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ANOTACE

Predmétem bakalaiské prace bylo zpracovat piehled nejvyznamnéjsich kandidatnich genti pro
masnou uzitkovost.

Studovany byly tyto geny: GH, GHR, MSTN, MyoD rodina, leptin, IGF, TGS, SCD, DGAT a
STAT5A. Rustovy hormon se zapojuje do fyziologickych procesii rGstu a metabolismu.
Receptor pro ristovy hormon byl navrzen jako kandidatni gen pro znaky souvisejici s
produkci masa u skotu. Myostain je vyznamnym markerem. Ovliviiuje mnozstvii svaloviny,
snizuje podil mramorovani a zvySuje kiehkost masa. MyoD rodina jsou proteiny ktery hraji
roli v regulaci svalové diferenciace. MyoD rodina zahrnuje tyto geny: MYF3, MYF4, MYF5 a
MYF6. Leptin je v asociaci s ukladanim tuku, pfijmem potravy a energetickou bilanci. /GF je
kandidatni gen pro masnou uzitkovost a plodnost. Gen 7G5 je prekurzor thyroidnich
hormont, které hraji dilezitou roli pfi vzniku a diferenciaci bunék. Produktem genu stearoyl-
CoA denaturaza je enzym odpovédny za pfeménu nasycenych mastnych kyselin v jednoduché
nenasycené masné kyseliny. Gen DGAT! je kandidatni gen pro mramorovani masa a pro
mnozstvi tuku v mléce. Gen STAT5A predstavuje skupinu transkripénich faktort a je velmi

dalezitym intracelularnim medidtorem prolaktinu.

Klic¢ova slova: kandidatni gen; produkce masa; svalovina; mramorovani; rst



ANNOTATION

The objective of this study was to compile a summary of the most important candidate genes
for meat production.

The studied genes were: GH, GHR, MSTN, MyoD family, leptin, IGF, TGS, SCD, DGAT and
STAT5A. Growth hormone (GH) is involved in physiological processes of growth and
metabolism. Growth hormone receptor (GHR) has been proposed as a candidate gene for
meat production in cattle. Myostatin is a significant marker. It affects the amount of muscle,
reduces marbling and elevate meat tenderness. MyoD family are proteins that play a role in
regulating muscle differentiation. MyoD family include the genes: MYF3, MYF4, MYF5 and
MYFG6. Leptin is in association with the storage of fat, food intake and energy balance. The
thyroglobulin gene (7G5) is the precursor for thyroid hormones. These hormones have
important role in formation and differentitation of cells. Product of the SCD genes is stearoyl—
CoA denaturase. This enzym is responsible for conversion of saturated fatty acids into
monoinsaturated fatty acids. DGATI genes is a candidate gene for marbling of meat and fat in
milk. STAT5A4 gene is a group of transcription factors and is very important intracellular

mediator of prolactin.

Key words: candidate gene; meat production; muscle; marbling; growth
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1. UVOD

V soucasnosti hovézi maso zaujima ve vyzivé lidi vyznamnou pozici. Produkce a potteba
hovéziho masa dosédhla v roce 1990 priblizn¢€ 30 kg na primérného obyvatele za rok. Proto je
cilem nabidnout spotfebitelim maso s vhodnymi vlastnostmi. Dillezitym krokem je studium
kandidatnich genti. Popsané geny pak lze vyuzit pro selekci zvifat. Predkladand bakalaiska

prace je zaméfena na studium jiz znamych kanditatnich geni,



2. CIL PRACE

Cilem této bakalarské prace bylo zpracovat literarni piehled zabyvajici se charakteristikou

nejvyznamnéjsich kandidatnich genti pro masnou uzitkovost



3. METODY DETEKCE

V soucasné dob¢ je vétSina metod detekce polymorfismu zalozena na polymerazové fetézoveé
reakci nebo jeji modifikaci. Z velkého poctu metod pouzivanych pro vyzkum polymorfismu

byly vybrany tfi nejpouzivanéjsi metody.

3.1 PCR (Polymerazova retézova reakce)

Polymerazova fetézova reakce je povazovana za zakladni genetickou metodu. Metoda PCR
byla vyvinuta v Cetus Corporation Emeryville v Kalifornii a objevil ji v roce 1983 americky
biochemik Kary Banks Mullisem. O 10 let pozdéji byl tento objev ocenén Nobelovou cenou.
Tato technika umoziiuje namnozit v kratkém Case vybrany tsek DNA, napi. uréity exon
analyzovaného genu. Za n¢kolik hodin je tato metoda schopna vyprodukovat miliardy kopii
DNA (Saiky et al., 1988).

Zakladnim principem je opakované fizend denaturace dvoufetézcové DNA a nasledna
denaturace fetézct, které jsou v denatura¢ni smési v nadbytku. PCR ma tfi zdkladni kroky:
denaturaci, navazani primert (primery jsou uméle nasyntetizované oligonukleotidy o velikosti
20-25 nukleotidi, které jsou komplementarni k sekvencim na obou vlaknech dubletu DNA)
a elongaci (obr. 1). K denaturaci dochazi vlivem vysoké teploty, ve druhém kroku jsou pti
teploté 45—-65°C navazany primery. Ve tfetim kroku je na fetézec napojena DNA polymeraza
(enzym izolovany z bakterie Thermophilus aquaticus) (Mullis, 1987). Vlakno pfirtsta ve
sméru od 5’konce ke 3’konci. Vysledek replikace se pak stdva matrici pro nasledujici cyklus,
zadany usek DNA pfibyva exponencialni rychlosti. Pocet cykll se vétSinou pohybuje kolem

30-40 a pocet kone&nych kopii fragmentii je pak 2" ** kde n je pocet cykl.
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PCR : Polymerase Chain Reaction

30 - 40 cycles of 3 steps :

mﬂwmﬂ'w%w 4 Step 1 : denaturation

1 minut 94 “C
HTITI']THTHW | TTITTTT T !
M g P

S T T T T T I TTTTTITTTT T T 3 Step 2 : annealing

MUy, B S

5
s 7 45 seconds 54 °C
S'IT[TnThﬂ_nq‘m 3 I ' I3

¥ L) 1 | forward and reverse
I lﬂww\lwiu\l\ 5 primers 11!

