0,83

cSNP6 Tuhost - SM 0,0609 5,64+ 0,08 5,70+ 0,10 525+0,19
Textura - SM 0,0476 3,54 +0,09 3,62+ 0,11 3,11£0,21

AAn=1 AGn=25 GGn=131

Délka sarkomeru - LTL 0,0695 - 2,00+ 0,06 2,124+ 0,04
cSNP14 Ztraty vafenim- SM 0,0872 - 32,73+ 0,58 33,71+ 0,37
AAn=4 AGn=56 GGn=98

Stavnatost - SM 0,037 5,02+ 0,40 443+0,16 4,80+ 0,14

c¢SNP17  Tuhost - SM 0,0767 5,15+0,25 5,74+ 0,10 5,63+ 0,09
Textura - SM 0,0541 2,96 + 0,28 3,66+0,11 3,54+ 0,09
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3.4.4 FABP4

Néazev: Fatty acid binding protein

Lokalizace: Chromosome 14, AC 000171.1, pozice 46833665..46838053
Délka: 4389 bp, 4 exony

GenelD: 281759 (BTA:281759)

Koduje protein: Fatty acid binding protein 4, protein vazajici mastné kyseliny
Ovliviiyje: Chut masa — sloZzeni mastnych kyselin.

Funkce: Tento gen (Obr. 10) koduje vazebny protein pro mastné kyseliny
(FABP; fatty acid binding protein), neboli adipocyt protein, ktery se exprimuje zej-
ména v tukovych bunikach. Vazebné proteiny mastnych kyselin tvofi rodinu malych,
vysoce konzervovanych, cytoplazmatickych proteinii vazicich mastné kyseliny s dlou-
hym fetézcem a dal$i hydrofobni ligandy. Pfedpoklada se, ze k ukolim té€chto prote-

yeo

inll patfi pfijem mastnych kyselin, transport a metabolismus (Kaikaus ez al., 1990).

Komplex proteinlt vaZici mastné kyseliny zahrnuje podskupinu Etyf bilkovin,
FABP1, FABP3, FABP4, FABPS, jejichz funkce byla plivodné povazovéna za tkanoveé
specifickou, avSak prokazalo se, Ze jejich vyskyt i funkce je rozprostfen po celém
organismu (Samulin et al., 2008). Jejich funkce se tedy vzajemné ovliviuji, navic
jejich exprese je korelovana s PPARA a PPARG (peroxisome proliferator-activated

receptors alpha a gamma).

Prozatim nejvétSim stfedem pozornosti je FAPB4, jehoZz regulacni ucinek je
nejvice prozkouman. Byly nalezeny dva polymorfizmy: g.7516G>C a g.7713G>C
(Michal et al., 2006). Genotypizace byla provedena na souboru 246 jedincti kiizenct
plemen wagyu X limousine. Byl zji§tén vliv SNP g.7516G>C na marbling 1 vrstvu
podkozniho tuku na hladinach vyznamnosti p<0,05: genotyp GG vykazoval vétsi

marbling skore i vrstvu hibetniho tuku oproti genotyptim CC a CG.

Podobny experiment byl proveden i na 202 jedincich kiiZencii naseho plemene
Seského strakatého skotu CESTR (Kaplanova, 2012), aviak zde nebyla nalezena
statistickd prikaznost asociace SNP g.7516G>C s mnozstvim tuku; avSak z hlediska

zastoupeni jednotlivych genotypil to nebyl statisticky vyznamny vzorek (frekvence
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CC-CG-GG = 0,93-0,07-0).

Dalsi prace ohledné SNP g.7516G>C vsak pfinesla obrat: studiem skladby tu-
ku byla zjisténa prikazné asociace polymorfizmu se obsahem nékterych slozek tuku
u 33 bykl plemene aberdeen angus a akvitansky plavy (Dujkova et al., 2015). Geno-
typ GG vykazoval prikazné vyssi podil nenasycenych (C14:1, C18:2) mastnych ky-
selin oproti genotypu CC a CG.

SNP ¢.220A>G (174V) byl objeven na druhém exonu pfi sekvenovani 24 ne-
pfibuznych jedincl korejského skotu a byla nahldSena jeho zdéanliva asociace

s mnozstvim bederniho podkozniho tuku (Cho et al., 2008).

Dalsi prace prokazala asociaci SNP ¢.220A>G s obsahem kyseliny palmito-
olejové C16:1 (p=0,0086) u 234 jedinct plemene japonského ¢erné¢ho skotu wagyu
(Hoashi et al., 2008).

Nésledny vyzkum u 200 jedincii volkl plemene holstynského skotu potvrdil
prikaznou asociaci SNP ¢.220A>G s tukovou komponentou kyselinou palmitovou

C16:0 na hladin€¢ vyznamnosti p<0,05 (Narukami ef al., 2011).

Na druhé strang, v Ceské Republice byl proveden dal§i vyzkum na stadé &i-
tajicim 679 byki plemene strakatého skotu typu simentél (Bartoni ef al., 2016). Zde se
neprokéazala u SNP ¢.220A>G ani souvislost se sloZzenim tuku zvifat, ale ani s obsa-

hem intramuskularniho tuku.

