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Vliv genotypu CXCR1 na dojivost a zdraví vemene 

českého strakatého skotu 

 

Souhrn 

 Mastitida je nejrozšířenějším onemocněním v chovu skotu. Ovlivňuje mléčnou 

užitkovost krav a způsobuje značné ekonomické ztráty. Jedná se o zánětlivý proces v mléčné 

žláze, během něhož se uplatňují buňky vrozené imunity, zejména neutrofily, které jsou do 

postižené oblasti přiváděny prostřednictvím chemotaxe. Chemoatraktivní látky stimulují 

receptory na povrchu neutrofilů a tím zprostředkovávají imunitní reakci. Tyto receptory pro 

chemotaktické interakce a tedy účinnost imunitní odpovědi zvířat mají genetický základ, který 

se může uplatnit při šlechtění. Jedním z receptorů, kterým je věnována pozornost několika 

studií je chemokinový receptor CXCR1. Vztah mezi polymorfismem genu pro tento receptor, 

zdravím vemene a dojivostí byl doposud publikován u holštýnského a jerseyského skotu 

v různých zemích.  

Cílem této práce bylo vyhodnotit vliv polymorfních variant genu CXCR1 +777 C/G na 

výskyt somatických buněk v mléce a dojivost českého strakatého skotu. Během tří laktací bylo 

pozorováno celkem 298 dojnic ve čtyřech různých chovech. Jejich genotypy byly stanoveny 

metodou PCR-RFLP. Získané údaje byly statisticky vyhodnoceny prostřednictvím modelu 

GLM v programu SAS 9.4. Ve sledovaném souboru byly zjištěny genové frekvence C = 0,36  

a G = 0,64. Hodnocení dojivosti a výskytu somatických buněk proběhlo jednotlivě za každou 

laktaci. Vyhodnocením pomocí modelu GLM nebyl prokázán vliv genotypu na zdraví vemene 

ani dojivost. Tato práce je vůbec prvním pozorováním polymorfismu CXCR1+777 C/G na 

českém strakatém skotu.  

 

Klíčová slova: český strakatý skot, somatické buňky, dojivost, polymorfismus, CXCR1, 

mastitida, zdraví vemene 



 

 

 

 

  

Relationship between CXCR1 genotype with milk yieald 

and udder health in Czech Fleckvieh cattle 

 

 

Summary 

Mastitis is the most spread disease in cattle farming. It influences milk yield of the dairy 

cattle and causes high economic losses. Mastitis is an inflammation of breast tissue, during 

which the innate immune cells mostly neutrophils are utilized. The neutrophils migrate to the 

site of injury by chemotaxis. Chemoattractants stimulate receptors on the surface of neutrophils, 

and trigger the immune reaction. Selection based on gene variants of these receptors can be 

used in breeding. One of theese receptors, studied by many researches, is chemokine receptor 

CXCR1. The relationship between polymorphism of the receptor’s gene, the health of the udder 

and milk yield have been published for Holstein and Jersey cattle in many countries. 

The goal of this study was to evaluate the influence of polymorphic variants of the 

CXCR+777 C/G gene on the occurrence of somatic cells in milk and milk yield of Czech 

Fleckvieh cattle. 298 dairy cattle of four different breeds were observed during three lactations. 

Their genotypes were determined by PCR-RFLP method. Results were analyzed by GLM 

model in SAS 9.4. 

The gene frequency of C = 0, 36 and G = 0, 64 has been determined in the tested group. 

The evaluation of milk yield and occurence of the somatic cells was performed per each 

lactation separately. The influence of different CXCR 1 + 777 genotypes on udder health of the 

udder or milk yield was not confirmed by GLM model. This thesis is the first observation of 

CXCR1+777 C/G polymorphism on Czech Fleckvieh cattle.  

 

Keywords: Czech Fleckvieh cattle, Mastitis, udder health, milk yield, somatic cells, 

polymorphism, CXCR1  
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1 Úvod 

Cílem chovatelů a šlechtitelů je vždy co největší efektivita chovů, tedy produktivita  

a s tím spojené zdraví zvířat. Během posledních desetiletí již bylo dosaženo značného zlepšení 

primárních produkčních vlastností skotu. Svůj podíl na tom nese umělá inseminace, kontroly 

užitkovosti a selekční postupy. Cíleným šlechtěním na užitkové vlastnosti však u dojeného 

skotu dochází ke snížení jeho funkčních (sekundárních) znaků. V užitkových chovech se tak 

velmi často vyskytují mastitidy, které představují značný chovatelský i ekonomický problém. 

Toto onemocnění zvyšuje náklady chovu, snižuje užitkovost a ovlivňuje finanční hodnocení 

mléka. 

Na zdraví i užitkovosti skotu se podílí jak vlivy prostředí, tak genetické založení zvířat. 

Předmětem zájmu chovatelů i odborníků se tak vedle způsobů zlepšování welfare  

a technologií chovu stávají také genetické předpoklady stád. Současné šlechtění využívá 

nástroje molekulární genetiky i konvenční postupy fenotypového hodnocení a spojuje je tak  

v účinný způsob zlepšování vlastností populace. Uplatňují se genomické hodnocení zvířat  

a markery asistovaná selekce, které šetří čas i původní náklady na genetický pokrok. Jedná se 

o postupy, které prostřednictvím identifikace polymorfismů genů a jejich vztahu k 

fenotypovému projevu usnadňují genetický pokrok. Jsou-li známy principy zodpovědné za 

úspěšnou imunitní odpověď organismu i jejich genetické podmínění, lze díky genotypování 

selektovat jedince s horšími produkčními vlastnostmi a náchylností k ekonomicky významným 

onemocněním jako je právě mastitida. 

V poslední době byla věnována značná pozornost polymorfismu genu CXCR1  

v souvislosti s mléčnou užitkovostí a imunitní odpovědi při zánětu vemene. Publikované 

výsledky některých studií na různých plemenech skotu naznačují, že právě selekce podle 

polymorfismu tohoto genu by mohla být značným přínosem pro zdraví vemene a užitkovost 

skotu. Zatím jsou známy studie na holštýnském a jerseyském skotu. 
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2 Cíl práce a hypotéza 

2.1 Cíl práce 

Cílem práce je vyhodnotit vztah mezi polymorfními variantami genu pro CXC 

chemokinový receptor 1 (CXCR1), dojivostí a zdravím vemene krav českého strakatého skotu. 

2.2 Hypotéza 

Dojnice s mutovanou alelou genu pro CXC chemokinový receptor 1 vykazují vyšší 

dojivost než dojnice s alelou nemutovanou. 

 

Dojnice s mutovanou alelou genu pro CXC chemokinový receptor 1 vykazují nižší počet 

somatických buněk v mléce než dojnice s alelou nemutovanou. 
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3 Rešerše 

3.1 Český strakatý skot 

Český strakatý skot je tradičním plemenem skotu na území České republiky. Patří do 

celosvětové populace strakatých plemen (Fleckvieh) shodného fylogenetického původu, která 

se pro svoje vynikající vlastnosti a široké využití rozšířila na všechny kontinenty. V České 

republice zaujímá český strakatý skot přibližně jednu polovinu celkových stavů skotu (ČESTR, 

2008a). 

3.1.1 Historie českého strakatého skotu 

Plemeno má původ ve Švýcarsku, v krvi Bernsko-Simentálského skotu, což je 

červenostrakaté plemeno velkého tělesného rámce. Do českých zemí se toto plemeno dostalo 

ve druhé polovině 19. století dovozem plemenných býků na velkostatek Napajedla. Následně 

došlo ke křížení s domácími kravami, většinou s českou červinkou. Tak se plemeno v českých 

zemích začalo rozšiřovat nejprve na Hanou, ale časem příliv švýcarské krve ovlivnil populaci 

skotu i v ostatních oblastech českých zemí (ČESTR, 2008a). Vzniklo tak několik místních 

krajových rázů českého červenostrakatého skotu, které byly ve 30. letech 20. století sloučeny 

do jediného plemene. Od roku 1923 se začala uplatňovat kontrola užitkovosti a to zejména při 

výběru býků pro další plemenitbu (Botto et al., 1984). Postupy selekce a vývoj plemene se 

značně zpozdil v období druhé světové války. V šedesátých letech minulého století se v rámci 

plemene začalo uplatňovat zušlechťovací křížení s plemeny ayshire, švédským černobílým 

skotem a dánskou červinkou za účelem zlepšení důležitých vlastností českého strakatého skotu, 

především dojivosti. Začátkem 70. let 20. století se začali využívat i býci holštýnského plemene 

(Urban et al., 1997). Od záměrného křížení se později upustilo a od 90. let 20. století se plemeno 

zušlechťuje pouze býky fylogeneticky příbuzných strakatých plemen.  

Svůj současný název nese plemeno od roku 1967 a plemenná kniha je vedena od roku 

1994. V roce 2010 byla populace původního (nezušlechtěného) typu zařazena do programu 

uchování původních genetických zdrojů (ČESTR, 2012; Národní středisko pro genové zdroje). 
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3.1.2 Šlechtění a chovný cíl českého strakatého skotu 

Vývoj v oblasti chovu a šlechtění strakatého skotu jsou procesy realizované podle 

schváleného šlechtitelského programu, který je zaštítěn Svazem chovatelů českého strakatého 

skotu. Jedná se o uznané chovatelské sdružení pro český strakatý skot, jemuž přísluší 

zodpovědnost za vedení plemenné knihy, definici a aktualizaci chovného cíle  

a šlechtitelského programu (ČESTR, 2008b).  

Chovatelé strakatého skotu jsou na evropské úrovni sdruženi do Evropského sdružení 

chovatelů strakatého skotu (Europäische Vereinigung der Fleckviehzüchter – EVF) se sídlem 

v Mnichově. Sdružení EVF bylo založeno v roce 1962 tamtéž. Světová federace Simmental-

Fleckvieh pak byla založena o 10 let později při příležitosti konání 11. kongresu EVF v Záhřebu 

(Skládanka et al., 2014). Mezinárodní spolupráce se uplatňuje i na úrovni genomického 

hodnocení skotu. Prostřednictvím databáze DAC se shromažďují a vyhodnocují genomická 

data (za použití celkového složeného indexu GZW - Gesamtzuchtwert) pro strakatý skot České 

republiky, Německa a Rakouska. Od roku 2009 byly zavedeny plemenné hodnoty masné 

užitkovosti, o dva roky později bylo zavedeno hodnocení exteriéru a od roku 2014 jsou do 

společného výpočtu implementovány plemenné hodnoty pro mléčnou užitkovost. 

V současnosti se připravuje zavedení společných plemenných hodnot pro znaky fitness.  

Ve společných výpočtech zastupují česká data o strakatém skotu 11% (Prýmas, 2015; 

Velechovská, 2016). Vlivem politiky EU, prodejních cen mléka i zvyšující se užitkovosti dojnic 

dochází v České republice během posledního desetiletí k poklesu stavů skotu. Přes tento trend 

představuje český strakatý skot, s počtem 159 000 krav v plemenné knize a přímým napojením 

na populaci rakouskou a německou, čtvrtou nejrozsáhlejší populaci červenostrakatého skotu  

v Evropě (Skládanka et al., 2014).  