SR L R LR TR R TR LN n s e e LRI AR i § H
~ — ~ I - S L LLLLL 2 Step 3 : extension
~ - - = [ BN #

I | ~ . 2 minutes 72 °C

-

. | | N “
3 W1'1-—rr-[r[r*3' - I _ | \l ~ only dNTP's
3" | | | | | | | s . -

Obr. 1 Schéma PCR

zdroj: http//www.users.ugent.be/avierstr/principlec/pcr.html

3.2 RFLP (Polymorfismus délky restrikénich fragmentii)

Metoda RFLP (Restriction fragment length polymophism) patii mezi nejstar§si DNA markery.
Metoda vyuziva restrikéni endonukledzu, jeji podstata je enzymatické St€pené molekul DNA
ve specifickém S$t€pném misté. Pokud je Vv rozpoznavacim misté restrikéni endonukleazy
polymorfismus, vznikaji rtizné dlouhé fragmenty DNA. Pfi¢inou vzniku fragmentu je genova
mutace Vv pivodnim restrikénim misté. Takto vznikaji nebo zanikaji nova restrikéni mista
(Backman, 1992). DNA fragmenty vedou k rizn¢ dlouhym fragmentim, které se poté deli
gelovou elektroforézou (Zijlstra et al., 1990). Nevyhodou je, Ze se pii analyze celkové
chromozomalni DNA vytvaii velké mnozstvi restrikti s podobnou pohyblivosti, ¢imz vznikne
spektrum pruhd, které se velmi tézce rozpoznavaji. Velikost fragmentii se pohybuje v rozmezi

od 50-1000 bp.
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3.3 SSCP (Konformacni polymorfismus jednoretézcii)

SSCP (Single strand conformation polymorphism) je metoda piimé diagnostiky DNA. Tato
metoda je zalozena na jednovlaknovém konformacnim polymorfismu, ktery vyuziva
jednovldknové fragmenty DNA. SSCP ma tii zadkladni kroky: rozs§tépeni DNA na kratké
dvouretézové fragmenty, denaturaci DNA sekvenci formamidem (vznik jednofetézcil)
a poslednim krokem je ochlazeni, ¢imz kazdy DNA fetézec vytvoii charakteristickou
sekundarni strukturu, ktera ovliviiuje rychlost separace. Useky DNA se pied elektroforézou
zdenaturuji a nanesou se na neutrdlni gel. Polymorfni useky DNA vytvéaieji rozdilné struktury,
které se pohybuji v gelu rozdilnou rychlosti (Orita et al., 1989). Obvykle se pouziva pro
analyzu sekven¢nich rozdili mezi riznymi alelami stejného genu nebo pro analyzu

neznamych mutaci. Vhodné jsou fragmenty o délce 150—400 bp (Suzuki et al., 1990).

12



4. METODY SLECHTENI

Cilem Slechténi je zména genetického slozeni populace. Zaméfeni a ucinnost Slechténi bylo
b&hem pulstoleti ovlivnéno rozsitenim biotechnickych metod. Slechténi hospodaiskych zvifat
je dlouhotrvajici proces. Na zacatku se Slechtitelé orientovali pouze podle fenotypu. Cilem
kazdého Slechtitele je ziskat zvitata s uzitkovosti vyssi, nez byla u jejich rodici, a vyssi

plemennou hodnotu.

4.1 K¥izeni

KfiiZeni je zdmérna Cinnost Cloveka, vzéjemné oplozovani jedinch s riznymi genotypy, za

tigelem ziskani hybridniho zvifete s pozadovanymi vlastnostmi (Rehout et al., 2000).

4.2 Selekce pomoci genetickych markeri (MAS)

Pro zlepSeni odhadu genetického potencidlu mohou slouzit genetické markery. Geneticky
marker je polymorfni znak vykazujici mendelistickou dédi¢nost. Markery se déli na 1. a IL
typ. Geneticky marker je zndma sekvence DNA, kterou 1ze jednoduse identifikovat. Metoda
MAS slouzi k presné detekcei specifickych DNA variant, které jsou asociovany se zjevnym
rozdilem v konkrétnim znaku mezi jedinci (Van Eenennaam, 2005). Tato metoda se vyuziva
hlavné u znakd, které jsou viditelné az po pordzce zvifete, napt. mramorovani masa. Markery
jsou spojeny s geny, které zpusobuji genetickou proménlivost. Vyuziti markert pfispiva ke
zvyseni efektivnosti $lechténi (Jakubec et al., 2003). MAS vyzaduje znalosti o alelach gend,
které¢ jsou s nimi ve vazb&. Pii MAS sledujeme pouze konkrétni oblast zajmu. Pfinos je
spatfovan predevsim ve zvySeni efektu selekce oproti béznym selekénim programim (Eggen,
2012). Piednosti je moZnost provadét selekci uvniti rodin, sniZovani inbreedingu a zkraceni
generacniho intervalu. Zakladnim postupem je detekce markeru, stanoveni vazbové mapy
(uvadéji poradi a vzdalenost genil), ureni podilu promeénlivosti vysvétlené markerem,

a identifikace jedinct a vyuziti ve $lechténi.
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5. VYBRANE KANDIDATNI GENY

5.1 Gen riistového hormonu (GH, growth hormone)

5.1.1. Fyziologické funkce

Rustovy hormon (GH) je protein s nizkou molekulovou hmotnosti, skladajici se ze 191
aminokyselin (Etherton, 1998). Zapojuje se do fyziologickych procest, ristu a metabolismu.
S ohledem na Siroky ucinek byl navrhnut jako kandidatni gen pro vlastnosti souvisejici s
kvalitou a produkci masa. Gen GH koduje riistovy hormon, ktery ptsobi spole¢n¢ s GHR
(receptor rustového hormonu) na fetalni a neonatalni vyvoj myoblasti a osteoblastd (Jammes
and Djiane, 1996). Se specifickym receptorem na povrchu buiky hraje hlavni roli
V postnatalnim ristu (Wallis and Davies, 1976). Bovinni GH gen zasahuje do proteosyntézy
strukturalnich bilkovin (zrychluje prinik aminokyselin do bunék a urychluje tak jejich
zaclenéni do bilkovinnych molekul) a zvySuje hmotu kosternich svali (Ledvina, 1993). Na
tkanové Urovni jsou biologické funkce ristového hormonu zprostiedkovany receptorem
ristového hormonu. U skotu je rlstovy hormon syntetizovan jako prekurzor o 190
aminokyselinach. V jatrech se rustovy hormon pfeménuje na somatomediny, které zajist'uji
ucinek na urovni buiiky (Sova et al., 1990). Hlavni G¢inek genu v jatrech je stimulace

produkce IGF1 (inzulinu podobny rastovy faktor 1).