Dalsi dva polymorfizmy byly objeveny v promotoru genu FABP4: g.-295A>G
a g.-287A>G pfi studiu holstynského (206 jedincil) a japonského skotu (556+448 je-
dinct volkl a jalovic). Signifikantni vliv polymorfizmu g.-295A>G byl prokéazan
pouze u jednoho stdda japonského skotu, a to na pordzkovou hmotnost, marbling

skore a obsah kyseliny linolové C18:2 (Matsumoto et al., 2014).

OIKG0E2
HRKMOZO 20
NRKM-000

mmmmm
mmmmm

Obr. 10: Lokalizace genu FABP4 na chromozomu 14 (http://www.animalgenome.org)
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3.4.5 FASN

Nazev: Fatty acid synthase gene, gen pro syntazu mastnych kyselin
Lokalizace: Chromosome 19, AC _000176.1, pozice 51384892..51403614
Délka: 18723 bp, 42 exonil

GenelD: 281152 (BTA:281152)

Koduje protein: Enzym syntazy mastnych kyselin

Ovliviiyje: Chut masa — sloZzeni mastnych kyselin.

Funkce: Syntdza mastnych kyselin je multifunkéni enzymaticky komplex,
ktery katalyzuje de novo syntézu dlouhych fetézci nasycenych mastnych kyselin
z acetyl-CoA a malonyl-CoA (Zhang et al., 2008; Abe et al., 2009). Vlastni funk¢éni
enzym je homodimer slozeny z 250 kDa podjednotek (Roy et al., 2005). V tukové
tkani katalyzuje FASN syntézu C14:0 (kyselina myristova) a C16:0 (kyselina palmi-
tova), podili se vSak i na jinych intermedidtech. FASN je komplex slozeny z n¢kolika
polypeptidii — domén (Smith et al., 2003). Thioesterazova (TE) doména uvnitt kom-
plexu FASN je zodpovédna za ukonceni syntézy mastnych kyselin a uvolnéni nové
vzniklé nasycené mastné kyseliny a predpoklada se tedy, Ze polymorfismy lokali-
zované v této doméné¢ mohou mit vliv na slozeni mastnych kyselin hovéziho masa,

piedevsim z hlediska délky vysledné mastné kyseliny (Zhang et al., 2008).

Gen FASN je diky své pozici (Obr. 11) i funkci povaZzovan za kandidatni gen,
a to jak pro obsahové procento tuku, tak pro slozeni tuku v mléce i mase (Schennink

et al., 2009).

SNP g.841G>C, nachézejici se na 1. exonu, popsal Roy et al. (2006) u hols-
tynského plemene, a tento polymorfizmus vykazoval asociaci s obsahem tuku v mlé-
ce. Dalsi asociace ohledné tohoto polymorfizmu prokdzala SirSi genomova studie
1462 vzorkli plemene japonského cerného skotu a 195 plemene holstynského
(Hayakawa et al., 2015). Byla nalezena statisticky vyznamna asociace SNP g.841G>C
s obsahem C14:0, C16:0 a C18:1 v mase.

SNP g.13126T>C (exon 24) byl poprvé popsan, aniz by byl zaznamenan jeho
fenotypovy efekt, u plemene japonského cerného skotu (Abe et al., 2009). Dalsi studii
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513 jedincl korejského plemene hanwoo vSak byly prokdzany asociace SNP s marb-
ling skore a také se zastoupenim mastnych kyselin C14:0, C16:0, C18:1, C18:2,

C18: 3 (kyselina myristova, palmitova, olejova, linolova a linolenova) - (Oh et al.,
2012). Nicméné jind studie provedena na dvou populacich japonského a jedné

populaci holstynského skotu tuto asociaci nepotvrdila (Hayakawa et al., 2015).

SNP g.15532C>A na exonu 34 poprvé popsal rovnéz Abe et al. (2009) a také
byla nalezena asociace s hladinami mastnych kyselin C14:0, C16:0, C18:1 a marbling
skore u pfislusnik plemene hanwoo (Oh ef al., 2012). Dalsi studie prokazala signifi-
kantni asociaci tohoto polymorfizmu s kyselinou linolenovou C18:3 (Yeon et al.,

2013). I zde vsak posledni studie tuto asociaci nepotvrdila (Hayakawa et al., 2015).

SNP g.16024A>G na 34. exonu genu FASN byl asociovan s mléénym tukem
(Roy et al., 2006); analyza profilu mastnych kyselin byla provedena na dvou popula-
cich japonského a jedné populaci holstynského skotu. Vzorky byly odebrany ze zadni
kyty, z LT svalu a mezi sedmym a osmym Zebrem; i u tohoto polymorfizmu se zjistila
vyznamna asociace s mastnymi kyselinami C14:0, C14:1, C16:0, C16:1, C18:1 s pri-
kaznosti p<0,05 (Abe et al., 2009). Podobné vysledky byly vypozorovany i u plemene
japonského, avsak viibec se neprokazaly pro plemeno holstynského skotu (Hayakawa
et al., 2015. Dalsi testovani na souboru 679 byki strakatého evropského strakatého
plemene simentalského typu (smiSend uzitkovost) potvrdilo asociaci pro C14:0, C16:0

a C18:1 1 pro tato plemena (Barton ef al., 2016).