Graf č.1: Přehled stavů skotu v České republice: Vytvořeno na základě údajú z výročních zpráv ČMSCH 2006 a 2015 
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Pro toto plemeno je charakteristický střední až větší tělesný rámec s přiměřeně silnou 

kostrou a dobrým osvalením. Jedná se o skot kombinovaného produkčního zaměření se 

zvýrazněnými znaky mléčnosti. Exteriér vyniká hlubokým, prostorným hrudníkem a dobře 

utvářenou zádí. Vemeno má polovejčitý tvar (ČESTR, 2008a).  

Chovným cílem plemene je v současnosti zlepšování funkčních vlastností s ohledem na 

mléčnou i masou produkci a dobrý zdravotní stav. V oblasti mléčné užitkovosti je dlouhodobým 

cílem užitkovost 6000 až 7500 kg mléka za laktaci, s obsahem bílkovin nejméně 3,5 %. Poměr 

obsahu bílkovin a tuku v mléce by měl odpovídat 1:1,15 - 1,20. Cílem masné užitkovosti je pak 

přírůstek nad 1300 g denně v intenzivním výkrmu býků a jatečná výtěžnost nad 58 %. Těchto 

parametrů již dosahuje řada předních chovů v současnosti. Mezi požadavky ukazatelů fitness 

jsou uváděny zejména dlouhověkost, 4-5 laktací a střední ranost (ČESTR, 2012) 

 

3.2 Mléčná užitkovost a složení mléka 

Mléčná užitkovost patří u skotu mezi hlavní užitkové vlastnosti. Přijaté živiny umí skot 

přetvářet na plnohodnotnou mléčnou bílkovinu dvakrát až dvaapůlkrát výhodněji než na maso. 

Přičemž se tímto způsobem zhodnocují i zdroje živin pro člověka jinak nevyužitelné (např. 

travní porosty) (Louda et al., 1999).  

Úroveň mléčné užitkovosti je u skotu podmíněna genetickým založením dojnice  

a vlivy vnějšího prostředí. Optimální prostředí umožňuje dojnici realizovat její genetické 

předpoklady pro produkci mléka a jeho složek. Nejvýznamnějším efektem vnějšího prostředí 

je úroveň výživy a krmení, která se spolu s managementem stáda podílí na výši mléčné 

užitkovosti z 60 - 70 %. Obecně lze říci, že samotná dojivost je nízce až středně dědivá 

(h2 = 0,25 - 0,30), produkce mléčných složek - bílkovin a tuku je středně dědivá 

(h2
bílkoviny = 0,50 - 0,60 a h2

tuk = 0,40 ) (Fleming et al., 2017)  

Mléčná užitkovost a složení mléka závisí na množství a kvalitě látek přiváděných krví 

do mléčné žlázy a na intenzitě její činnosti. Laktace krav má dvě fáze, po otelení začíná 

vzestupná fáze laktace, během níž se denní produkce mléka postupně zvyšuje. Toto období se 

označuje jako rozdojování a trvá do 30. – 60. dne laktace. Po dosažení nejvyšší denní dojivosti 

následuje sestupná fáze laktace, během které denní produkce mléka klesá až do zaprahnutí 

(Atashi et al., 2013). 
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3.2.1 Složení mléka a jeho změny v důsledku mastitidy 

Složení kravského mléka odpovídá 87,5 % vody a 12,5 % sušin, z čehož je 4,7 % 

laktózy, 3,8 % tuku, 3,3% bílkovin a 0,7 % popelovin (Pešek et al., 1997). Procentuální obsah 

laktózy je během fází laktace poměrně stálý. Obsah ostatních základních složek se během 

rozdojování nepravidelně snižuje a v následující sestupné fázi naopak pomalu stoupá 

(Skládanka et al., 2014). 

S výskytem mastitid jsou spojeny změny v zastoupení mléčných složek. Příkladem toho 

je pokles laktózy nebo změny v obsahu bílkovinných složek (Alhussien et al., 2016). Během 

zánětu vemene klesá zastoupení kaseinu a rostou koncentrace imunoglobulinů (Coulona, et al., 

2002). Tyto změny jsou způsobeny reakcemi imunitního systému na patogeny. Watanabe et 

Yagi (2008) uvádějí přímou souvislost mezi uvolněním některých cytokinů a potlačením 

produkce některých specifických mléčných proteinů. Vztah mezi výskytem zánětu vemene  

a obsahem tuku v mléce je dosud nejasný (Le Maréchal et al., 2011). 

 

3.2.2 Hlavní ukazatele kvality 

Podle evropské legislativy - Nařízení Evropského parlamentu a Rady (ES) č. 853/2004 

v platném znění, jsou stanovena zvláštní hygienická pravidla pro potraviny živočišného 

původu. Za klíčové ukazatele jsou považovány následující: celkový počet mikroorganismů, 

který u standardního mléka nesmí překročit 100 000. ml-1 a počet somatických buněk s limitem 

400 000.ml-1, bod mrznutí mléka, nesmí překročit -0,520° C, rezidua inhibičních látek se nesmí 

vyskytovat vůbec. Mezi ukazateli kvality mléka významně figurují hodnoty celkového počtu 

mikroorganismů (CPM) a somatických buněk (SC). 

Celkový počet mikroorganismů 

V případě CPM se jedná o počet všech mikroorganismů přítomných v mléce (Doležal, 

2000). Typickými zástupci těchto mikrobů jsou bakterie rodu Bacillus a Micrococcus (Kivaria 

et al., 2006). Hodnota CPM charakterizuje celkovou hygienu dojení a ošetřování mléka, avšak 

nijak nenaznačuje na zdravotní stav dojnic (Doležal, 2000). Zdrojem CPM v mléce může být 

infikovaná mléčná žláza a kontaminované ústí strukového kanálku, ale i všechny 

mikrobiologicky kontaminované povrchy, které během dojení a skladování přijdou do styku  

s mlékem (Ruegg et al., 2006). 
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Somatické buňky 

Tyto buňky byly pojmenovány v roce 1963 (angl. somatic cells) (Pappe et al.). Jejich 

počet a zastoupení jsou považovány za charakteristiku zdravotního stavu mléčné žlázy. Podle 

původu lze rozlišit SC dvojího druhu, a to krevní nebo epiteliální. S objevem SC v mléce byl 

původně spojen předpoklad, že buňky epitelů mléčné žlázy jsou hlavním typem SC obsažených 

v mléčné žláze. V současnosti se uvádí, že zastupují pouze minimum z celkového počtu 

somatických buněk v mléce. Somatické buňky epiteliálního původu se mohou uvolňovat 

například ze sekrečních alveolů anebo dutinového systému. K jejich uvolňování z tkáně dochází 

při regeneračních a reparativních procesech (Harmon, 1994). V případě krevních SC se jedná 

především o leukocyty, které přecházejí do mléčné žlázy a mléka z krve (Pillai et al., 2001; 

Tančin, 2013). Úkolem leukocytů v organismu je eliminovat infekci, reparovat poškozené 

buňky mléčné žlázy a podílet se na jejím uzdravení.  

Somatické buňky jsou v mléce obsaženy ve všech fázích laktace. Jejich zvýšený výskyt 

lze pozorovat ve spojitosti se zdravotními problémy v mléčné žláze, metabolickými poruchami 

(acidóza, alkalóza, ketóza apod.) během jejich chronického průběhu. Akutní stavy 

metabolických onemocnění bývají rovněž provázeny výskytem mastitid (Sordillo, 2016). 

Nejvýznamněji se na zvýšení počtu somatických buněk (SCC somatic cells count) v mléce 

podílí zánětlivé onemocnění mléčné žlázy - mastitida, během něhož se počet somatických 

buněk zvyšuje až o několik řádů v jednom mililitru mléka (Van Straten et al 2009; Bytyqi et 

al., 2010). Přítomností SC v mléce se značně zhoršují jeho kvalitativní vlastnosti i další 

technologická zpracovatelnost (Bobbo et al., 2016), proto s hodnotami SC v mléce souvisí 

finanční hodnocení mléka. Zároveň jsou hodnoty tohoto ukazatele považovány za průkazný 

indikátor onemocnění mastitidou.  

Úroveň zdraví mléčné žlázy z pohledu počtu SC je limitována hodnotou 100 000.ml-1 

ve čtvrťovém vzorku pro dojnice na první laktaci. Pro starší krávy jsou mezními hodnotami  

150 000 až 200 000.ml-1(Harmon, 1994). Pro zpracování dat při rozlišování zdravých  

a nemocných dojnic se stavy SC se vyjadřují jako skóre počtu somatických buněk (SCS z angl. 

somatic cell score). Skórování probíhá logaritmickým přepočtem podle následujícího vzorce: 

SCS = log2 (SCC v 1 ml/100 000) + 3 

V případě hodnocení SCS za celou laktaci se stanovuje aritmetický průměr SCS jako tzv. 

laktační skóre (angl. lactation average somatic cell score, LSCS) (Ali et Shook, 1980; Wiggans 

et Shook, 1987). 
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3.3 Zdraví vemene 

Mléčná žláza je fylogeneticky modifikovaná kožní žláza. Ontogeneticky vzniká ve velmi 

ranném období u obou pohlaví, ovšem do plně funkčního stavu se vyvíjí pouze u samic.  

Až do pohlavní dospělosti jalovice (cca 9 měsíců) vemeno roste úměrně tělu zvířete, zahájením 

funkcí pohlavních hormonů, tj. estrogenu a progesteronu dochází k dalšímu rozvoji mléčné 

žlázy, dále pak k rozvoji kanálků a jejich diferenciaci v alveoly. Ve věku 18ti měsíců již mívají 

jalovice v mléčné žláze plně vyvinutý kanálkový systém. Avšak nejvýznamnějším podnětem  

k úplnému rozvoji vemene je březost (Reece, 2009; Doležal et al., 2015). 

Anatomicky se jedná o tubuloalveolární žlázu složenou ze čtyř samostatně funkčních 

čtvrtí. Epiteliální tkáň je popsána jako parenchym. Vmezeřené vazivo, které plní nosnou funkci 

vemene, je označováno jako stroma (Frandson et al., 2009). Základní funkční jednotkou je 

sekreční alveolus. Množství alveolů spojených dohromady tvoří lobulus (lalůček), ten je 

obklopen cévami a myoepitelovými (kontrakčními) buňkami. Lobulus vyúsťuje do 

nitrolalůčkového vývodu, odvádí mléko do mlékojemu uvnitř žlázy, dále pak do mlékojemu 

struku a konečně strukovým kanálkem ven z vemene (Reece, 2009). Z morfologických 

vlastností vemene jsou pro užitkovost nejdůležitější jeho velikost, tvar, výška upnutí  

a rozmístění struků (Bouška, 2006). Produkční schopnost mléčné užitkovosti dojnice závisí na 

následujících funkčních vlastnostech vemene, které spolu ale úzce souvisí. Jedná se o sekreci 

mléka, tedy jeho syntézu a uvolňování z jednovrstevného alveolárního epitelu. Také  

o shromažďování mléka v alveolách, mlékovodech a v mléčné cisterně, a konečně o spouštění 

mléka, kterým se rozumí pasivní i aktivní uvolňování mléka z vemene (Reece, 2009; Doležal 

et al., 2015). Tvorba mléka probíhá ve vemeni kontinuálně, ale s různou intenzitou. 