5.1.2 Struktura genu

Gen rustového hormonu byl u skotu zmapovan na 19. chromozéomu (Yerle et al., 1993).
Pomoci molekularné genetickych metod bylo identifikovano v tomto genu n¢ckolik
polymorfismi. Gen obsahuje 5 exonil a 4 introny. Celkova transkripéni délka ¢ini 1,7 kb.
U genu GH bylo pozorovano né¢kolik mutaci. Na exonu 5 byla zjisténa nukleotidova
substituce CTG/GTC na 127. kodénu a byly zde identifikovany alely A a B (Chikuni et al.,
1994). Zhang et al. (1993) detekoval mutaci nachazejici se na intronu 3 a identifikoval dvé
alely C a D. U polymorfismu na exonu 5 byla popsana asociace se znaky masné produkce
(Pilla et al., 1994).
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5.1.3 Asociace s uzitkovymi vlastnostmi

Na zéklad¢ fyziologickych funkci je gen povazovdn za kandidatni gen, ale vysledky
experimentu, které sleduji souvislost mezi genotypy a uzitkovosti nejsou jednoznac¢né. Podle
Di Stasia et al. (2003) souvisi intron 3 s nékterymi kvalitativnimi znaky masa. PCR-RFLP
analyza odhalila dvé alely GH1® a GH1P s frekvencemi 0,842 a 0,158. V&tsi efekt byl
pozorovan u CL cooking losses (ztrata pii vafeni) pii vafeni po 11. dnu s pievahou alely
GH1® nad GH1P. Vyrazny vliv véku na denni pfiristek byl zji§tén pouze prvni den. Zadny
kvalitativni parametr masné produkce nebyl ovlivnén pohlavim.

Di Stasio et al. (2002) zjistil frekvenci alel GH" 0,72 a GH® 0,28. Alela GH® nebyla nalezena.
Ptevaha alely A byla zjiSténa i u jinych plemen napt. u hereford a s frekvenci 0,78, u plemene
angus s frekvenci 0,80 a u plemene holstyn byla zaznamenanahodnota 0,91 (Chikuni et al.,
1991).

Pii genotypizaci lokusu GH byla u riznych plemen skotu detekovana pievaha alely L.
U plemen ceska cervinka a cCesky strakaty skot vSak byla zjiSténa pievaha alely V
(Neubauerova ).

Pokud jde o vztahy s vybranymi produkénimi znaky, odhady substituéniho efektu alely GH1®
nad GH1Pa ucinky dominance, byly ve viech piipadech zanedbatelny (Tab. 1) a statisticky

nevyznamneé.
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Tab. 1. Odhady genové substituce (o) a vliv dominance (d) na in vivo znaky

Znak o P d P
Parametry rist

Hmotnost 5 kg 1,04 0,71 -0,205 0,96
Hmotnost 7 kg - 0,169 0,96 -1,778 0,7
Hmotnost 11 kg 0,333 0,94 -0,352 0,95
Denni ptirtistek -0,001 0,97 -0,004 0,8
Vyska kohoutku 0,112 0,76 0,358 0,47
Délka trupu -0,103 0,88 -0,53 0,54
Obvod hrudniku 1,021 0,14 0,362 0,7
Sitka kohoutku -0,059 0,53 0,077 0,53
Sitka beder -0,024 0,76 0,044 0,68
Tloust’ka beder 0,037 0,64 0,078 0,47
Profil stehna -0,025 0,81 0,143 0,31

Zdroj: Di Stasio et al. (2003)
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5.2 Gen pro receptor riistového hormonu (GHR)

5.2.1 Fyziologické funkce

Receptor riistového hormonu je protein o 620 aminokyselinach a je ¢lenem rodiny cytokinin-
hematopoetinovych receptortt (Moody et al., 1995). Vzhledem ke kli¢ové tloze ristového
hormonu pfi iniciaci a udrZeni laktace i v regulaci rustu byl GHR navrzen jako vyznamny
kandidatni gen pro riistové vlastnosti skotu a pro znaky souvisejici s produkci masa a mléka
u skotu (Kobayashi et al., 1999). Ristovy hormon uplatiiuje sviij vliv na rist a metabolismus
prostfednictvim interakce se specifickym receptorem na povrchu cilovych bunék. Zmény ve
funkénich oblastech GHR mohou ovlivnit vazbovou kapacitu a signalni drahu, tedy vyvolat
zménu ¢innosti aktivity rustového hormonu v cilovych tkanich (Hradecka et al., 2006).
U clovéka existuje Siroké Skéala mutaci receptoru rtstového hormonu, které jsou povazovany
za pri¢inu Laronova syndromu a idiopatického malého vzrustu (Rosenbloom 1998). Podobné

u kutat byly pozorovany mutace zodpovédné za trpasli¢i fenotyp.

5.2.2 Struktura genu

Gen GHR je u skotu lokalizovan na 20. chromozomu mezi TGLA126 a GMBT41 (Moody et
al., 1995). Polymorfismus GHR je spole¢né s nedaleko umisténym genem pro receptor
prolaktinu (PRLR) jednim z kandidat pro vysvétleni tohoto efektu.(Viitala et al., 2006). Gen
kodujici bovinni GHR se skladd z 9 exontll v translatované oblasti a z dlouhé 5'- nekodujici
oblasti, ktera zahrnuje 9 netranslatovanych exont IA-Il (Jiang and Lucy, 2001). Substituce
fenylalaninu na tyroxin v transmembranové doméné je ve zietelné asociaci s produkci
a sloZzenim mléka u skotu (Bloott et al., 2003). Genotyp AA byl charakterizovan piitomnosti
tii fragmentl o velikosti 317, 83 a 55 bp, zatimco genotyp BB ¢tyfmi fragmenty 196, 121, 83
a 55 bp. Heterozygotni jedinci byli charakterizovani ptitomnosti péti fragmentd, coz odpovida
kombinaci obou homozygotnich vzort. Na obr. 2 lze vidét PCR fragmenty u japonského

skotu.
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Obr. 2 PCR fragmenty u genu GHR u japonského skotu
1, 3 a5: genotyp SS, 2: genotyp LL, 4 a 6: genotyp LS, M: marker molekulové hmotnosti
Zdroj: Ohkubo et al. (2006)