SNP g.16039T>C na 34. exonu byl zjistén pii studiu sloZeni mastnych kyselin
tuku japonského skotu (Abe et al., 2009), jeho vliv na slozeni byl stejny jako u pied-
choziho SNP g.16024A>G a posledni studie urcila vysoké LD (linkage disequilibri-
um; vazebna nerovnovaha) mezi g.16039T>C a SNP g.16024A>G (Hayakawa et al.,
2015).

SNP g.17924A>G na 39. exonu byl poprvé uréen u japonského skotu (Abe et
al., 2009) a jeho asociace s masnou uzitkovosti byla poprvé prezentovana u plemen
hanwoo (Oh et al., 2012). Byl zjistén vliv na sloZzeni mezisvalového intermuskulérni-
ho tuku z hlediska mastnych kyselin C14:0, C16:0, C18:1, kdy genotyp A4 vykazoval
vy$$i hladiny C14:0 a C16:0 a niz§i C18:1 oproti GG a AG. Taktéz byl vyznamny
efekt u podkozniho tuku a marblingu, kdy jedinci s genotypem A4 méli vyssi vrstvu

tuku a niz8§i marbling skore. Vysledky byly potvrzeny u studie 90 jedinci mladych
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kastrati plemene hanwoo s obdobnymi vysledky pro popsané mastné kyseliny (Yeon
et al., 2013). Rovnéz u komerén& chovanych kiizencti CESTR, charolais a limousine
u nasich ¢eskych stad byla prokazana stejna souvislost pro 14-ti, 16-ti a 18-ti uhlikaté
komponenty tuku (Kaplanova et al., 2013). Tyto vysledky koreluji s vysledky dalsi
studie u 679 bykd plemene CESTR: C14:0, Cl14:1, C16:0, C18:1 vykazujici stejny
trend jako u vSech piedchozich studii (Bartoii et al., 2016).
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Obr. 11: Lokalizace genu FASN na chromozomu 19 (http://www.animalgenome.org)
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3.4.6 SCD

Nazev: Stearoyl-CoA desaturase gene, gen pro stearoyl-CoA desaturazu

Lokalizace: Chromosome 26, AC _000183.1, pozice 21137945..21148317
(Obr. 12)

Délka: 10373 bp, 4 exony

GenelD: 280924 (BTA:280924)

Koduje protein: Enzym stearoyl-CoA desaturdza
Ovliviiyje: Profil mastnych kyselin, nenasycenych.

Funkce: Gen SCD (také oznacovany SCD1, stearoyl-CoA desaturase 1 nebo
delta-9-desaturase) - kdduje stejnojmenny enzym stearoyl-CoA desaturazu (SCD;
stearoyl-CoA desaturase), ktery v organismu katalyzuje konverzi nasycenych mast-
nych kyselin na nenasycené a hraje klicovou roli v organismu pfi tvorbé tuku. U sav-
ci ma nékolik izoforem, pficemz u skotu jsou pouze dvé, SCD1 a SCD5. Enzym SCD
se vyskytuje predevsim v tukové tkani, méné také ve svaloviné a u krav v mlécné

zlaze (Barton et al., 2010).

Hlavnim substraitem enzymu SCDI1 jsou nasycené mastné kyseliny C10:0
az C18:0. Dalsim produktem desaturazy je C18:2 linoleova kyselina, esencialni
pro lidskou vyzivu.Uroveii exprese SCD v organismu je ovliviiovan slozenim krmné
davky; zvySenim podilu jadrnych krmiv se hladina zvysi (Pérez-Juan et al., 2014).
Nicméné SCD neni jedinym genetickym faktorem ovliviiujicim sloZeni tuku, ale je
pouze soucasti enzymatického komplexu, kam patii i FASN, nebo regulator SREBP-1
(sterol regulatory element binding protein-1) (Hoashi et al., 2008). Zajimavou aso-
ciaci kandidatnich gent s organoleptickymi (chutovymi) vlastnostmi masa provedl
Avilés et al. (2015). Vzorky 161 bykl plemen charolais, limousin a kfiZencii retinty
nechal posoudit panelem 500 konzumentti. Prokazateln¢ kladn¢ byla hodnocena kieh-
kost plemene limousine u heterozygotniho genotypu CT genu SCD nad homozygot-

nimi CC a TT po 21-dennim zrani masa.

Studii ohledné€ tohoto genu provedl Taniguchi et al. (2004) na 1003 jedincich
japonského cCerného plemene. Identifikovany polymorfizmus c.878T>C (V293A)