Nejintenzivněji se mléko tvoří po vydojení vemene, kdy poklesne vnitrovemenní tlak. 

Postupným naplňováním vemene mlékem a stoupajícím vnitrovemenním tlakem se snižuje 

přítok krve k alveolám a sekrece mléka ustává. Tvorba mléka se pak zastavuje při 

vnitrovemenním tlaku 3,9–5,2 kPa (Skládanka et al., 2014). 

Ve zdravém vemeni bývá zastoupeno malé množství mikroorganismů, jedná se zejména 

o gram pozitivní koky – streptokoky, stafylokoky a mikrokoky (Woodward et al., 1987), dále 

bakterie mléčného kvašení (Greene et al., 1991) a korynebakteria (Pankey et al., 1985). Tito 

mikrobové jakožto komenzálové mléčné žlázy mohou částečně působit i jako inhibitoři 

masititidních patogenů (Al-Qumber et Tagg, 2006). Stejně tak na povrchu mléčné žlázy a struků 

bývá zastoupeno množství mikrobů. Zde se jedná o typickou kožní mikroflóru, kterou doplňují 
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mikroorganismy pocházející z půdy, podestýlky, výkalů a krmiva (Rendos et al., 1975). Tuto 

mikroflóru obvykle tvoří směs koliformních bakterií a dalších mikroorganismů, které při dojení 

mohou kontaminovat mléko. Z patogenních mikroorganismů mohou být přítomny salmonely, 

Campylobacter spp. (Sato et al., 2004) či Listeria monocytogenes (Botsaris et al., 2016). Stavy 

a druhové zastoupení mikroorganismů kolísají zejména v závislosti na způsobu ustájení dojnic 

(Rendos et al., 1975).  

Základním předpokladem pro omezení většiny (až 75 %) mikrobiální kontaminace 

mléka je tedy správně provedená toaleta vemene před vlastním dojením a ošetření struků po 

dojení (Ruegg, et al., 2006; Bade et al., 2008; Morton et al, 2014). Mezi hygienou dojení (jako 

součinem čistoty strukových nástavců, vody a utěrek k péči o vemena, současného dojení 

zdravých a nemocných krav) a výskytem mastitid je prokázán úzký vztah. Zároveň jsou 

popsány i souvislosti mezi čistotou končetin a výskytem onemocnění vemene (Schreiner et 

Ruegg, 2003). Tyto faktory jsou nejen příčinami kontaminace mléka, ale i infekce vemene  

a dalšího šíření infekce ve stádě a jeho prostředí. Stejně tak samotné dojení významně ovlivňuje 

zdravotní stav vemene. Vlivem nevyhovujících technologií, nedostatečného vydojení vemene 

nebo vynechávání dojení může dojít k narušení funkce a onemocnění mléčné žlázy (Bade et al., 

2008; Dohmen et al., 2010). 

Vemeno skotu je orgánem vystaveným také značné nefyziologické zátěži. Přichází do 

kontaktu s mnohými infekčními organismy i běžnými mikroorganismy prostředí, které 

strukovým kanálkem pronikají dále do mléčné žlázy a způsobují zánět. Vemeno je dále citlivé 

na podchlazení, otlaky a zhmoždění (Strapák et al., 2013). Protože primární funkcí vemene je 

sekrece mléka, čili zajištění výživy mláděte, obranyschopnost dojnice tak ustupuje na úkor 

zdraví vemene. Uvádí se, že k poklesu imunitních schopností zároveň dochází i vlivem selekce 

na mléčnou užitkovost (Fleischer et al., 2001; Sordillo et Streicher, 2002). 

 

3.3.1 Mastitida 

Charakteristika a klasifikace onemocnění 

Zánět mléčné žlázy (Mastitis) je popisován jako polyfaktoriální a polyetiologické 

onemocnění, na němž se ve vzájemné interakci podílí tři základní činitelé. A to 

makroorganismus (dojnice), mikroorganismus (mikrobiální původci mastitid) a vlivy vnějšího 

prostředí (Hofírek, 2009). Zánětlivým procesem ve vemeni se rozumí obranná odpověď 
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organismu na porušení vlastní integrity provázené buněčnou nekrózou. Imunitní systém reaguje 

prostřednictvím komplexu homeostatických procesů imunitního systému. (Krejsek et Kopecký, 

2004a; Toman, 2009). Studie uvádějí velmi nízkou heritabilitu mastitid, h2 = 0,025 (El-Awady 

et al., 2011), nebo h2 = 0,025 – 0,012 (Sørensen, et al., 2009), případně v rozmezí h2= 0,01-

0,042 podle původce a pořadí laktace, během které se onemocnění vyskytlo (Nash et al., 2000).  

Dle klinických, epizootologických, patologicko-morfologických a hygienických 

aspektů existuje několik klasifikací mastitid. Z klinického pohledu se rozlišují mastitidy per 

akutní, akutní a chronické (Tighe et Brown, 2015). Symptomaticky jsou charakterizovány 

klinické nebo subklinické záněty mléčné žlázy (Rupp et Boichard, 2003). Etiologicky se 

mastitidy rozlišují na dvě skupiny, a to na onemocnění vývodných cest, při nichž se uplatňují 

mikrobiální původci a jedná se tedy o infekční mastitidy (Piepers et al., 2007). Druhou 

variantou je onemocnění mléčné žlázy neinfekční povahy, způsobené například traumatem, 

nesprávným dojením, teplotními nebo alimentárními vlivy, případně chemickými a toxickými 

příčinami (Ruegg et al., 2006; Hovinen et Pyörälä, 2011). Mohou se na něm zároveň podílet  

i faktory fyziologické, které zahrnují počet laktací a jejich průběh, plemennou příslušnost nebo 

pohlavní cyklus (Makovec et Ruegg, 2003; Olde Riekerink et al., 2007; Langoni et al., 2011). 

Infekční mastitidy postihují jednotlivé čtvrtě mléčné žlázy a často navazují na mastitidy 

neinfekčního charakteru. Původci těchto mastitid jsou bakterie Staphylococcus aureus, 

Streptococcus spp. (Bochniarz et al., 2016), Escherichia coli (Wall et al, 2009), Klebsiella 

(Kanevsky-Mullarky et al., 2014) a další. Při velmi silném postižení mléčné žlázy dochází k 

celkové alteraci organismu dojnice. Nastupují vysoké horečky, nechutenství a může dojít k 

zastavení mléčné produkce, případně k septickému šoku a úhynu (Jagoš et al., 1985).  

Z epizootologického pohledu lze infekční mastitis rozlišit environmentální  

a kontagiózní. Kontagiózní mastitida se mezi zvířaty přenáší díky špatné hygieně dojení. 

Typickými původci jsou bakterie rodu Streptococcus agalactiae, Staphylococcus aureus 

(Bochniarz et al., 2016), a Mycoplasma spp. (Fox et al., 2005) Původci environmentální 

mastitidy se běžně vyskytují v převážně vlhkém prostředí stáje a nakonec i dojíren. Nejčastěji 

se jedná o koliformní bakterie (E. Coli, Klebsiella spp. a Enterobacter) a environmentální 

streptokoky (S. uberis a S. dysgalactiae)(Garcia, 2004), kteří většinou běžně kolonizují 

pokožku vemene a posléze mohou vniknout strukem dovnitř právě během dojení. Jako prevence 

je doporučován důraz na toaletu během dojení, tedy hygienu, suché utěrky a ošetření pre  

a postdippingem (Schreiner et Ruegg, 2003).  
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Klinická kategorizace mastitid charakterizuje stavy vemene od zdravé mléčné žlázy až 

po klinickou formu mastitidy. Jako nejlehčí formu onemocnění a mezistupeň mezi zdravou 

mléčnou žlázou a mastitidou rozlišuje latentní infekci, při níž se počet somatických buněk 

pohybuje pod kritickou hodnotou. Mléko vykazuje normální složení a fyzikální vlastnosti, 

ovšem v sekretu se vyskytují mikrobiální patogeny (Grieger et al., 1990). Dále je definována 

aseptická mastitida (také označovaná jako nespecifická), při níž obsah SC stále zůstává pod 

kritickou hodnotou, ale chemické složení a fyzikální vlastnosti mléka se již mění. V mléce 

nemusí být diagnostikovány mikrobiální patogeny. 

Subklinickou mastitidu charakterizuje SCC, který dosáhl či překračuje kritickou 

hodnotu. Složení i fyzikální vlastnosti mléka jsou změněné a v jeho obsahu jsou prokázány 

mikrobiální patogeny. Jedná se o nejrozšířenější formu zánětu vemene, která zodpovídá za 

největší ztráty ve většině stád. Někdy se označuje také jako „skrytá mastitida“, protože není 

indikována otoky a může být přehlédnuta. Při neléčeném průběhu může přejít ve formu akutní 

nebo i chronickou, kdy parenchym mléčné žlázy atrofuje a přestává produkovat mléko.  

V nadojeném mléce se během subklinické mastitidy objevují vločkovité útvary (Hejlíček et al., 

1987). Pro detekci této formy onemocnění se využívá NK test před samotným dojením  

u zvířat s podezřením na onemocnění. Dojnice se subklinickou mastitidou jsou zdrojem 

kontagiózní nákazy pro ostatní zvířata v chovu (Makovec et Ruegg, 2003).  

Akutní klinická mastitida se projevuje typickými příznaky zánětu (dolor, calor, rubor, 

oedema, functio laesa) a je spojena s prudkým poklesem dojivosti. Změny v mléce jsou 

senzoricky rozpoznatelné a dotek na vemeni je pro dojnici bolestivý (Fogsgaard et al., 2015). 

Při perakutním průběhu dochází v zasažených čtvrtích vemene k sekreci mléku již nepodobného 

sekretu, kontaminovaného hnisem někdy i krví (Wall et al., 2016). Tento průběh lze označit 

také jako parenchymatózní mastitidu, protože se jedná o postižení mlékotvorného parenchymu. 

Pokud zánět postihuje převážně vývodný dutinový systém, sekrece zůstává zachována a mléko 

je mírně kontaminováno zánětlivými elementy, hovoří se o katarální mastitidě (Jagoš 

et al., 1985). 