5.2.3. Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

Ge et al. (1999) detekoval pomoci RFLP tranzici A/G v promotorové oblasti a popsal vztah
mezi koncentraci IGF1 v krevni plazmé a rtstovymi vlastnostmi u plemene angus. T/A
substituce v exonu 8 podminiuje substituci aminokyselin v transmembranové oblasti receptoru.
Receptor ristového hormonu vyznamné ovlivituje obsah tuku a bilkovin. Tento fakt potvrzuje
ve své studii Vitala et al. (2006) u plemene ayshire. Polymorfismus v exonu ¢islo 10 je spojen
s kvalitou masa (Di Stasio et al., 2005). Vztah polymorfismu na pozici 257 se 14 ukazateli
masné uzitkovosti analyzovali Di Stasio et al. (2005) a zjistili vys$si hodnoty ztraty okapem
masa u jedinci nesouci alelu A spole¢né se signifikantnim efektem dominance. Navic,
u plemene angus a u dalSich plemen je délka TG mikrosateliti v oblasti P1 promotoru spojena
s rastem (Hale et al., 2000). Di Stasio et al. (2005) sledoval frekvenci alel u masnych plemen
skotu. U plemene piemontes uvadi u byka zatazenych do testd vakrmnosti frekvenci genotypu
AA 0,24, GG 0,39 a GA 0,50. U jatecnych bykt je frekvence genotypu AA 0,24, GG 0,39
a GA 0,37. Tab. 2 ukazuje primérné denni pfirGstky. Nebyly nalezeny Zadné statisticky
vyznamné rozdily (Hradecka et al., 2006). Také vysledky ziskané u plemene piemontes

neprokazaly zadny vyznamny vztah mez 257 SNP a produkénimi znaky. Podobné vysledky
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byly ziskany i u plemene angus, kde se nepodatilo nalézt vyznamny efekt na rist. Proto se
GHR nejevi jako uzite¢ny marker pro vlastnosti rastu (Di Stasio et al., 2005). GHR je

dalezitym genem zodpovédnym za rist jate¢né upraveného téla u hospodaiskych zvirat.

Tab. 2 Primérny denni pfirtistek u ceského strakatého skotu podle genotypu genu GHR

priristek n | pram. min. max. S.
Prirtstky v test 74 |1466,50 | 1273,00 | 1803,00 118,73
Genotyp AA 42 | 1466,05 | 1273,00 | 1763,00 118,35
Genotyp AG 18 | 1469,43 | 1275,00 | 1803,00 123,29
Genotyp GG 4 | 1450,75 | 1372,00 | 1517,00 58,88
Alela A 112 | 1466,89 | 1273,00 | 1803,00 119,61
Alela G 36 | 1465,28 | 1275,00 | 1803,00 112,49
PtirGstky od narozeni | 74 | 1298,39 | 1077,00 1592,00 97,75
Genotyp AA 42 |1301,03 | 1077,00 | 1592,00 105,45
Genotyp AG 18 | 1294,05 | 1110,00 | 1493,00 89,13
Genotyp GG 4 |11303,50 | 1258,00 | 1358,00 42,60
Alela A 112 | 1299,00 | 1077,00 | 1613,00 101,66
Alela G 36 |1296,50 | 1275,00 | 1493,00 81,22

n: pocet jedincd, prum.: primér, min: minimum, max.: maximum, s.: smeérodatna odchylka

Zdroj: Hradecka et al. (2006)
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5.3 Myostatin (MSTN, GDF - 8)

5.3.1 Fyziologické funkce

Myostatin (growth differentiation factor 8) je ¢lenem transformujiciho rastového faktoru a je
vyznamnym genetickym markerem, ktery ptimo ovliviiuje mnozstvi svaloviny, redukuje podil
intramuskuldrniho tuku, snizuje podil mramorovani, zvySuje kiehkost masa, zvySuje porodni
hmotnost zvifete a procento tézkych porodl a je nezbytny pro spravnou regulaci kosterniho
svalstva (Karim et al., 2000). Uginky tohoto genu byly poprvé popsany u mysi, kde byla ztrata
myostatinu spojena s nartstem poctu svalovych vldken (hyperplazie) a zvySenim velikosti
vlaken (hypertrofie) (McPherron et al., 1997). Je zajimavé, Ze mutace vede u mysi k naruSeni
struktury proteinti a nasledné ztrat¢ biologické aktivity, coz ma za nasledek zvysSeni hmotnosti
kosternich svalii az 0 200 %. Myostatin se vyskytuje v kosternim svalstvu jak v prenatélni, tak
v postnatalni fazi (McPherron et al., 1997). Bylo zjisténo, ze exprese myostatinu probiha
i v postnatalni tukové tkani skotu a mys$i a v mlééné zlaze prasat (Grobet et al., 1998),
myostatin byl nalezen i v krevni plazmé, je tedy velmi pravdépodobné, Ze receptory pro
myostatin jsou lokalizovany v riznych tkanich (Gonzalez-Cadavied et al., 1998). Myostatin
pusobi negativné na redukci rustu kosternich svalt (blokuje myogenin) a inhibuje diferenciaci
myoblastl a Sifeni myogennich bun¢k, zamezuje tvorbé svalovych myofybril u embrya
(Langley et al., 2003). Mutace naruSuji funkci proteinu a maji za nasledek vznik
nadbyte¢nych svalovych vldken. Jde o jev nazvany svalova hyperplazie (McPerron et al.,
1997). Dvojité osvaleni (,,double-muscled*) je b&ézné u plemene belgické modré (obr. 3),
piemontese a charolais a je charakterizovano zvétSenim svalové hmoty az o 20 %, které je
zvySeno poctem svalovych vlaken. Tento jev je doprovazen snizenim vnitrosvalového tuku,
pojivové tkané a zmensSenim nékterych vnitinich organti (McPherron and Lee, 1998). Dvoji
osvaleni je u masnych plemen podminéno mutacemi v genu. Celkem bylo identifikovano 9
mutaci u riznych plemen skotu (Grobet et al., 1997). Pét mutaci se nachazi v kodujici
sekvenci, jejich nasledkem je naruSena funkce proteinu, coz vede ke svalové hyperplazii

(Grobet et al., 1998). Dalsi ¢tyfi mutace inaktivuji protein a zpusobuji svalovou hypertrofii.
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Obr. 3. Piiklad nefunkéniho genu pro myostatin u plemene belgické modré

zdroj: http//:www.osel.cz/popisek.php?popisek=5562&img=1180424365.jpg

5.3.2. Struktura genu

Gen myostatinu se vyskytuje u skotu na 2. chromozému a je povazovan za negativni regulator
svalového ristu. Gen se sklada ze dvou intronti a tii exontl. Velikost prvniho exonu je 506 bp.
Myostatin kdduje ristovy faktor pro vyvoj svali. Gen byl identifikovan jako lokus zékladniho
znaku. Ve studii byla identifikovdna mutace genu zodpovédného za fenotyp dvojitého
osvaleni. Poc¢et mutaci naznacuje, Ze myostatin je u skotu vysoce variabilni. Bylo detekovano
11 pard bazi v kodujici sekvenci pro C-koncovou doménu proteinu, které zptisobuji svalovou
hypertrofii (Grobet et al., 1997).