35



na 5. exonu byl asociovan s obsahem nenasycenych mastnych kyselin. Genotyp 44
mél prikazné vyssi obsah nez genotypy V'V a AV. Frekvence genotypl u tohoto stada
skotu byla AA-VA-VV rovna 0,28-0,63-0,09. V souvislosti se zvySenym obsahem
nenasycenych mastnych kyselin byl zaznamenan 1 bod tani tuku: u genotypu 44 byl
0 2,2 °C niz8i nez u VV. Opakovana studie tohoto polymorfizmu u 200 jedinct hols-
tynského skotu poukazala na signifikantni vliv na slozeni tuku, konkrétn¢ kyselin
C14:0, C14:1, C18:0 a C18:1 (Narukami et al., 2011). Genotyp A4 vykazoval nizsi
zastoupeni SFA (saturated fatty acid, nasycenych mastnych kyselin): C14:0, C18:0 a
vyssi zastoupeni MUFA (monounsaturated fatty acid, mononenasycenych mastnych
kyselin) C14:1 a C18:1. Frekvence genotypt byla A4-AV-VV = 0,5-0,41-0,09. Na sta-
du 331 kiizenci v ceskych chovech (Kaplanova et al., 2013) byl zjistén signifikantni
vliv na C14:1, kdy genotyp 44 vykazuje narist MUFA o 73 % nad genotypem V.
Frekvence genotypi A4-VA-VV je 0,28-0,59-0,13. Naproti tomu dalsi studie provede-
na u 17 bykl plemene aberdeen angus a 16 jedincich blonde d’aquitaine neprokazaly
signifikantni vliv tohoto polymorfizmu (frekvence AA4-VA-VV = 33-46-21 %) (Duj-
kové et al., 2015). Vysledky, a¢ neprukazné, naopak ukazovaly vys§i obsah MUFA
u heterozygotl a celkovy obsah SFA byl nejvyssi u genotypu AA4. TaktéZ v jiné studii
genotypu 845 jedincl plemen hereford, angus, limousin a jejich kiiZzencli, zaméfené
na kvalitu masa spojenou s depozici tuku, nezjistila pritkaznou asociaci polymorfizmu
SCD (Mazzucco et al., 2016). Technologické vlastnosti masa — marbling, barvu a
schopnost vazat vodu zjiStovala studie u 243 bykil plemen angus, charolais, limousin,
hereford a simentdl. Pro polymorfizmus c.878T>C byla zjiSténa vyrazna asociace
(p<0,01) s barvou masa: v systému L*a*b ovliviiuje slozky a, b a chrominance. Geno-

typ AA ma tmavsi cervené maso oproti genotypu VV (Li et al., 2013).

SNP ¢.702G>A 1identifikoval Taniguchi et al. (2004), jeho vliv vSak zkoumal
az Reardon er al. (2010). Zjistoval vSak pouze technologické vlastnosti, SNP
c.702A>G asocioval s barvou masa. Heterozygotni genotyp AG vykazoval sytéjsi

cervengjsi, kdezto A4 bledsi barvu, frekvence minoritni alely G = 0,39.
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Obr. 12: Lokalizace genu SCD na chromozomu 26 (http://www.animalgenome.org)
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3.4.7 LEP

Néazev: Leptin

Lokalizace: Chromosome 4, AC _000176.1, pozice 93249803..93266625
(Obr. 13)

Délka: 16823 bp, 3 exony

GenelD: 280836 (BTA:280836)

Koduje protein: Hormon leptin

Ovliviiuje:  Pfijem potravy — tu¢nost masa, pordzkovou hmotnost

Funkce: Leptin je produkt genu ,,0bezity* - genu LEP. Tento gen je expri-
movan pievazné¢ v adipocytech — bilych tukovych bunkach — a produkt je dale
krevnim ob&éhem distribuovan az k neurdlnim snimac¢tim v hypothalamu. Tento gen,
spolu se svym komplementem, ghrelinem (GHRL) ,,genem hladu®, vytvari rovnovahu
v energetickém systému organismu. Leptin funguje jako lipostaticky signal, regulujici
télesnou hmotnost, pfijem potravy, vydej energie, reprodukci a nékteré imunitni

funkce organismu (Nkrumabh et al., 2005).

Hlavni funkci leptinu je informovat centradlni nervovy systém o velikosti
energetickych (tukovych) rezerv a tim fidit pfijem krmiva, nicméné pln¢€ to plati pii
energetické rovnovaze; pokud vydej energie pievysi pfijem, hladina leptinu se snizi a
naopak (Bartha et al., 2005 in Passos ef al., 2007). Exprese genu LEP je tedy zavisla
na pfijmu potravy a jejim sloZeni, obsahu hormont v téle, krmnych davkach a ener-
getické rovnovaze, fyziologickém cyklu organismu, faktorech prostiedi, aktudlnim a
piedchozim nutri¢nimu stavu (Chilliard ez al., 2005 in Passos et al., 2007). Bylo téz
zjisténo, ze leptin specificky blokuje RNA hladinu a enzymatickou aktivitu SCDI
transkriptu (Cohen et al., 2002). Tento objev ptedpovida, ze regulace SCD1 miize byt

dal$im dtlezitym regula¢nim prvkem metabolismu leptinu.

SNP g.73C>T popsal Buchanan et al. (2002) a zjistil jeho asociaci s obsahem
tuku v jatecném téle. Dalsi asociacni studii na ve Span€lskych komercnich chovech
o0 poctu 286 jedinci se neprokazal vliv genotypu tohoto SNP ani na hibetni ani na me-

zisvalovy tuk (Avilés et al., 2013).