Ekonomické dopady mastitid 

Onemocnění ovlivňuje nejen zdraví a wellfare zvířat, ale i příjmy zemědělských 

podniků. Kvalitativní i kvantitativní změny ve složení mléka a jejich stupeň závisí na intenzitě 

a době trvání onemocnění. Dochází ke změnám senzorických vlastností mléka, zastoupení 

hlavních mléčných složek i ke změně fyzikálně-chemických a technologických vlastností 
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mléka. Díky těmto změnám klesá nutriční hodnota mléka i jeho technologická zpracovatelnost 

(Bobbo et al., 2016; Le Maréchal et al., 2011).  

Ekonomiku podniků tak mastitidy ovlivňují především snížením produkce mléka, 

případným snížením jeho nákupní ceny s ohledem na ukazatele kvality (CMP a SCC), 

vyřazením mléka z dodávky při použití antibiotik nebo případným vyřazováním krav. Současně 

jdou s těmito ztrátami ruku v ruce zvýšené náklady na obměnu stáda, léčiva, veterinární ošetření 

a také na větší péči, tedy na více práce zaměstnanců. U prvotelek mohou ztráty v nádoji 

dosahovat až 690 kg za celou laktaci a téměř 1200 kg za celou laktaci u starších dojnic (Wilson 

et al., 2004). Odhady průměrných celkových nákladů na mastitidu v Holandsku odpovídají asi 

6500 Kč na jednu dojící krávu ročně. Tyto odhady zahrnují nejen náklady přímé (produkční 

ztráty, léčbu nebo i vyřazení dojnice), ale zároveň je zohledněno, že chovatelé investují čas  

i peníze do prevence a kontrol výskytu onemocnění (Van Soest et al., 2016). V amerických 

chovech se předpokládané roční ztráty pohybují mezi 30 a 60 miliardami korun, tedy zastupují 

až 11% z celkové mléčné produkce (Ferrero et al., 2014). V českých podmínkách se uvádí 

průměrná ztráta mléka 565 kg na jeden výskyt onemocnění (Kvapilík, 2014a), což odpovídá 

finanční ztrátě 9000 Kč (Kvapilík, 2014b).  

Skóre výskytu mastitid v chovech dojeného skotu je uváděno mezi 25 – 60% (Ruegg, 

2003). Mastitidy tak představují nejčastější a ekonomicky nejzávažnější problém mléčné 

produkce v celosvětovém měřítku (Osteras, 2006). 

 

3.4 Imunologie mléčné žlázy 

3.4.1 Imunitní mechanismy vemene 

Primárně imunitní systém rozlišuje prvky infekčního původu, které mohou potenciálně 

poškozovat organismus, reaguje na signály vycházející z vlastních buněk a tkání, případně 

reaguje na jejich poškození (Krejsek et Kopecký, 2004a). Imunitní schopnosti vemene závisí 

na probíhající fázi laktace. Typicky je mléčná žláza vystavena depresi a stresu obzvlášť  

v obdobích zasušování, porodu a rozdojování, během kterého se může dojnice dostat do 

negativní energetické bilance. S těmito fázemi je spojena i vyšší náchylnost k mastitidám  

a systémovým onemocněním (Mol et Clegg, 2000; Sordillo, 2005; Moyes et al., 2010). 
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Imunologická reakce mléčné žlázy závisí na součinnosti specifických a nespecifických 

mechanismů imunity, včetně anatomických vlastností vemene, buněčných i humorálních 

obranných složek (Sordillo et al., 1997). Specifickými adaptivními mechanismy se rozumí 

mechanismy humorální, založené na protilátkách a mechanismy buněčně zprostředkované, 

založené hlavně na T-lymfocytech a B-lymfocytech (Hořejší, 2013). Tyto mechanismy jsou 

evolučně mladší a jsou charakteristické imunologickou pamětí (Riollet, 2000). Specifická 

imunita je však v reakci na nové podněty a infekce poněkud pomalá (Golden et al., 2009). První 

kontakt s patogeny po tom, co pronikly strukovým kanálkem, tedy přísluší nespecifické 

imunitě. Kombinací těchto dvou mechanismů imunitní odpovědi lze dosáhnout účinné obrany 

organismu (Uthaisangsook et al., 2002; Golden et al., 2009;). 

Nespecifická imunita zastává důležitou roli při ochraně vemene proti infekci 

prostřednictvím svých dvou základních schopností. Jsou jimi detekce chemických struktur, 

typických pro patogeny a spouštění prozánětlivé odpovědi, což se děje komplexními 

interakcemi buněčných a molekulárních procesů. Cílem je zajištění a následné odstranění 

škodlivých patogenů, které způsobují zánět (Uthaisangsook et al., 2002; Gray et al., 2005; 

Hořejší, 2013;). 

Zánět představuje komplexní adaptační reakci těla na zátěž, jako na soubor biologických 

i nebiologických podnětů, které ve svém důsledku mohou narušit homeostázu organismu 

(Krejsek et Kopecký, 2004a). Na udržení homeostázy, která je tedy primárním cílem 

zánětlivého procesu, se podílí imunitní systém společně s neuroendokrinní regulací, jež 

identifikuje nežádoucí změny vycházející z vnějšího nebo vnitřního prostředí (Ferrero-Miliani 

et al., 2006). 

  V průběhu zánětu se organismus adaptuje na zátěžovou situaci, dochází k tlumení 

anabolických aktivit metabolismu a omezení výstavby tělních struktur a naopak jsou 

mobilizovány energetické rezervy. Na zánětlivé reakci mají bezprostředně podíl kromě 

humorálních a buněčných systémů také buňky endotelové, keratinocyty, fibroblasty  

a klíčovou roli zaujímá mezibuněčná hmota, v níž probíhá efektorová fáze zánětu (Krejsek et 

Kopecký, 2004a). 

3.4.2 Imunocyty 

Buňky imunitního systému vznikají v primárních lymfatických orgánech, kterými jsou 

thymus a kostní dřeň. Tamtéž probíhá diferenciace a zrání imunokompetentních buněk. 
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Prostředím pro antigenně specifické reakce jsou pak sekundární lymfatické orgány, které jsou 

zastoupeny slezinou a lymfatickými uzlinami (Hořejší, 2013).  

Hlavními buňkami imunitního systému jsou leukocyty, které zastupují majoritní podíl 

všech imunocytů. Vznikají z pluripotentních kmenových buněk v kostní dřeni, kde diferencují 

na několik typů. Diferenciace a dělení dále pokračuje ve dvou liniích, a to linií myeloidní  

a lymfoidní (Hořejší, 2013). Všechny buňky z myeloidní linie patří k nespecifickým imunitním 

mechanismům. V této linii vznikají monocyty, které se v krvi diferencují na makrofágy, 

dendritické buňky a tři druhy granulocytů (Auffray et al., 2009). Granulocyty se podle afinity 

svých granulí ke kyselým nebo zásaditým barvivům klasifikují na bazofily, eozinofily  

a neutrální neutrofily (Reece, 2009). Z lymfoidní linie se pak diferencují NK buňky  

a lymfocyty. Některé z lymfocytů, jež se dělí na B a T, se po setkání s antigenem diferencují v 

paměťové (efektorové) buňky. A při opětovné interakci se stejným antigenem způsobují 

sekundární anamnestickou odpověď (Hořejší, 2013). Leukocyty uvnitř mléčné žlázy poskytují 

jistý stupeň buněčné ochrany díky již zmiňované schopnosti rozeznávat patogeny. Také 

indukují prozánětlivé procesy. Mají také schopnost fagocytózy a uvolňují chemoatraktanty, 

antimikrobiální proteiny a peptidy (Kehrli et Shuster, 1994). 

Ze somatických buněk v mléce představují leukocyty až 75%. Z toho 

polymorfonukleární leukocyty (granulocyty) zastupují 10-30 %, makrofágy 60-70 %  

a lymfocyty 20-30 % (Kelly et al., 2000). Během zasažení vemene infekcí může podíl leukocytů 

vystoupat až na 95 % všech SC a dochází také ke změnám v zastoupení jednotlivých druhů. 

Dramaticky se mění podíl granulocytů, který může dosáhnout až 90-95 % zastoupení mezi 

leukocyty. Naopak podíly makrofágů a lymfocytů klesají (Ezzat Alnakip et al., 2014). 

3.4.3 Neutrofily 

Neutrofily představují až 60 % leukocytů cirkulujících v krevním oběhu (Newsholme et 

al., 1999). Zastupují významnou roli v imunitní odpovědi hostitele proti bakteriální infekci. 

Jejich úlohami v imunitní odpovědi je uvolňování obsahu svých granulí a fagocytózou 

patogeních mikroorganismů nebo nekrotické tkáně (Wright et al., 2010; Mócsai, 2013; 

Havixbeck et al., 2016). Řada enzymů a látek obsažených v granulích neutrofilů může účinně 

eliminovat rozdílné patogeny mastitid. Bohužel tyto mechanismy postrádají specifitu, a tak 

může docházet k fagocytóze tukových částic v mléce. Případně některé z takto uvolněných 

oxidantů a proteáz mohou degradovat mléčný kasein, což má dopad na kvalitu mléka. Společně 

s uvolněnými hydroxylovými radikály mohou enzymy neutrofilů poškozovat epitely mléčné 



 

 15 

žlázy a snižovat tak jejich sekreční aktivitu (Prin-Mathieu et al., 2002). Bez přítomnosti 

prozánětlivých aktivačních činidel nebo po splnění svých úkolů podstupují zralé neutrofily 

apoptózu a nechávají se pohltit makrofágy, čímž předcházejí uvolnění jejich cytotoxického 

obsahu do extracelulárního prostředí (Savill, 1989). 

U skotu se polymorfní neutrofily vyskytují i ve zdravém vemeni (Paape et Guidry, 

1969). Bylo prokázáno, že bez přítomnosti zánětu prostupují epitelem mléčné žlázy bez jeho 

odlupování (Lin et Xia, 1995). Uvádí se, že jen malá část neutrofilů je uložená v kostní dřeni, 

zatímco početnější část nezralých neutrofilů cirkuluje krevním oběhem, důsledkem toho je 

rychlá mobilizace během zánětlivého procesu (Waller, 2002).  

Je známo, že chemotaktická migrace buněk je zprostředkována některými cytokiny, 

např. IL -2, IL-6 a IL-8) (Moussaoui et Vangroenweghe, 2004). Expozice netrofilů cytokinům 

prostřednictvím receptorů vede k jejich rapidní mobilizaci (Moussaoui et al., 2002). 

V plazmatické membráně neutrofilů je situováno několik funkčně důležitých receptorů, 

zahrnujících adhezní molekuly a membránové receptory pro některé imunoglobuliny, důležité 

při fagocytóze mikroorganismů. Tyto receptorové struktury mají bílkovinnou povahu, jejich 

řetězce jsou často složeny z 2 nebo 3 odlišných podjednotek (též smyček). K hlavním 

charakteristikám receptorů patří jejich afinita, tedy schopnost vázat na sebe ligandy. Každá 

podjednotka receptoru se vyznačuje určitou afinitou. Spojením dvou a více podjednotek 

výrazně roste afinita celého komplexu a zvyšuje se také intenzita celé případné interakce 

receptor – ligand. Úplný receptor tak zachytí ligand velmi pevně a je jím také účinněji 

stimulován (Jílek, 2014). 