U plemene gasconne a piemontese byla nalezena mutace zpusobujici zaménu guaninu (G) za
adenin (A) na pozici 938 bp exonu 3, coz ma za nasledek substituci aminokyselin cytosinu za
tyrosin. Substituce vede ke zméné konformace a stability vysledného proteinu. Jde
0 jednonukleotidovou mutaci (SNP, single nukleotide polymorphism) (Grobet et al., 1998). Je
zajimavé, Ze kazdé masné plemeno ma svou charakteristickou mutaci myostatinu, ktera
zpusobuje dvoji osvaleni. Tyto mutace byly nalezeny u plemen charolais, limousine,
piemontese aj. U plemene gasconne je snahou Slechtitelt potlacit vyskyt dvojitého osvaleni
z diivodu zaméfeni plemene. Pfi dvojitém osvaleni dochazi ke znacnym komplikacim béhem

porodu.
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U plemene belgické modré se mutace nachazi na tfetim exonu na pozici 11 bp. Tato delece
ma za nasledek posunuti sekvence a je pfedcasné zarazen stop kodon, protein je tak zkracen
(Grobet et al.,1998).

Zatimco u plemene piemontes jde o bodovou mutaci na tfetim exonu, u plemene charolais je
mutace na 2. exonu (substituce nukleotida T za C)

Karim et al. (2000) a Smith et al. (2000) popsali u dalSich plemen skotu nové mutace. AvSak

tyto mutace maji mén¢ vyznamny vliv na vyvoj svali.

5.3.3 Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

Weiner et al. (2002) zjistil, Ze mutace myostatinu vyrazn¢ ovliviiuji kosterni znaky.
U plemene piemontese a jeho kiizenci ovliviiuje prirtstky a stupen osvaleni. Alela MH je
spojena se zvySenym vyskytem komplikaci pfi porodu a se zvySenim porodni hmotnosti
0 2,4 kg. Tato alela mé¢la také vyznamny vliv na hmotnost jatecné upraveného téla (JUT),
zvySeni produkce svalii a sniZzeni obsahu tuku v mase a dale zvySeni hmotnosti téla pii
porazce o 14,1 kg. Alela méla také vliv na klasifikaci SEUROP (tfidéni jatecné upravenych
t€l podle zmasilosti, zejména hlavnich ¢asti S - nejvyssi, P - $patna) (Wienner et al., 2009).
Alela MH snizila obsah nasycenych tuka ve svalu.

Myostatin plsobi jako negativni reguldtor rlstu kosterniho svalstva a udrzuje kosterni
svalstvo ve vhodném poméru (McPherron, 1997). KtiZenci piemontese s neaktivni alelou maji
vys$8§i porodni hmotnost.

Studie u prasat ukazuje, ze jedinci s genotypem AB maji vyssi denni pfirtistek nez jedinci
s genotypem AA (Juany et al., 2001).

Jedinci, u kterych se projevuje dvojité osvaleni, jsou homozygotni, nesou ve své genetické

vybave dvé zmutované alely myostatinu.
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5.4 MyoD rodina

5.4.1 Fyziologické funkce

MyoD je protein, ktery hraje roli v regulaci svalové diferenciace. Genova rodina reguluje
embryonalni formovani myofybril. Tyto geny koduji zakladni helix-loop-helix protein a jsou
obsazeny pouze v kosterni svalovin¢ (Olson, 1990). Rodina MyoD zahrnuje Ctyfi geny:
MYF3, MYF4, MYF5 a MYF6 (Gadzova et al., 2006). Tyto geny koduji transkripéni faktory a
hraji kli¢ovou roli v ristu a vyvoji kosterniho svalstva, jsou povazovany za kandidatni geny
pro vlastnosti masa u skotu. Postnatalni exprese gent MyoD rodiny byla nalezena pouze
v satelitnich buiikdch. U potkanil bylo zjisténo, Ze se gen MYF3 vyskytuje predevs§im v bilych
vldknech (,,fazickd vlakna®) a MYF4 piedevS§im v cervenych vlaknech (“tonicka vldkna®)
(Hughes et al., 1993). Kone¢na diferenciace svalovych bunék je zavisla na funkci

myogennich regulacnich faktort (Ciesak et al., 2002; Braun et al., 1988).

MYF 3 (myogenic factor 3)

Myogenni faktor 3 je produktem genu MyoD. Z MyoD rodiny byl identifikovén jako prvni
(Weintraub et al., 1991). Gen MYF3 indukuje diferenciaci fibroplastti na myoblasty (Hasty et
al.,1993).

MYF4 (myogenic factor 4

MYF4 fizuje myoblasty do vicejadernych myofibril (Hasty et al.,1993). Pfedpoklada se, Ze by
mohl mit vztah k proménlivosti po¢tu tvofenych svalovych vlédken, coz vede ke zmeéné
mnozstvi svalli a tudiz i hmotnosti libového masa (Soumillion et al., 1997). MYF4 je

povazovan za kandidatni gen pro produkci masa a rozvoj svalovych vlaken u skotu.

MYF5 (myogenic factor 5)

MYFS5 hraje diilezitou roli v rastu a vyvoji savcti. Gen MYF5 se aktivuje u ¢asného embrya
a pfimo se ucastni pocate¢niho vyvoje svalové bunky a hraje vyznamnou roli Vv regulaci
kosterniho svalstva (Rudnicky et al.,1993). Experimenty u mysi prokazaly, ze gen MYF5 ma
vliv na vyvoj svali (Braun et al., 1990). Jedinci s alelou MYF5 maji vice svalovych vlaken,
rostou rychleji a jsou vice osvalené. Proto byl gen MYF5 vybran jako geneticky marker pro

zlepSeni vlastnosti masa.
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MYF6 (herkulin, myogenic regulatory factor 4)

Gen MYF6 se ucastni procesu myogeneze, udrzuje svalova vladkna v diferencovaném stavu
a podili se na regeneraci svall. Jeho loha spociva v udrzeni diferencovaného stavu myofibril

(Vykoukalova et al., 2005).