37



SNP g.528C>T (UASMS?2) se nachazi v nekodujici ¢asti - v promotoru genu
LEP. Studie na 150 jedincich kiiZenct angus, hereford a charolais poukézala prikazny
vliv polymorfizmu na hladinu leptinu, vysku hibetniho tuku a marbling skore — geno-
typ 7T vykazoval vys§i hodnoty nez CC a CT (Nkrumah et al., 2005). Dale se zjistil
u genotypu 77 vys$si pfijem potravy, vétSi denni pfirGstek a vys$s§i hmotnost pied
porazkou neZ u genotypu CC. Dal$i vyzkum obsahu tuku ve svaloviné byl proveden
na 86 bycich plemene angus (Anton ef al., 2011), kdy sice nebyl prokazéan vliv na ob-
sah tuku ve svaloviné musculus longissimus dorsi, avSak byl prikazné nalezen rozdil
tucnosti v musculus semitendinosus: genotyp 17T vykazal 12,52% tu€nost oproti CC,
u které¢ho bylo naméteno 8,88 %. Naproti tomu studie na 1111 jedincich z komerc¢nich
chovi podobnych plemen vSak nedokazala tyto vysledky prikazné potvrdit (Schenkel
et al., 2005). Taktéz opétovna studie tohoto SNP z pohledu kiehkosti, které je svazana
s mezisvalovym tukem, nepfinesla Zadné prokazatelné vysledky (Ekerljung et al.,

2012).

SNP UASMS3, tj. g.1759C>G (a zarovein UASMSI1 — g.207C>T, LD = 1) ma
stejné vice ¢i mén¢ prikkazné vlastnosti jako UASMS2, nebot’ jsou oba dva ve vysoké
vazebné nerovnovaze (LD). Genotyp GG vykazuje vyssi hladinu leptinu, vysku hibet-
niho tuku i pordZkovou hmotnost nez CC (Nkrumah et al., 2005). Dalsi studie potvrdi-

la prikazny vliv pouze na vysku hibetniho tuku (Schenkel et al., 2005).

Tt1 SNP: g.978C>T, g.3100C>T spolu s g.3157A>G byly asociovany se sloze-
nim mastnych kyselin a byl vyhodnocen vzdjemny vztah hladin LEP a SCD1 (Orru et
al., 2011). Jak bylo vyse uvedeno, byla zjistén vzajemny vliv LEP a SCDI produktt,
kterou tato studie na 103 bycich simentdlského typu potvrdila. Tyto polymorfizmy

prikazné ovliviiuji desaturaci SFA na MUFA a souvisejici profil mastnych kyselin.

SNP g.2418C>G a g.2423G>A byly identifikovany v promotoru genu u ple-
mene hanwoo (Chung et al., 2008). Heterozygotni genotypy CG, resp. GA vykazaly
vys$$i vrstvu hibetniho tuku oproti homozygotnim genotypim. Navic byl prokézan

dominantni efekt. OvSem vliv na zivou hmotnost a marbling skore se neprokazal.
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Obr. 13: Lokalizace genu LEP na chromozomu 4 (http://www.animalgenome.org)
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3.4.8 MSTN (GDF38)

Néazev: Myostatin

Lokalizace: Chromosome 2, AC_000159.1, pozice 6213566..6220196
Délka: 6631 bp, 3 exony

GenelD: 281187 (BTA:281187)

Koduje protein: Rastovy faktor myostatin

Ovliviiyje: Slozeni a vytéznost masa — tuku

Funkce: Gen myostatin, také znamy jako GDF§ (growth differentiation fac-
tor 8), je lokalizovan na 2. chromozomu skotu (BTA2); zahrnuje tfi exony a dva in-
trony. Myostatin se specificky exprimuje ve svalové tkani, a to jak béhem embryonal-
niho vyvoje, tak i v dospélosti. Funguje jako negativni regulacni protein. U nékterych
plemen skotu (piemontese, belgické modré a akvitansky plavy a dalsi) se projevuji
polymorfizmy tohoto genu, které¢ nazyvame double-muscle (dvojit¢ osvaleny) fenotyp

(Grisolia et al., 2009).

Mutace v genu myostatinu vyvolava vSeobecnou hypertrofii svalli, podporuje
glykolyticky metabolismus svalovych vlédken a vede ke snizeni mnozstvi kolagenu a
obsahu intramuskularniho tuku, které napomahaji kiehkosti a Stavnatosti. Zaroven
vSak nizky obsah tuku také zhorSuje chutové vlastnosti. Genetickd dédivost je po-
meérné vysoka, co se tyCe intramuskularniho tuku (mramorovani), stiedni pro kiehkost

a nizka pro chut’ a §tavnatost. (Hocquette et al., 2006).

Jako predstavitel double—muscle fenotypu je genotyp mh (muscular hypertrop-
hy), jez je prezentovan n€kterou zménou genu MSTN: mutaci (inzerce ¢i delece) a
polymorfizmy. Na Obr. 14 jsou tyto pfehledné zobrazeny. Genotyp mh je zplisoben

riznymi polymorfizmy u rtiznych plemen (Dunner et al., 2003).

Mutace delece 11 bp nt821(delll) byla popsdna v r. 1997 (Dunner et al.,
1997). Delece ve 3. exonu zkrati doménu proteinu, tim dojde k vyfazeni z ¢innosti
regulatoru myogeneze a dochazi k hypertrofii. Projevuje se u plemen belgicky modry,

akvitansky plavy, parthenaise, asturianna de valles, rubia gallega (Valentini et al.,

2016).
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Obr. 14: Znazornéni polymorfizmi MSTN na 3 exonech a 2 intronech
(Dunner et al., 2003)

SNP C313Y (g.938G>A) se jako vysledny fenotyp projevi u plemen

piemontese a gaskon (Valentini et al., 2016).