3.4.4 Chemotaxe 

Pro zánětlivou reakci je typický pohyb buněčných elementů imunitní soustavy  

i dalších systémů. K tomu je potřeba příslušný podnět na receptorech imunocytů, které mají 

migrovat. Podnětem nebo také ligandem bývají chemoatraktivní látky endogenního  

i exogenního původu (Krejsek et Kopecký, 2004b). Tyto látky zprostředkovávají aktuální 

potřeby organismu v akumulaci potřebných buněčných elementů v místě zánětu. Usměrněný 

pohyb buněk i následná sekrece protilátek jsou zapříčiněny změnami adhezních vlastností 

buněk imunitního systému a dalších buněčných elementů (Li Jeon et al.,2002; Widdison et al., 

2011). Migrace buněk imunitního systému v průběhu zánětu a deskvamace epitelů v důsledku 

mastitid se projevuje zvýšením obsahu somatických buněk v mléce (Harmon, 1994; Bradley et 

Green, 2005). 
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3.4.5 Cytokiny 

Cytokiny jsou rozmanitou skupinou látek bílkovinného charakteru a malé velikosti 

(méně než 50 kDa) (Belardelli, 2002). Jsou si podobné s peptidovými hormony, ale liší se 

rozsahem působení. Jejich název se skládá ze slov cyto "buňka" a kines "pohyb", a vyjadřuje 

jejich funkční povahu (Lackie, 2010).  

Do skupiny cytokinů patří chemokininy, interferony, interleukiny, lymfokiny a tumor 

nekrotizující faktory, transformující růstové faktory, faktory stimulující kolonie a další 

(Ferenčík, 2005; Lackie, 2010). Jedná se o signální molekuly a jejich úkolem tedy je 

zprostředkování komunikační interakce nejen v průběhu zánětu, ale i během krvetvorby, stresu, 

imunitních, reparačních a regulačních procesech obecně (Lackie, 2010). K uvolňování cytokinů 

dochází z mnoha buněčných skupin. Převažujícími producenty jsou pomocné T lymfocyty  

a makrofágy. Cytokiny mohou být uvolňovány také v periferní nervové tkáni při fyziologických  

a patologických procesech, buňkami žírnými, endotelovými a Schwannovými buňkami (Xie et 

al., 2006). Účinek cytokinů je pleiotropní, což znamená, že jeden cytokin může regulovat širší 

spektrum biologických dějů (Paul, 1989). 

Z rodiny cytokinů je za hlavní chemoatraktant imunocytů běhěm mastitid považován 

interleukin 8 (IL-8, také CXCL8)(Barber, 1999). Byla prokázána jeho úloha při aktivaci  

a směrování neutrofilů do infikované mléčné žlázy skotu (Lahouassa et al., 2008; Galligan et 

al., 2000). Je označován jako hlavní indikátor chemotaxe (Zlotnik et al., 1999), kterou in vitro 

potvrzuje také Watanabe et al. (2008). Klíčová role IL-8 je dále potvrzena při imunitních 

procesech během infekcí vemene Stafylokoky a Escherichiiemi (Persson Waller et al., 2003.) 

 

3.4.6 CXCR1 

Chemokinový receptor CXCR1 je struktura bílkovinného charakteru na povrchu 

neutrofilů (Proudfoot, 2002). Zástává v imunitní reakci během mastitid důležitou roli, protože 

je vysoce afinitní vůči cytokinu interleukinu 8 (IL8) (Lahouassa et al., 2008), který je  

v průběhu infekce epiteliálními buňkami uvolňován makrofágy, endoteliálními a epiteliálními 

buňkami, fibroblasty a dalšími buňkami v reakci na invazi patogenů nebo na stres 

(Bobrovnikova-Marjon, 2004). Chemokinový receptor 1 pro IL-8 byl popsán také na NK 

buňkách, CD4+ T, CD8+ T buňkách a dendritických buňkách (Berahovich, 2006; Takata et al., 

2012; Gasser, 2006) 
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Stimulace CXCR1 interleukinem 8 zapříčiňuje interakci s G-proteinem a vápníkovou 

signalizaci, migraci, mikrobicidní fagocytózu nebo případnou apoptózu neutrofilů a regulaci 

další chemotaxe (Baggiolini et al, 1992). Ve vztahu k oxidativnímu stresu vazba IL-8  

s CXCR1 podporuje generování reaktivního kyslíku (DeForge, et al., 1993). Současné studie 

na skotu potvrzují také zvýšené uvolňování IL-8 během zánětlivých procesů (Pawlik et al., 

2015). V humánní imunologii je zkoumán jeho význam během růstu metastáz (Fulmer, 2010) 

nebo u rozvoje onemocnění AIDS (Proudfoot, 2002). Gen pro receptor CXCR1 skotu se 

nachází na chromozomu 2 a kóduje protein o délce 360ti aminokyselin (Verbeke et al., 2015). 

Na tomto genu jsou popsány četné polymorfismy, které jsou předmětem studií na různých 

plemenech skotu (Heaton et al., 2001; Youngerman et al., 2004; Beecher et al., 2010). 

3.4.7 Polymorfismus CXCR1 

Polymorfismus dědičné informace je široké označení pro geneticky podmíněný výskyt 

téhož znaku aspoň ve dvou, případně více formách (Řehout et al., 2003). Jednonukleotidový 

polymorfismus (SNP - single nucleotide polymorphism) je mutace v genetické informaci, která 

vzniká změnou jediného páru nukleotidů v sekvenci genu, které může zapříčinit změnu 

aminokyseliny v peptidu a také funkční změny (Snustad et Simmons, 2009). Nejčastěji se jedná 

o inzerce nebo delece nukleotidů. Ne všechny takové změny se musí promítat do fenotypu 

jedince. Uvádí se až stonásobně častější výskyt polymorfismu v nekódujících oblastech genu 

(Řehout et al., 2003). 

Vztahu mezi takovými změnami v genu CXCR1 a jejich fenotypovým projevem ve 

zdraví a užitkovosti skotu je věnována značná pozornost (Goertz et al., 2009; Beecher et al., 

2010; Galvão et al., 2011; Pokorska et al., 2016). Studie popisují četné polymorfismy v kódující 

i nekódující oblasti tohoto genu. Pighetti (2012) ve své studii popisuje čtyři SNP, které jsou 

příčinou substituce aminokyselin a jeden SNP označuje jako důvod časného stopkodonu. 

Youngerman et al., (2014) ve své studii popisuje 8 SNP v kódující oblasti CXCR1. A Verbeke 

(2015) uvádí, že jen v kódující oblasti CXCR1 se nachází 16 SNP, přičemž 6 z nich popsal 

nově.  

Předmětem již několika studií byl SNP v obalsti 735 C/G, také označované 

CXCR1 + 777 G/C právě ve vztahu k mléčné užitkovosti, počtu somatických buněk  

a k subklinických mastitidám. Tento SNP je lokalizován v kódující oblasti pro třetí 

intracelulární smyčku receptoru, což je oblast velmi důležitá pro aktivaci G proteinu. Vlivem 

mutace na CXCR1  + 777 G/C dochází k záměně aminokyselin histidinu za glutamin, čímž 
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může být ovlivněna aktivita receptoru při vazbě ligandu a následná interakce s G-proteinem. 

Toto má dopad na celou kaskádovitou signalizační reakci v buňce a její roli v imunitní odpovědi 

(Rambeaud et Pighetti, 2005). Výzkumem in vitro je podložen vliv polymorfismu 

CXCR1 + 777 G/C na životnost a migraci polymorfních neutrofilů skotu v krvi jako odpověď 

na stimulaci IL-8 (Pighetti et al, 2012). Studie na holštýnském a jerseyském skotu naznačují 

vyšší úroveň dojivosti krav s genotypem +777 CC. Naopak s ohledem na nižší výskyt 

subklinických mastitid a počet somatických buněk v mléce jsou zvýhodněny dojnice  

s genotypem GG uvedeného polymorfismu (Youngerman et al., 2004). Asociaci mezi tímto 

SNP a počtem somatických buněk potvrdili i další autoři ve studiích na holštýnsko-fríských 

kravách (Beecher et al., 2010; Galvão et al., 2011). Je také popsáno snížení vápníkové 

signalizace, jako jednoho z mechanismů imunologické reakce, u krav s genotypem 735 CC 

(Rambeaud et Pighetti, 2006). 

 

Obrázek č. 1: Struktura chemokinového receptoru CXCR1 na  porvrchu neutrofilu (Verbeke, 2015). Číselně jsou označeny 

lokusy některých polymorfismů.  
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3.5 Genomika 

Tradiční metody šlechtění jsou založeny na populační genetice a statistických postupech. 

Genetický pokrok tedy vychází ze selekce zvířat dle fenotypových vlastností a odhadu 

plemenné hodnoty, bez znalosti jejich genetické podmíněnosti. Takové postupy se ale špatně 

uplatňují při šlechtění na obtížně měřitelné znaky nebo na znaky s nízkou heritabilitou  

a predikce tak mohou být nepřesné (Montaldo et Meza-Herrera, 1998; Beuzen et al., 2000). 

Přesto bylo konvenčními metodami šlechtění již dosaženo značného genetického pokroku 

(Navajas, 2014). Současnost však přeje metodám molekulární genetiky, které umožňují 

zkoumat sledované znaky na úrovni DNA a nabízejí podnětné informace k přímé selekci na 

základě identifikace konkrétního major genu (s přímým účinkem) pro kvantitativní znak, 

lokusu pro tento kvantitativní znak (QTL-quantitative trait loci) nebo podle genetického 

markeru spojeného s QTL. Tyto skutečnosti dávají vznik genomice, jako specializovanému 

oboru, usilujícímu o komplexní analýzu dědičné informace organismu.  

Základem je tedy celogenomové stanovení oblastí, kódujících QTL, kterými se rozumí 

soubor genů s přímým vlivem na fenotyp (Hayes et Goddard, 2001). Protože tyto geny nemusí 

být snadno detekovatelné, využívá genomika SNP markery v blízkosti QTL nebo jiné části  

a sekvence DNA ve vazbě k těmto genům (Beuzen et al., 2000). Prostřednictvím metod 

molekulární genetiky je popisován polymorfismus v specifických oblastech genetické 

informace i mezi jedinci v populaci. Díky lokalizaci těchto polymorfismů a genetických 

markerů vznikají genetické mapy, které pomáhají odhalovat a charkterizovat úseky působnosti 

QTL pro účely šlechtění (Montaldo et Meza-Herrera, 1998). Mezi metodami genotypizace mají 

velký potenciál čipy (microarrays), s jejichž pomocí je možné získat množství informací  

o užitkových vlastnostech v řádu tisíců během jednoho testu (Smith et Rosa, 2007). 