5.4.2 Struktura genu

MYF3 byl lokalizovan na 15. chromozomu. Tento gen se sklada ze tii exont o délce 629 bp,
75 bp a 250 bp (Chang et al., 1995) Obr. 4 ukazuje amplifikovanou ¢ast produktu PCR
0 velikosti 166 bp.

600 bp
500bp
400bp
300bp
200bp

q &6 bp -

100bp

Obr. 4 PCR produkt genu MYF3 (exon 1)
M: marker, 1-5: PCR produkt MYF3 genu
zdroj: Ujan et al. (2011)

MYF4 byl lokalizovan na 16. chromozému. Jakakoliv odchylka v expresi tohoto genu nebo
zména struktury zpusobena mutaci muze mit vliv na proces diferenciace a na kvalitu masa
(Buckingham et al., 1992). MYF4 byl pifedmétem nékolika diivéjSich studii u prasat.
Soumillion et al.,(1997) zaznamenal u prasat fadu mutaci v MYF lokusu.

MYF5 byl lokalizovan na 5. chromozomu, presnéji v oblasti 592.5 (Soumillion et al., 1997).
Obr. 5 ukazuje optimalizaci reakéni smési PCR pro gen MYF5.
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M1 2 3 45 6 7 89 10 1112 M N

Obr. 5 Optimalizace reakéni smési PCR pro gen MYF5
M: marker 50-1000 bp, 1-12: vzorky z inseminac¢nich davek - 445 bp, N - kontrola bez DNA

Zdroj: KiSacova et al. (2005)

5.4.3. Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

MYF3, MYF5 a MYF6 maji pod kontrolou cely svalovy rozvoj. U ¢inskych plemen skotu
nanyang a jiaxin nebyly pozorovany mezi genotypy AA a BB zadné statisticky vyznamné
rozdily. Nicmén¢ u plemene qinchuan s genotypem BB byla u zvifat pozorovana nizsi vyska v
kohoutku a nizsi vySka v kiizi v porovnanim s genotypem AB (Zhang et al., 2007). Podle
Kuryho et al. (2002) vykazuji zvifata s genotypem BB vys$i procento svaloviny v JUT.
Jedinci s genotypem AA maji vyssi hmotnost masa v kyté. Verner et al. (2007) prokazal, ze
jedinci s genotypem BB maji vyssi obsah intramuskularniho tuku. Tab. 3 ukazuje, Ze byl
pozorovan vyznamny vliv na hmotnost ve 12 mésicich. Jedinci s genotypem BB nebo AB méli
vy$§i hmotnost ve 12 mésicich neZ jedinci s genotypem AA. U ostatnich znakd nebyla
nalezena mezi genotypy zadna asociace mezi. Kratochvilova et al. (2009) zjistila u prasat, Ze
jedinci AA pro gen MYF6 m¢li vyssi procento svaloviny v JUT a nizsi podil tuku v hlavnich

masitych ¢astech v porovnani se zbyvajicimi dvéma genotypy.

25



Tab. 3 Asociace mezi genotypy genu MYF5 a paramery ristu

Genotyp AA AB BB
Porodni hmotnost 22,26+1,87 | 22,74+1,46 22,76+1,29
Hmotnost ve 3 mésicich | 68,89+ 6,02 70,38+5,33 74,24+4,76
Hmotnost v 6 mésicich 120,60+10,21 | 125,21+8,95 | 129,17+8,83
Hmotnost ve 12 mésicich | 186,37+13,38 | 198,14+12,73 | 200,86+14,21
Pramérny denni prirastek | 0,51+0,08 0,54+0,03 0,55+0,06

Zdroj: Chung and Kim (2005)
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5.5 Leptin (Gen obezity)

5.5.1 Fyziologické funkce

Gen pro leptin je primarné¢ exprimovan v bilé tukové tkéani. Leptin je kulovity protein
s terciarni strukturou podobnou hematopoetickému cytokinu, vylucovany buiikami tukové
tkané, reguluje piijem krmiva, energetickou bilanci, rast, plodnost a imunitni funkce, a podili
se na zlepSeni kiehkosti masa a regulaci télesné hmotnosti (Glaum et al., 1996). Kiehkost
masa se zlepSuje nepiimo pies obsah tuku v mase. Jeho absence vede k morbidni obezité.
Cirkuluje v krevnim séru ve volné a vazané form¢. Volna forma je biologicky aktivni forma.
Druhd forma je vdzand na proteinovy nosi¢. Leptin je uvolnén do krve a transportovan do
mozku. Hraje roli v syntéze glykogenu a glukozy a je zvlasté aktivni v mozku. Tato oblast
mozku se podili na regulaci pfijmu potravy. Leptin stimuluje reprodukcni systém u obou

pohlavi prostfednictvim zvyseného uvolnovani hypofyzy (Barash, 1996).

5.5.2 Struktura genu

Molekula leptinu je tvofena 167 aminokyselinami (Glaum et al.,1996). Ma strukturu Ctyi-
Sroubovice o 56 otackach (Zhang et al., 1997). U skotu je leptin lokalizovan na chromozému
Cislo 4. Leptin je umistén na BTAUq32 (Pfister-Genskow et al.,1996), sklada se ze tii exoni a
dvou intrond. Pouze dva exony jsou pieneseny do proteinu. Kdédovaci oblast leptinu je
obsazena v exonu 2 a 3, které jsou od sebe vzdaleny intronem dlouhym pftiblizné 2 kb.