SNP Q204X (g.610C>T) se projevi hypertrofii u plemen charolais a limousin.
Byla provedena studie SNP Q204X u 1114 jedinct plemene charolais, 1254 jedinct
limousine a jeho vlivu na riist a kvalitu masa (Allais et al., 2010). Prikaznég, avsak
v malém métitku (1..2%) potvrdila kiehcejsi, Stavnatéjsi maso se slabsi chuti, vétsi
porodnihmotnost, denni pfirtistky 1 pordzkovou hmotnost, dale podstatné nizsi tu¢nost
pro genotyp O/mh nez genotyp 0/0. Genotyp mh/mh nebyl prezentovan, nebot’ se
jednalo o komer¢ni chov. Stejny vysledek potvrzuje i studie zjiStujici vliv mh alely
na slozeni mastnych kyselin na 30 pfislusnicich plemene charolais: prikazné byl zjis-

tén pouze nizsi celkovy obsah tuku u genotypu 0/mh nad 0/0 (Sevane et al., 2013).

Vyuzitelnost QTL umisténych na chromozomu 2 v okoli myostatinu pro ucely
MAS diskutuje studie (Wiener and Gutiérrez-Gil, 2009). Bylo nasbirdno 595 vzork
DNA od dvanécti riznych dojenych i masnych plemen chovanych v Evropé. Sledova-
né SNP byly vzdy ve vysokém LD, a tedy i1 informacni hodnota ziskanych dat byla

pro selekci u zkoumanych zvifat nizka.

Obr. 15: Lokalizace genu MSTN na chromozomu 2 (http://www.animalgenome.org)
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3.4.9 IGF2

Néazev: Insulin-like growth factor 2

Lokalizace: Chromosome 29, AC 000186.1, pozice 50037872..50065231
(Obr. 16)

Délka: 27360 bp, 10 exont

GenelD: 281240 (BTA:281240)

Koduje protein: Ristovy faktor IGF2

Ovliviiuje: Rust a vytéznost masa, konverze krmiva

Funkce: Inzulinu podobny ristovy faktor 2 (IGF2; insulin-like growth
factor 2) patti do rodiny strukturné piibuznych peptidi, kterd zahrnuje také IGF1,
inzulin a relaxin. IGF2 je silny celularni ristovy a diferenciacni faktor a podili se
na ristu a vyvoji u savci. IGF2 je syntetizovan hlavné v zarode¢né a neonatalni fazi
zivota. Proto se povazuje za faktor rlstu a diferenciace plodu. Nicméné byla pozo-
rovana i role IGF2 po porodu, kde hraje klicovou roli v rstu a diferenciaci mnoha
tkani. IGFx, jejich receptory IGFxR a vazebné proteiny IGFxBP hraji kli¢ovou roli
v rustu svalll a diferenciace (Oksbjerg et al., 2004 in Zwierzchowski et al., 2010).
Svalové bunky produkuji IGFx a IGFxBP: IGF1 a IGF2 stimuluji proliferaci a dife-
renciaci myoblastil a satelitnich bunék, z ¢ehoz plyne jejich autokrinni / parakrinni
mechanismus plsobeni ve vyvoji svall. Vzhledem k funkcim, které IGF2 hraje
v rustu a vyvoji svalli je gen IGF2 povazovan za kandidatni pro marker produkce

masa hospodarskych zvitat (Zwierzchowski et al., 2010).

Inzulinu podobny ristovy faktor 2 (IGF2) je tedy ¢lenem rodiny strukturné
ptibuznych polypeptidii rodiny IGFx, ktery obsahuje dvé ligandy (IGF1 a IGF2), tii
bunééné membranové receptory a fadu dalSich souvisejicich vazebnych proteinli a
regulatory. VétSina cirkulujiciho IGF2 je produkovan v jatrech, kde je jeho exprese

stimulovéana rastovym hormonem (Abo-Al-Ela et al., 2014).

SNP g.279A>G byl asociovan s kvalitativnimi parametry masa (Han et al.,
2008). U populace 186 jedincii dvouletych bykl cinského plemene ginchuan byla

prokazana asociace s marblingem, kiehkosti (p<0,05) a vyraznd asociace s poraz-
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kovou a jate¢nou hmotnosti (p<0,01).

SNP ss647298811 — G17A na intronu 8 byl objeven pii asociacni studii
(Huang et al., 2014). Na stadu 723 prislusnikii plemene ginchuan byl zjistén sig-
nifikantni vliv na hmotnost téla (riist) a méfené rozméry (délka, vyska v kohoutku),
kdy genotyp A4 byl lepSi nez GG. Frekvence genotypt byla GG-AG-AA = 28-35
-37 %. Ptedchozi studie byla provedena na 1428 jedincich ¢inskych plemen iaxian,
ginchuan a nanyang (Huang et al., 2013). Byla porovnana hmotnost pfi narozeni a v 6,
12, 18 a 24 mésicich stafi bylo opét poukazano, ze zvifata s genotypem 44 vykazuji

vy$$i hmotnost nez genotypy AG, GG uz od narozeni.