Významným pokrokem je stanovení a lokalizace oblastí genů pro ekonomicky důležité 

znaky v živočišné produkci. Informace o takových QTL nejen skotu ale i ovcí, prasat a kuřat 

jsou shromažďovány a zpřístupněny v online databázích (AnimalGenome, 2003; Navajas, 

2014). Již bylo popsáno několik QTL ve vztahu k mastitidě. Není překvapením, že se jedná jak 

o geny pro imunitní schopnosti, tak pro mléčnou užitkovost, neboť mezi odolností mléčné žlázy 

vůči zánětu a produkcí mléka je prokázán antagonistický vztah (Ogorevc et al., 2009; Rupp et 

Boichard, 2003). 



 

 20 

3.5.1 Markery asistovaná selekce 

Vhodným nástrojem ve šlechtění skotu pro zlepšení zdraví vemene a dojivosti je 

markery asistovaná selekce (MAS). Jedná se o selekční postup založený na identifikaci lokusů 

kvantitativních vlastností místo sledování fenotypového projevu (Ribaut et Ragot, 2006). 

Převažující část užitkových a funkčních vlastností dojeného skotu se řadí mezi 

komplexní vlastnosti, čili je polygenetického založení. Geny, které mají podíl na projevu 

ekonomicky nejdůležitějších znaků, jsou rozmístěny po celém genomu. Takových genů, které 

ovlivňují požadované znaky s velkým účinkem je tedy málo, ale naopak existuje značné 

množství genů s menší vlivem (Thallman, 2009).  

Principem MAS je zpracování informací DNA u kvantitativních znaků, se zaměřením 

na QTL nebo na DNA markery, které jsou s nimi alespoň v co nejužší vazbě. MAS se tedy 

soustředí na selekci genů, které prokazatelně ovlivňují vybrané užitkové vlastnosti. Tyto 

markery mohou být buď ve vazbě s vybraným QTL a nebo samotný QTL může být použit jako 

marker (Collardet al., 2005). Pokud dojde u jedince k identifikaci markeru v asociaci  

s QTL, lze jej zapojit do selekčního programu. Pro úspěšnou realizaci markery podporované 

selekce je potřeba identifikace specifických polymorfismů, které jsou zodpovědné za 

pozorovaný účinek. Dnes probíhá identifikace genů a dokonce i konkrétních polymorfních alel, 

které generují QTL. (Ron et Weller, 2007). Běžně se pro účely MAS a tvorbu genových map 

využívaly mikrosatelitní sekvence (Řehout et al., 2003). Barabaschi et al. (2016) popisuje 

současnou tendenci k využívání SNP markerů. 

Účinnost MAS již byla potvrzena množstvím studií. Genetické zisky jsou díky MAS 

podle některých autorů až o 10 - 20% vyšší (Wakchaure et Ganguly, 2015), zatímco jiní 

odhadují zvýšení genetického zisku od 2 % až do 30 % (Řehout et al., 2003). Kombinací 

molekulárních analýz a konvenčních metod šlechtění vzniká odhad genomické plemenné 

hodnoty, která se již úspěšně uplatňuje při šlechtění dojeného skotu. Díky takovým postupům 

lze očekávat zpřesnění odhadu plemenných hodnot a snižování nákladů na nákladů na genetický 

zisk. 

Výhodou MAS i genomiky je snadné zjištění genotypu zvířete, rychlost a možnost 

realizace analýz v kterékoliv etapě života zvířete. Díky takto získaným datům lze vybírat rodiče 

následující generace ještě před jejich zařazením do testace, případně do plemenitby. Tím se 

redukuje část nákladů a zároveň to činí MAS účinnější pro genetický pokrok než tradiční 

metody šlechtění. MAS je přínosem hlavně ve šlechtění na znaky, jejichž měření je nákladné, 
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vyznačují se nízkou dědivostí nebo jsou významně ovlivněny vnějšími podmínkami (Montaldo 

et al., 1998). Typickým příkladem takového navíc ekonomicky důležitého znaku, významně 

podléhajícího efektům prostředí, může být právě dojivost a s ní související zdraví vemene. 

Užitečným markerem pro šlechtění a genetický pokrok v těchto znacích by mohl být  

i polymorfismus CXCR1 +777 C/G s ohledem na výsledky některých stuidí (Youngerman et 

al., 2004; Beecher et al., 2010; Galvão et al. 2011) a jeho genomovou polohu (90,3 CM), blízko 

QTL pro SCC (91,5 cM) (Bennewitz et al., 2003; Rambeaud et Pighetti, 2006). 

 

4 Materiál a metodika 

Pozorování probíhalo na 298 kravách českého strakatého skotu, které byly potomky 28 

býků. Krávy pocházely ze čtyř farem a byly narozeny v letech 2001 - 2007. Telily se v letech 

2009 – 2011. Vstupními údaji pro výpočty byla data, vyplývající z kontroly užitkovoti, zjištěná 

z databáze Plemdat. Do studia byly zahrnuty informace o dojivosti a výskytu SC z prvních tří 

laktací. Jednalo se o údaje o dojivosti skórovaném počtu somatických buněk za jednotlivé 

laktace (LSCS). Základní statistiky jsou uvedeny v tabulce 1. 

Tabulka č.1 Přehled základních statistik souboru v závislosti na pořadí laktace (Statistica 12, Statsoft) 

Období 
Průměrná 

dojivost 
Sm.odch. Sm.chyba LSCS 

Sm.odch. 

LSCS 

1 laktace 7318,0 1951,5 111,1 0,9 1,7 

2 laktace 8032,3 2095,1 120,4 1,1 1,8 

3 laktace 7434,0 3082,2 188,3 1,2 2,1 

4.1 Izolace DNA a genotypování 

Vzorky DNA byly získány z plné krve, odebrané veterinárním lékařem z ocasní žíly  

a ošetřeny kyselinou ethylendiamintetraoctovou (EDTA). Jedná se o polyaminokarboxylovou 

kyselinu, která se běžně používá k zabránění vzniku sraženin in vitro přidáním do sběrných 

zkumavek (Banfi et al., 2007). EDTA patří mezi chelatační činidla, inhibuje degradaci DNA 

tím, že vyvazuje z roztoku dvojmocné kationty, jež jsou důležité pro působení 

deoxiribonukleázových enzymů (Barra et al., 2015). Izolace DNA pak probíhala na 

automatickém izolátoru nukleových kyselin PrepStation ABI 6100, Applied Biosystems, dle 

protokolu výrobce. Vzorky DNA byly uskladněny v chladicím boxu. 



 

 22 

Předmětem pozorování byl bodový polymorfismus genu CXCR1 na exonu 1,  

v oblasti +777 G/C, rs 208795699. Genotypování probíhalo metodou polymerázové řetězové 

reakce a štěpení restrikčních fragmentů (PCR-RFLP). Polymerázová řetězová reakce je 

cyklický třístupňový proces, jehož výsledkem je vysoké množství kopií konkrétní sekvence 

DNA. Principem je schopnost denaturace dvouvláknové šroubovice nukleové kyseliny za 

vysokých teplot a její následná renaturace při zachování pravidla komplementarity bazí.  

V prvním kroku PCR dochází zahřátím k rozvolnění vodíkových můstků spojujících vzájemně 

komplementární purinové a pyrimidinové báze, čímž jsou od sebe oddělovány jednotlivé 

řetězce DNA. Výsledkem tohoto procesu je jednořetězcová DNA, která je dále hybridizována 

s nabytkem primerů za působení nižších teplot. Následně je použitím DNA-polymerázy 

replikována sekvence DNA mezi hybridizovanými primery. Produkt replikace je opět cyklicky 

vystaven všem popsaným krokům PCR až do dosažení požadovaného množství DNA (Snustad 

et Simmons, 2009).  

Vlastní PCR amplifikace probíhala v termocykleru EAST PORT PRIMUS. Přesné 

složení reakční směsi je uvedeno v tabulce č. 2. Pro PCR reakci byl použit MgCl2, (TopBio), 

jedná se o premix Taq polymerázy, pufru, MgCl2 a nukleotidů, tedy komponent nezbytných pro 

průběh PCR. 

  Použité primery (Genery Biotech, ČR) byly navrženy dle dostupné literatury, stejně tak 

i teplotní profil provedené reakce vycházel z dokumentace (Goertz, 2009) a je uveden v tabulce 

č. 3. Pro podmínky naší laboratoře byl teplotní profil optimalizován zkouškou teplotního 

gradientu pro nalezení optimální alenační teploty. Velikost cílového PCR produktu byla 265 

bp. 

Tabulka č.2 Složení PCR reakční směsi 

Komponenta       Množství 

DNA 50-100ng/1µl 

H2O 2,2 µl 

PPP Master Mix 5 µl 

Primer CXCR1_F = 5´-GAGGCCTATCAACCACCGTA-3´ 0,4 µl 

Primer CXCR1_R = 5′-GCGATCAGGACCAGGTTGTA-3′  0,4 µl 

Celkový reakční objem  10 µl 
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Tabulka č.3 Teplotní profil PCR reakce 

Operace Teplota Čas Počet cyklů 

Počáteční denaturace 94 °C 4 min 1 

Denaturace 94 °C 30 s 35 

Anelace 61 °C 20 s 35 

Elongace 72 °C 30 s 35 

Závěrečná elongace 72 °C 5 min 1 

 

Získané PCR produkty byly dále štěpeny specifickým restrikčním enzymem. Restrikční 

štěpení je založeno na detekci specifické (většinou palindromatické) sekvence DNA 

restriktázou, která katalyzuje štěpení. Tím byly získány fragmenty definované délky, které byly 

následně separovány elektroforézou. Rozdíly ve velikostech štěpných fragmentů jsou 

zapříčiněny rozdílným genotypem.  

Pro vlastní štěpení byla použita restriktáza Sdu1 (Bsp1286l) a příslušný pufr Sdu1 

(Thermo SCIENTIFIC). Inkubace probíhala přes noc v termostatu za teploty 37° C. Přesné 

složení restrikční směsi je uvedeno v tabulce č. 4. Schémata štěpení Sdu1 restriktázou jsou 

vizualizována pomocí programu CLC Sequence viewer 7 na obrázcích 3 a 4 v příloze. 

 Tabulka č.4 Přehled komponent restrikčního štěpení 

Komponenta Množství 

PCR produkt 4 µl 

Restriktáza Sdu1 0,5 µl 

Pufr Sdu1 0,8 µl 

H2O 3,7 µl 

  

Separace restrikčních fragmentů probíhala na 3,5% agarózovém gelu (SeaKem LE 

Lonza, Švýcarsko), v 1 molárním roztoku TBE, na elektroforéze Liberty po dobu 35 minut. Pro 

měření délky fragmentů byl použit marker O´GeneRuler™ 50 bp DNA Ladder (Fermentas). 

Na agarózový gel byl vždy nanesen vzorek PCR produktu a vedle něj příslušný vzorek 

restrikčního štěpení. Vzorky byly vizualizovány pomocí ethidiumbromidu (5 µl /100ml gelu) 

ve fluorescenčním vizualizačním systému G:box SynGene USA (Obrázek 2). 