(Zadworny and Kuhnelin, 1990).
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5.5.3 Asociace s uzitkovymi vlastnostmi

Polymorfismus leptinu je v asociaci s ukladanim tuku, s pfijmem potravy a s energetickou
bilanci (Fitzsimmons et al., 1998). Analyza polymorfismu u prasat prokazala, Zze usek
0 velikosti 3649 bp v tomto genu ziejmé souvisi s vyskou hibetniho sadla (Jiang and John,
1999). Bylo vynalozeno velké usili za ucelem porozumét roli leptinu v regulaci piijmu krmiva
a v reprodukci u prezvykavcu (Chilliard et al., 2001). V jedné studii v ¢in¢ pfisli na to, ze
alela B by mohla byt spojena s rychlejSim tempem ristu a s télesnou hmotnosti. Kravy
s genotypem BB vykazovaly rychlejsi rist (Yang et al., 2007). Vysledky naznacuji, ze alela
T je spojena s vysokym podilem tuku a praimérnou kvalitou hibetniho sadla (Schenkell et al.,
2006). Nkruhman et al., prokazali ze zvitata nesouci alelu T produkuji mén¢ libové maso
v porovnanim s jedinci s alelou C, ale nelisi se ve stupni mramorovani masa. Buchanan et
al.,objevili vyznamny vliv alely T na vy$$i obsah tuku a praimérnou hodnotu ze tfech méfeni

vysky hibetniho sédla podél 12. Zebra ale nezaznamenali vyznmany vliv na mramorovani.
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5.6 Gen pro inzulinu podobny rustovy faktor (IGF)

5.6.1. Fyziologické funkce

Inzulinu podobny ristovy faktor je bazicky polypeptid o 70 aminokyselinach. Jeho receptor se

nachdzi na buné¢né membrané a podoba se inzulinovému receptoru. Snizena koncentrace IGF

vvvvvv

vvvvvv

pro masnou uzitkovost a plodnost. Je jednim znejdilezitéjSich rastovych faktord
ovliviyjicich rist kostry a hlavnim prostfednikem ristového hormonu. Tento protein hraje
dalezitou fyziologickou roli vristu a vyvoji pfed narozenim, jak lokdln¢ v nékterych
organech, tak globdln¢ prostfednictvim cirkulujictho IGF, je dulezitym faktorem v fadé
metabolickych pochodll a ma nékteré vlastnosti podobné inzulinu (Werner et al., 1994, Ge et
al. 2001). Studie naznacuji, ze podporuje rust a bunééné déleni v mnoha tkéanich. Vysledky

ukazuji na moZnost asociace s obsahem libového masa a s konverzi krmiva.

5.6.2 Struktura genu

IGF byl identifikovan ve studii a nachazi se v nekddujici oblasti intronu (Moody et al., 1996).
U skotu byl gen IGF mapovan na chromozému ¢islo 5. U IGF byly pozorovany dvé alelické
varianty (A a B). Genotyp AA je charakterizovan ptitomnosti dvou restrikénich fragmenti 226
bp a 23 bp, kdezto genotyp BB ptitomnosti jednoho fragmentu o délce 249 bp, heterozygotni
jedinci AB maji tii fragmenty 249, 226 a 23 bp (obr. 6).
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Obr. 6 PCR fragmenty u genu IGF1

M: marker molekulové hmotnosti,

zdroj: Szewczuk et al. (2011)

5.6.3 Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

Hayden et al. (1993) a Stisk et al. (1998) naznacuji, Ze vztah mezi ristem a koncentraci IGF
muze ovlivnit ptijem krmiva v rané fazi rastu. Telata s genotypem AB ziskala o 12,31 kg vice
nez telata s genotypem BB. Efekt pohlavi nebyl u zadného znaku statisticky vyznamny. Ge et.
al (2001) uvadeéji ze frekvence alely A a B u plemene angus byla 0,64 a 0,36. Vysledky
v dosavadnich sdudii neprokédzaly Zadnou asociaci mezi timto polymorfismem a ristem
jate¢né upraveného téla.

Tab 4 ukazuje, Zze kravy s genotypem AB mély vyssi hmotnost ve 3. mésici nez kravy
s genotypem BB. Telata s genotypem AB méla o 12,31 kg vice nez telata s genotypem BB.
Vyznamny vliv na porodni hmotnost, hmotnost v 6 a ve 12 mésicich a v dennim pfirtstku

vsak zjistén nebyl (Chung et al., 2005).
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Tab. ¢. 4 Asociace mezi genotypy genu IGF a parametry ristu

Zdroj: Chung and Kim (2005)
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Genotyp AA AB BB
Porodni
23,46+1,41 22,85+1,38 22,38+1,50
hmotnost
Hmotnost ve 3
70,72+6,71 75,05+5,06 62,74+4,46
mes.
Hmotnost v 6
124,56+11,31 128,72+7,01 123,62+7,53
més.
Hmotnost ve 12
186,52+18,09 191,33+11,02 189,62+12,65
més.
Denni prirastek 0,51+0,07 0,52+0,06 0,52+0,06




5.7 Thyreoglobulin (TG5)

5.7.1 Fyziologické funkce

Thyreoglobulin je povazovan za kandidatni gen pro obsah intramuskularniho tuku. Produkt
tohoto genu je prekurzorem pro thyroidni hormony stitné zlazy, triiodothyroninu a
tetraiodothyroninu, které se podileji na vzniku a diferenciaci tukovych bun¢k (Barendse et al.,
1997) Hladina triiodothyroninu a tyroxinu ovliviiuje intenzitu metabolismu a je asociovana
s ukladanim intramuskularniho tuku a vyvojem tukovych bunék (Mars et al, 2001).
Thyroglobulin je bilkovinovy dimer o velikosti 660 kDA produkovany vyhradné ve §titné

zlaze a je nutny k syntéze hormont §titné zlazy tyroxinu.

5.7.2 Struktura genu

Thyreoglobulin je lokalizovan na 14. chromozému a obsahuje 37 exond. Velikost genu je 550
bp (Barendse, 1990).

5.7.3. Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

Homozygotni jedinci pro mutovanou alelu dosahovali vys§iho marbling skére a méli vyssi
obsah intramuskuldrniho tuku. Alela bez mutace ma pozitivni asociaci k ploSe nejdelsiho
zadového svalu m. longissimus dorsi. Byla nalezena T/C substituce na pozici 537 bp v DNA

sekvenci. Barendse et al. (2004) potvrdil asociaci alely T s vy$§im marbling skore.
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5.8 Gen pro stearoyl CoA denaturaza (SCD)

5.8.1 Fyziologické funkce

SCD je geneticky marker pro nutricni hodnotu masa. Produktem genu stearoyl-CoA
denaturazy je enzym odpovédny za pieménu nasycenych mastnych kyselin v jednoduché
nenasycené kyseliny v sav¢ich adipocytech. Jde hlavné o kyselinu stearovou a kyselinu
palmitovou (Keating et al., 2006). Gen SCD je vyznamné¢ asociovan s Kyselinou olejovou a
nenasycenymi mastnymi kyselinami a je dilezitym faktorem pro chut a kvalitu hovéziho

masa (Shin et al., 2006).