SNP 55647298820 - A1393G na intronu 8 byl nalezen spolu s piedchozim
polymorfizmem G17A (Huang et al., 2014) a vykazuje velmi podobny vliv na métené
parametry: zjiStén byl signifikantni vliv na hmotnost téla (rist) a méfené rozméry
(délka, vyska v kohoutku), kdy genotyp GG byl parametrové lepsi nez A4. Frekvence
genotypli A4-AG-GG byla 32-40-28 %.

SNP G18587C byl objeven pfi studiu vlivu /GF2 na konverzni ucinnost
na 118 jedincich simentéalského skotu (Xin-hua ef al., 2013). Signifikantni vliv ma
polymorfizmus na denni ptiristek, ktery je o 20 % vyS$8i u homozygoti 44 ¢i BB
oproti heterozygotu 4B, avSak neprokézal se vliv na celkovou konverzni t¢innost.

Frekvence genotypt byla A4-AB-BB = 33-39-28 %.
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Obr. 16: Lokalizace genu /GF2 na chromozomu 29 (http://www.animalgenome.org)
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3.4.10 TG

Néazev: Thyroglobulin

Lokalizace: Chromosome 14, AC _000171.1, pozice 9253697..9263933
(Obr. 17)

Délka: 10237 bp, 48 exontl

GenelD: 280706 (BTA:280706)

Koduje protein: Hormon, regulace vyuziti zivin, metabolismus tuku
Ovliviiuje: Rust a organoleptické vlastnosti masa — tu¢nost

Funkce: Thyroglobulin je glykoprotein, ktery slouzi jako prekurzor a nosic
dalSich produkta §titné Zlazy (T4 a T3). Spole¢né ovliviuji spoustu funkci v organis-

mu, od riistu ptes reprodukci az k dusevni ¢innosti.

Hormony S§titné Zlazy tyroxin a trijodtyronin hraji klicovou roli v regulaci
metabolismu a maji vliv na rast adipocytt, diferenciaci a homeostazu tukové tkané
(Casas et al, 2007). Thyroglobulin (TG) je prekurzorem hormont §titné Zlazy a je
syntetizovan z folikularnich bunék S§titné zlazy (Ailhaud et al., 1992). Gen 7G byl
mapovan na lokusu kvantitativnich znakti (QTL), a je povazovan za funk¢ni a pozic-
ni kandidat pro tloustku tuku (Thaller et al, 2003). Bylo taktéz zjisténo, ze pfimo tidi
metabolismus tuku (Barendse, 1999).

SNP g.-422C>T na mikrosatelitu CSSM66 na (5" konci) byl jako prvni popsan
a taktéz asociovan s marbling skore (Barendse, 1999). Bylo genotypizovano 1750 je-
dincti v Americe chovanych plemen: angus, shorthorn a jejich kfizenct. RozliSované
genotypy jsou v navaznosti na techniku analyzy (SSCP) homozygotni 22, 33 a hete-
rozygotni 23. Studie prokdzala podstatnou asociaci (p<0,05) genotypu 33 s marblin-
gem oproti genotypu 22. Dalsi studie tohoto polymorfizmu probé&hla na 55 jedincich
skotu (28 holstynského skotu, 27 charolais) - (Thaller et al, 2003); byl zjistén vliv
pouze u svalu musculus longissimus dorsi, zatimco u m. semitendinosus se asociace
nepotvrdila. V dalsi studii tohoto markeru u japonského skotu wagyu (348 volkll) pak
nebyla zpozorovana z4dné asociace (Mizoshita et al., 2004). Rovnéz studie polymor-

fizmu u brazilskych stdd neprokédzala zadnou asociaci s hledanymi uzitkovymi para-
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metry (porazkova hmotnost, zmasilost, hibetni tuk, marbling, kiehkost). Stddo bylo
sloZzeno z kiizenct plemen nellore, valdostana, caracu a angus a c¢italo 201 jedinct
(Thiago Dutra de et al., 2012). Taktéz v Evropé provedeny vyzkum na tfech stadech
kfizenct vykazuje podobné vysledky, navic nebyla prokdzana asociace tohoto mar-
keru s marblingem u subtropickych plemen Bos indicus a jejich kiiZzenct, prokézana

byla pouze tendence (p<0,10) k marblingu (Casas et al, 2007).

SNP g.354T>C, g.392G>A, g.430A>G a g.433T>G jsou polymorfizmy v LD
(LD=1). Popsany byly pfi studiu 7G na stddu 271 zvitat nahodn¢ vybranych z komer-
¢nich chovll (simental, charolais, hereford, limousin, ginchuan, angus, luxi, jinnan).
Hou et al. (2011) zjistil signifikantni vliv genotypu CC polymorfizmu g.354T>C
sttedni marbling skore. Frekvence v populaci T7-TC-CC=41-41-18 % (u ostatnich
SNP stejna).

SNP g.1356G>A byl asociovan s Zivou hmotnosti u stada 237 kastrati se
zastoupenim plemen jako u ptfedchoziho SNP (Zhang et al 2015). Genotyp GG
prukazné vykazoval vy$$i hmotnost nez genotyp AA4: 5749 oproti 440+55 kg.
Frekvence GG-GA-44 =91-8-1 %.