 



 

 24 

Obrázek č. 2 Vizualizace produktů PCR – RFLP ve fluorescenčním vizualizačním systému: L – marker 50 bp, PCR - kontrola 

produktu PCR; následující band (CC,CG nebo GG) je fragment rozdílné délky podle genotypu po restrikčním štěpění 

 

Na základě dostupné literatury byly stanoveny genotypy dle velikosti restrikčních 

fragmentů. Velikost fragmentů pro genotyp CC byla 182bp a 45bp, pro CG 221bp a 182bp, a 

pro GG 221bp a 45bp (Leyva-Baca et al., 2008). 
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4.2 Statistické vyhodnocení  

Ke statistickému vyhodnocení byla použita procedura GLM s modelem zahrnujícím pevné 

efekty genotypu, farmy, věku při prvním otelení a otce dojnice. Dále pak Tukey- Kramerův test 

pro vyhodnocení vlivu jednotlivých efektů, které byly vyhodnoceny jako průkazné. Statistické 

zpracování proběhlo ve statistickém počítačovém programu SAS (9.4. Institute). Hardy-

Weinbergova rovnováha byla staovena ručním výpočtem.  

 

Následující modelová rovnice pro proceduru GLM byla použita pro vyhodnocení závislosti 

mezi pozorovanou dojivostí za první tři laktace. 

1. Modelová rovnice pro hodnocení dojivosti za laktaci 

yijlkm =  ai +bj +ck +dl +fm+gn+eijklmn 

kde: 

yijklmn - dojivost za laktaci v kg 

ai - fixní efekt chovu (i = 1 - 4) 

bj - fixní efekt roku prvního otelení (j = 1 - 8) 

ck - fixní efekt pořadí laktace ( k= 1 - 3) 

dl - fixní efekt otce (l = 1 - 28) 

fm - fixní efekt genotypu (m = 1 - 3) 

gn - fixní efekt sezóna a rok kontroly užitkovosti (n = 1 - 4) 

eijklmn - náhodná reziduání chyba 
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Následující modelová rovnice byla použita pro vyhodnocení závislosti mezi pozorovaným 

skóre somatických buněk za první tři laktace. 

 

2. Modelová rovnice pro hodnocení výskytu somatických buněk za laktaci 

yijlkm =  ai +bj +ck +dl+fm+gn+eijklmn 

kde: 

yijklmn - skórovaný počet somatických buněk za laktaci  

ai - fixní efekt chovu (i = 1 – 4) 

bj - fixní efekt roku prvního otelení (j = 1 -8) 

ck - fixní efekt pořadí laktace (k = 1 - 3) 

dl - efekt otce (l = 1 - 28) 

fm - fixní efekt genu (m = 1 - 3) 

gn - fixní efekt sezóna a rok kontroly užitkovosti (n = 1 -4) 

eijlkmn - náhodná reziduání chyba 
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5 Výsledky 

5.1 Základní statistiky 

Celkem bylo pozorováno 298 dojnic během prvních tří laktací. Na první laktaci dosáhly 

nejvyšší dojivosti krávy s genotypem GG, na druhé laktaci heterozygoti CG a na třetí latkaci 

krávy s genotypem CC. Nejnižší průměrný stav somatických buněk byl zaznamenán u dojnic 

s genotypem GG během všech tří laktací.  

5.2 Hardy-Weinbergova rovnováha 

Do pozorování bylo zahrnuto 298 dojnic českého strakatého skotu. Ze získaných údajů 

byly zjištěny genové a genotypové frekvence. U genu CXCR1 se v oblasti + 777 vyskytovala 

mutovaná alela C s frekvencí 0,64 a nemutovaná alela G s frekvencí 0,36. Vypočtením Hardy-

Weinbergovy rovnováhy bylo zjištěno, že populace se nachází v genetické rovnováze. 

(χ2 = 0,404). 

Tabulka č.5 Frekvence genotypů pro CXCR1 

Polymorfismus Genotypové frekvence 

CXCR1 + 777C/G 

CC = 0,13 

CG = 0,46 

GG = 0,41 

Tabulka č.6 Frekvence alel pro CXCR1 

Polymorfismus Genové frekvence 

CXCR1 + 777 C/G 
C = 0,36 

G = 0,64 

 

5.3 Vliv genotypu na dojivost 

Procedurou GLM (SAS 9.4) bylo zjištěno, že průkazný vliv (P<0,001) na dojivost 

zkoumaného souboru krav má chov a genetické založení plemenného býka, otce dojnice 

(tabulka 7). Nejvyšší dojivost byla pozorována u genotypu CC na první laktaci, na druhé laktaci 

u genotypu CG a na třetí lataci u genotypu GG. Přehled dojivosti za jednotlivé laktace podle 

genotypů je uveden v tabulce 8. 
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 Tukey-Kramerovým testem byla zjištěna nejnižší dojivost ve čtvrtém chovu. Přehled 

dojivosti na jednotlivých farmách je znázorněn v grafu 2 a tabulce 12 v příloze.  

 

Tabulka 7: Přehled statisticky významných efektů pro dojivost 

Efekt 1. laktace Pr > F1 2. laktace Pr > F2 3. laktace Pr > F3 

Farma/chov <0,001 <0,001 <0,001 

Otec <0,001 <0,001 <0,001 

Období KU 0,7125 <0,001 0,0002 

 

Tabulka 8:Přehled průměrné dojivosti podle genotypů během jednotlivých laktací 

  Genotyp 
Dojivost za 1. laktaci 

LSM 

Dojivost za 2. laktaci 

LSM 

Dojivost za 3. laktaci 

LSM 

  CC 7390,0 7841,3 7354,9 

  CG 6950,5 7933,7 7104,3 

  GG 7219,5 7921,1 7386,8 

 

5.4 Vliv genotypu na skóre somatických buněk 

Na základě výpočtů prostřednictvím GLM (SAS 9.4) byly jako statisticky průkazné vlivy 

zjištěny opět efekt chovu, efekt otce a na rozdíl od dojivosti také efekt věku (tabulka 9). Přehled 

skórovaného výskytu somatických buněk, stanoveného prostřednictvím metody LSM, je 

uveden v tabulce 10. Nejnižší výskyt SC je zaznamenán u genotypu CC na první laktaci, na 

druhé a třetí laktaci u genotypu GG.  

Z hodnocení Tukey-Kramerovým testem vyšla nejhůře farma číslo 4, přehled skórovaného 

výskytu SC za jednotlivé laktace je uveden v příloze (tabulka 11). Přehled dojivosti a výskytu 

SC podle otců krav je také uveden v příloze (tabulka 13) 

Tabulka 9: Přehled statisticky významných efektů pro skóre výskytu somatických buněk v mléce 

Efekt 1. laktace Pr > F 2. laktace Pr > F 3. laktace Pr > F 

Farma/chov <0,001 <0,001 <0,001 

Otec <0,001 <0,001 0,1346 

Rok otelení <0,001 <0,001 <0,001 
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Tabulka 10: Výskyt somatických buněk (SCS) podle genotypů během jednotlivých laktací 

  Genotyp 
SCS za 1. laktaci 

LSM 

SCS pro 2. laktaci 

LSM 

SCS pro 3. laktaci 

LSM 

  CC 0,7 1,0 2,1 

  CG 0,9 1,2 2,0 

  GG 0,9 0,9 2,0 

 

6 Diskuze 

6.1 Hardy-Weinbergova rovnováha 

Frekvence výskytu jednotlivých alel se odvíjí podle šlechtitelského cíle a sledovaného 

plemene. Výskyt jednotlivých genotypů se tak právě díky šlechtění, může různě lišit i mezi 

jednotlivými stády. Během studie Goertz et al. (2009) na holštýnském skotu v Německém 

chovu byl pozorován výskyt alely G= 0,47, což odpovídá výsledkům Leyva-Baca et al., (2008) 

na holštýnském skotu chovaném v Kanadě, uvádějícím výskyt alely G = 0,46. Další studie na 

amerických holštýnech ale popisuje vyšší výskyt alely G = 0,57 (Galvão, et al., 2011). Nejvyšší 

frekvenci alely G = 0,87 uvádí Youngerman et al., (2004) u jerseyského skotu. Výskyt alely G 

v tomto pozorování na českém strakatém skotu odpovídá 0,64 a je totožný s výsledky Zhang et 

al. (2012) u čínského holštýnského skotu. Pozorovaná skupina čínského holštýnského skotu 

čítala na 400 krav a pozorování na českém strakatém skotu probíhalo na 298 dojnicích, zatímco 

ostatní uvedené studie probíhaly na skupinách skotu v rozmezí 24 až 88 kusů. Vyšší frekvence 

alely G tedy může souviset s širším rozsahem sledování, jak také uvádí Zhang et al.,(2012). 

Nejméně početným genotypem v tomto pozorování je CC = 0,13 a nejpočetnější 

CG = 0,46. Svou četností se však příliš neliší od genotypu GG = 0,41. Piggheti et al., (2010) 

uvádí genotypovou frekvenci GG u holštýnského skotu v Tennessee 0,25, která je ekvivalentní 

k výsledkům Beecher et al.,(2010) u plemene montbeliard. Vedle toho Beecher ve své studii na 

Irských chovech popisuje meziplemenné rozdíly genotypových frekvencí GG = 0,38 pro 

holštýnský skot, GG = 0,62 pro jersey a GG = 0,37 u jejich kříženců. V americkém stádě 

holštýnského skotu Leyva-Baca et al.,(2008) uvádí genotypovou frekvenci GG = 0,18. Výskyt 

genotypu GG v pozorování na českém strakatém skotu tak odpovídá průměrnému výskytu 

genotypu GG u holštýnských krav. 

 



 

 30 

6.2 Vliv genotypu na dojivost 

Ačkoliv například Galvão et al., (2011) ve své studii uvádí průkazný vztah mezi 

genotypem CXCR1 + 777 CG a vyšší dojivostí u holštýnského skotu a Beecher et al., (2010) 

naznačuje asociaci výskytu alely G s nižší dojivostí, toto současné pozorování neprokázalo 

vztah mezi úrovní dojivosti a polymorfismem CXCR1 + 777 CG. Výsledky současného 

pozorování jsou ale v souladu se studií Zhang et al., (2012) na čínském holštýnském skotu. 

Zhang et al., (2012) během svého pozorování neprokázal vztah mezi tímto polymorfismem, 

dojivostí ani obsahem některé z mléčných složek. Také výsledky studie Leyva-Baca 

et al., (2007) neprokazují vliv CXCR1 + 777 C/G na dojivost, ale uvádí pozitivní asociaci alely 

C s hloubkou vemene, která je jednou z kapacitních charakteristik vemene, a tak i jedním 

z předpokladů pro dobrou a dlouhodobou mléčnou užitkovost dojnic (Patel et al., 2016). 

Na úrovni dojivosti skotu se vedle genetického založení krav podílí i další různé faktory. 