5.8.2 Struktura genu

Gen SCD byl lokalizovan na chromozému cislo 26. Délka tohoto genu je 5331 bp. Sklada se
ze 6 exonu a 5 intrond (Taniguchi et al., 2004). V genu SCD bylo objeveno 9 riznych mutaci,

u jedné z nich byl zjistén vliv na procenticky obsah jednotlivych mastnych kyselin.

3.8.3 Asociace s uZitkovymi vlastnosmi

Taniguchi et al. (2004) sledoval vztah mezi SCD genotypem a slozenim mastnych kyselin a
bodem tani tuku po porazce u japonského ¢erného skotu. Odhalil aminokyselinovou substituci
valinu na alanin. Zvysledkl je patrné, Ze alaninova varianta snizuje bod tani
intramuskuldrniho tuku. Na pozici 878 bp v DNA sekvenci byla zjiS§téna pozitivni asociace
mezi alaninovou variantou SCD genu a obsahem nenasycenych mastnych kyselin. Kyselina
muristové a kyseliny stearové vykazovali jedinci s genotypem GG. Vztah mezi SCD a JUT a
vysSkou hibetniho sadla zjiSten nebyl, avSak byla pozorovana nizka souvislost
s intramuskularnim mramorovanim masa. Genotyp GA vykazoval vyznamnou asociaci
S mramorovanim v porovnani s jinymi genotypy. U heterozygotnich jedinci byl zjiStén

nejvyssi stupent mramorovani.
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5.9. Gen pro diacylglycerol O-acyltransferasu (DGAT)

5.9.1 Fyziologické funkce

Gen DGATL1 je kandidétni gen pro mramorovani masa (obr. 7 a obr. 8) a pro mnozstvi tuku
v mléce. Gen DGATL koduje enzym diacylglycerol O-acyltransferazu. Produktem genu
DGAT1 je mikrozomalni enzym, ktery se velkou mérou podili na metabolismu
triacylglyceridd. Hraje dulezitou roli v metabolismu bunééného diacylglycerolu, v procesech
ukladani lipoproteidii a tvorby tukové tkané. Diacylglycerol O- acyltransferase ma ucinek
pfedevsim na sval m. semitendimosus a zvySuje obsah intramuskularniho tuku. Jeho produkty
se pfimo podileji na syntéze triglyceridd. Gen DGAT1 ma vztah k tuénosti mléka. Mysi
s nefunkénim genem nejsou schopny produkovat mléko a maji snizenou schopnost vytvaret

svalovy tuk (Smith et al., 2000).

Obr. 7 Stfedni mramorovani Obr. 8 Jemné mramorovani

Zdroj: http//:www.osel.cz/index.php?clanek=193

5.9.2 Struktura genu

Gen DGAT1 se nachazi na 14. chromozomu a byl identifikovéan jako kandidatni gen pro obsah
tuku. Gen obsahuje 17 exonu a celkova délka je 8,6 kb (Grisart et al., 2006).
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5.9.2 Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

V n€kolika studiich byla pozitivni asociace mezi genotypem genu DGAT1 a obsahem
intramuskuldrniho tuku, vSechny tyto studie byly provadény u holStynského plemene. Thaller
et al. (2002) zveiejnil signifikantni asociaci alely Q S obsahem intramuskularnaho tuku
u plemene hol$tyn a charolais. Polymorfismus K232A je spojovdn se zménami v syntéze tukt
(Winter et al., 2002). Lisinova varianta genu vyrazn¢ zvySuje obsah intramuskularniho tuku.

Tento rozdil byl zjistén pouze mezi homozygoty.
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5.10 Gen signalniho snimace aktivatoru transkripce (STAT5A)

5.10.1 Fyziologické funkce

STATS5A (signal transducers and activators transcription) predstavuje skupinu transkripénich
faktordi a je velmi dalezitym intracelularnim mediatorem prolaktinu a v reakci na prolaktin
muze aktivovat transkripci gend pro mlécné proteiny (Wakao et al., 1994). Na cilovych
genech je znamy jako hlavni medidtor ristového hormonu a prolaktinu o cilovych gent
(Argetsinger and Carter-Su, 1996). Jeho produktem je enzym, ktery je zodpovédny za
pfeménu nasycenych mastnych kyselin v jednoduché nenasycené mastné kyseliny. STAT5A

byl poprvé identifikovan v mlécné zldze a zpocatku byl znam jako faktor mlécné zlazy.

5.10.2 Struktura genu

STATS5A existuje v izoformach A a B, ktera se lisi v karboxylovém konci molekuly proteinu
a jsou koédovany geny STAT5A a STATSB. Oba geny se nachazi blizko sebe a byly mapovany
na chromozomu 19q17 (Goldammer et al., 1997). STAT5A se sklada z 19 exont kodujicich
794 aminokyselinovych fetézcl. U STATSA bylo nalezeno nékolik mutaci.

5.10.3 Asociace s uZitkovymi vlastnostmi

Ve véku 9 a 15 mésici byla zjisténa o 27,5-33kg vyssi hmotnost u byki s genotypem CC
s porovnanim s heterozygoty CT. Genotyp CC je spojovan s vyrazné rychlejSim rlstem.
Studie ukdzala, Ze byci s genotypem CC konzumuji méné€ krmiva, suSiny a bilkovin a zaroven
vykazuji lepsi konverzi krmiva nez CT byci. Genotyp CT v exonu 7 vyznamné ovlivituje 5 ze
0 20 kg vyssi u byku s genotypem CC nez u byki s genotypem iCT. . (Flisikowski et al.,
2003)
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7. SEZNAM POUZITYCH ZKRATEK

A adenin

bp base pair; par bazi

C cytosin

DGAT dyacylglycerol O-acyltransferase

DNA deoxiribonucleic acid; deoxyribonukleova kyselina

G guanin

GDF8 growth differentiation factor 8; myostatin

GH growth hormone; riistovy hormon

GHR growth hormone receptor; receptor rustového hormonu

IGF insulin-like growth factor; inzulinu podobny ristovy faktor

JUT jate¢n¢ upravené télo

MAS marker assisted selection; markery asistovana selekce

MYF3 myogenic factor 3

MYF4 myogenic factor 4

MYF5 myogenic factor 5

PCR polymerase chain reaction; polymerazova fetézova reakce

RFLP restriction fragment lenght polymorphism; polymorfismus délky restrikénich
fragmentt

SSCP single-strand conformation polymorphism; konformacni polymorfismus

jednotetézove DNA

T tymin

T3 triiodothyronin
T4 thyroxin

TG5 thyreoglobulin
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