Obr. 17: Lokalizace genu 7G na chromozomu 14 (http://www.animalgenome.org)
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4. Zaver

V piedeslém textu byly reSersi shrnuty aktudlni poznatky zahrnujici 10 gent
s polymorfizmy majicimi podstatny vliv na masnou uzitkovost s dirazem na kvalitu
masa. Byly zahrnuty geny CAST, PLAGI, ANKI, FABP4, FASN, SCD, LEP, MSTN,
IGF2a 1G.

Pouzitelnost zde popsanych genli pro genomovou selekci je rozdilna. Gen
CAST lze ve spojeni s dalSimi markery calpain systému pouzit k k selekci na kiehkost
a Stavnatost masa. V1iv SNP genu PLAGI samotného je maly. Gen ANKI sam o sobé
ma také maly rozsah vlivu, FABP4 je funkéni marker se vztahem k tucnosti masa,
avSak jeho vliv je svazan s ostatnimi izoformami, umisténymi na jinych chromo-
zomech. FASN je také funkénim markerem, jak sloZeni mastnych kyselin v tuku IMF,
tak 1 struktury masa. SCD, stejn¢ jako LEP, nejsou vhodnymi kandidaty pro selekci
pro malou prikaznost zatim zkoumanych SNP na kvalitu masa. MSTN gen ma
prikazny vliv na kvalitu masa: zvifata s mutantnim genem MS7TN maji maso s niz-

kym obsahem tuku. /GF2 i TG jsou sice nad¢jné markery, avSak malo prozkoumané.

Zahrnuti SNP kandidatnich lokusti do genomové selekce bude vyZadovat dalsi
praci. Uplatnéni Slechtitelskych postupii na zaklad€ kvantitativni genetiky je
komplikovano zejména nizkym koeficientem heritability a skutec¢nosti neaditivniho
genetického zalozeni znakt, jakoz 1 neznamym genetickym pozadim, a dale projevem
nckterych vlastnosti pouze u jednoho pohlavi ¢i fixovanych na urcity veék zvitete.
Analyzy jsou dale komplikovéany variabilitou exprese genll u jednotlivych plemen a
jejich kiizencti. Proto bude potieba provést jeste¢ mnoho komplexnich vyzkumu napfi¢
plemeny, pohlavim, stéafi, jateCné Casti téla, zptisobem vyzivy a prostiedi chovu, v§emi

polymorfizmy vSech gent a spoluptisobeni polygenti.
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5. Seznam pouzitych zkratek

AK — aminokyselina

ANKI  —ankyrin 1

bp — base pair; bazovy par

BTA — (Bos taurus autosome, bovinni autozom)
CAPN  — calcium activated neutral protease; kalpain

CAST  — calpastatin; kalpastatin
cDNA - complementary DNA; komplementarni DNA

DFD — dark, firm and dry (,,high pH”); tmavé, tuhé a suché maso
DNA — deoxyribonucleic acid; deoxyribonukleova kyselina

ETL — economic trait loci; lokus ekonomickych vlastnosti

FA — fatty acid; mastna kyselina

FABP4  — fatty acid binding protein; bilkovinu vazajici protein
FASN  —fatty acid synthase; syntaza mastnych kyselin
GenelD - databéaze genti NCBI RefSeq

IGF2 — insulin-like growth factor 2; inzulinu podobny rtistovy faktor 2

JUT — jate¢né upravené télo

LD — linkage disequilibrium; vazebné nerovnovaha

LEP — leptin

LL — musculus longissimus lumborum; sval

LT — musculus longissimus thoraciss; sval

Marbling — mramorovani, maso prorostlé tukem

MAS — marker-assisted selection; markery asistovana selekce

MSTN  — myostatin

MUFA  — monounsaturated fatty acid; mononenasycené mastné kyseliny

NGS — next generation sequencing; sekvenovani dalsi generace

p — p-value; a-hladina vyznamnosti

PCR — polymerase chain reaction; polymerazova feté¢zova reakce

PLAGI —pleomorphic adenoma gene; pleomorfni adenom

PSE — pale, soft and exudative (,,low pH*); bled¢, mékké a vodnaté maso

PUFA  —polyunsaturated fatty acid; polynenasycené mastné kyseliny

QTL — quantitative trait loci; lokus kvantitativnich znaka

RFLP  —restriction fragment length polymorphism; polymorfizmus délky

restrik¢nich fragmentt

RNA — ribonucleic acid; ribonukleova kyselina

SCD — stearoyl-CoA desaturase; stearoyl-CoA desaturaza

SFA — saturated fatty acid; nasycené mastné kyseliny

SM — musculus semimembranosus; sval

SNP — single nucleotide polymorphism; jednonukleotidovy polymorfizmus

ssDNA - single-stranded DNA; jednovldknova DNA

SSCP  —single-strand conformational polymorphism; konfirma¢ni polymorfizmus
jednotetézcové DNA

G — thyroglobulin

u — unit; jednotka

VNTR - variable number tandem repeats; variabilni pocet tendemovych repetic

WBSF  — Warner-Bratzler shear force; W.-B. stfizna sila
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