Jedná se o věk dojnic, fázi laktace ale i vnější vlivy zahrnující, mikroklima stáje, technologie  

a management chovu (Bittante et al., 2015). Mléčná produkce a kvalita mléka jsou pak 

ovlivňovány především úrovní výživy (Eastridge et al., 2006; Daniel et al., 2016) dále také fází 

laktace, pravidelností a počtem dojení (Zhang et al., 2016). Je například známo, že krávy dojené 

dvakrát a vícekrát denně mají celkově vyšší dojivost (Bernier-Dodier et al., 2010). Statistické 

vyhodnocení údajů současného pozorování poukazuje na vliv chovu na dojivost krav. 

Konkrétní podmínky a způsob chovu jednotlivých farem nebyly součástí tohoto honocení. 

Vzhledem k výraznému propadu úrovně dojivosti jednoho z pozorovaných chovů oproti 

ostatním lze usoudit, že tento chov (farma č. 4) nevyužívá genetického potenciálu svých zvířat.  

Genetická korelace mezi klinickou mastitidou a mléčnou užitkovostí je v literatuře 

úváděna v rozmezí 0,26 – 0,45 (De Haas, et al., 2008). Je také znám vztah mezi poklesem 

mléčné užitkovosti a stoupajícím výskytem SC (Harmon, 1994; Schallibaum, 2001). Bobbo et 

al., (2016) pozoroval vztah mezi SCS a dojivostí. Ve své studii uvádí pokles denní dojivosti o 

0,18 kg mléka při zvýšení SCS o celý jeden stupeň, což se dále mění v rozmezí hodnot SCS 2 

až 5, během něhož klesá denní dojivost i o 0,5kg. Další studie uvádí pokles denní dojivosti až 

o 1,1kg při zvýšení o stupeň SCS (De los Campos et al., 2006). Jamrozik et al., (2010) popisuje 

taktéž negativní korelaci mezi SCS a dojivostí na první a třetí laktaci, ale na druhé laktaci uvádí 

nízký pozitivní reciproký vztah mezi SCS a mléčnéou užitkovostí. Jestliže tedy výsledky 

některých studií naznačují vztah alely G k nižší dojivosti, nabízí se také předpoklad její asociace 

k vyššímu výskytu SC.  
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6.3 Vliv genotypu na zdraví vemene 

Jak již bylo zmíněno, úroveň zdraví mléčné žlázy bývá charakterizována počtem 

somatických buněk v mléce, které jsou zastoupeny převážně leukocyty a neutrofily. Je známa 

 studie polymorfismu CXCR1 + 777 C/G , která se zabývá vztahem jednotlivých genotypů  

a funkčních vlastností neutrofilů v průběhu zánětlivé imunitní reakce. Rambeaud et Pighetti 

(2006) uvádí nižší afinitu neutrofilů a signifikantně nižší vápníkovou signalizační reakci na 

stimulaci chemokinového receptoru 1 interleukinem - 8 u krav s genotypem CXCR1 + 777 CC, 

což má přímý vliv na prozánětlivou reakci ve vemeni. A výsledky jejich studie tedy naznačují, 

že polymorfní varianta CXCR1 + 777 CC je předpokladem k lepšímu zdraví vemene.  

Výskyt somatických buněk v mléce, jako indikace zánětu vemene, v tomto sledování 

naznačuje asociaci genotypu CXCR1 + 777 GG  s nižším výskytem SC během druhé a třetí 

laktace. Což je v souladu s výsledky dalších studií na jiných plemenech skotu, které uvádějí 

vztah alely G a nižšího výskytu SC (Youngerman et al., 2004; Beecher et al., 2010; Galvão et 

al., 2011). Statistickým šetřením se ale vliv polymorfismu CXCR1 + 777 C/G v tomto 

pozorování nepodařilo prokázat. Vliv tohoto polymorfismu na výskyt SC je uváděn jako 

neprůkazný i dalšími autory. Například Pawlik et al.(2015) ve svém výzkumu na 554 dojnicích 

polského holštýnského skotu téměř analogicky popisuje tendenci krav s genotypem CC 

k vyššímu počtu somatických buněk, ale zároveň uvádí celkovou statistickou neprůkaznost 

vztahu polymorfismu CXCR1 + 777 C/G k počtu SC. I v dalších studiích na holštýnském skotu 

nelze pozorovat vliv tohoto polymorfismu na počet somatických buněk (Leyva-Baca et al., 

2008; Goertz et al., 2010;). Studie polymorfismu CXCR1 + 777 C/G na plemenech ayshire, 

monbiliard a holškýnsko-fríském skotu v tentýž chovu v Irsku, uvádí asociaci G alely v oblasti 

CXCR1 + 777 C/G s nižším SCC, ale statisticky průkazný vztah je popsán pouze u holštýnských 

dojnic (Beecher et al., 2010).  

Rozdílnost výsledků některých studií může být zapříčiněna i různou velikostí sledovaných 

souborů. Například Youngerman et al., (2004), který uvádí vztah polymorfismu a výskytu 

somatických buněk, realizoval své pozorování na 37 kusech skotu. Autoři, kteří vliv 

polymorfismu neprokázali, prováděli své studie na rozsáhlejších souborech. Pawlik et al.(2015) 

popisuje své pozorování na 554 kravách, Leyva-Baca et al., (2008) pracoval s 338 kusy skotu 

a Zhang et al., (2016) sledoval polymorfismus CXCR1 + 777 C/G na 400 kravách. 

 Výsledky statistického vyhodnocení tohoto pozorování poukazují na významný vliv 

chovu na zdraví vemene. Podmínky chovu limitují realizaci genentického potenciálu zvířat pro 
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mléčnou užitkovost Van der Laak et al., (2016). Z důvodu nízké heretability mastitd (Sørensen, 

et al., 2009) je důležité věnovat těmto vlivům prostřdedí pozornost. Jsou známy studie, které 

zdůrazňují vlivy hygieny a rutinní toalety dojení (Ruegg et al, 2006); některé vyzdvihují vliv 

predippingu (ošetření struků před dojením) nad postdippingem (Barnouin et al., 2014; Morton 

et al, 2014). Ruegg et al., (2006) uvádí, že správnou péčí o vemeno během dojení, je možné 

snížit riziko bakteriální infekce až o 75%. Pozornost je věnována také vlivu frekvence dojení 

na výskyt epiteliálních buněk v mléce, avšak zatím s nejasnými výsledky (Bernier-Dodier et 

al., 2010; Murney et al., 2015). Nezanedbatelný je také vliv čistoty stájí, kvality podestýlek 

(Green et al., 2008) a managementu chovu na výskyt infekcí vemene a množství SC 

(De Vliegher et al., 2004; Haskell et al., 2009). Někteří autoři také poukazují na vliv teplot  

a ročního období na aktivitu buněk vrozené imunity, konkrétně neutrofilů v souvislosti se 

zdravím vemene. Uvádí se například, že vlivem tepelného stresu stoupají v krvi zvířat hodnoty 

glukokortikoidů a specifických kortizolů, které ovlivňují aktivitu buněčné imunity a snižují 

expresi chemokinových a cytokinových receptorů. Důsledkem toho může být nižší fagocytická 

kompetence neutrofilů, pokles exprese rozpoznávacích, adhezních a signálních molekul (Cook 

et al., 2002; SunilKumar et al., 2011). Podle Swain et al. (2016) má roční období signifikantní 

dopad na aktivitu neutrofilů, a tak i zdraví vemene. Uvádí, že za zvýšených teplot a vlhkosti je 

imunitní systém dojených krav natolik zaměstnán vyrovnáváním tepelného stresu, že reakce na 

patogeny není uspokojivá a v letních obdobích je tak výskyt mastitid častější. Někteří autoři 

sice naopak popisují zimní měsíce jako rizikové období pro vznik mastitid (Olde Riekerink et 

al., 2007; Nava-Trujillo et al., 2010), v podmínkách České republiky je ale zaznamenán 

zvýšený počet somatických buněk v mléce krav během měsíců května až září (Kavapilík et al., 

2016).  
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7 Závěr 

Byla provedena genetická analýza polymorfismu CXCR1 + 777 C/G v druhém exonu u 

298 krav českého strakatého plemene. Z výsledků genotypizace bylo stanoveno zastoupení alel 

a genotypů v pozorovaném souboru a proběhl výpočet Hardy-Weinbergovy rovnováhy. Byla 

provedena asociační analýza mezi uvedeným polymorfismem, výskytem somatických buněk  

a dojivostí u krav českého strakatého plemene. Z výsledků genotypování a statistického 

hodnocení vyplývá, že genotypy polymorfismu CXCR1 + 777 C/G byly v Hardy-Weinbergově 

rovnováze a zastoupení genotypů i alel u českého strakatého skotu je blízké výysledkům studií 

u jiných plemen.  

Cílem bylo zjistit vliv polymorfismu na dojivost a výskyt somatických buněk. 

Prostřednictvím statistického vyhodnocení prostřednictvím GLM modelu nebyl prokázán vliv 

žádné z polymorfních variant CXCR1 + 777 C/G na výskyt somatických buněk v mléce nebo 

dojivost českého strakatého skotu. Ani jedna z hypotéz tak nebyla potvrzena. Tyto výsledky 

jsou v souladu s výsledky některých dalších studií tohoto polymorfismu na jiných plemenech 

skotu. 

Vyhodnocení získaných dat poukazuje na význam vlivů prostředí a chovu (P<0,001). Jedná 

se o první pozorování vlivu CXCR1 + 777 C/G na českém strakatém skotu. Studie plymorfismu 

CXCR1 + 777 C/G jiných plemen skotu uvádějí různé výsledky a tedy je možné že, další 

pozorování přinese jiné závěry. Na základě výsledků současného pozorování však nelze 

CXCR1 + 777 využít jako genentický marker pro šlechtění českého strakatého skotu na dojivost 

a zdraví vemene. 
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8 Samostatné přílohy 

 

Obrázek č. 3 Schéma restrikčního štěpení CXCR1 C (Výstup z programu CLC Sequence viewer)  

 

Obrázek č. 4 Schéma restrikčního štěpení CXCR1 G (Výstup z programu CLC Sequence viewer) 
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Graf č. 2: Přehled úrovně dojivosti v jednotlivých chovech (SAS 9.4) 

 
 

Tabulka 11: Přehled skórovaného výskytu SC za jednotlivé laktace podle farem. Zvýrazněny jsou nejvyšší pozorované 

hodnoty 

Farma 

LSCS  

za 1. laktaci 

LSM 

LSCS 

 za 2. laktaci 

LSM 

LSCS 

za 3. laktaci 

LSM 

1 0.7 1,1 2,1 

2 0,5 0,5 1,2 

3 0,2 0,2 1,4 

4 2,1 2,4 3,5 

 

Tabulka 12: Přehled dojivosti za jednotlivé laktace podle farem. Zvýrazněny jsou nejvyšší pozorované hodnoty 

Farma 
Dojivost za 1. laktaci 

LSM  

Dojivost za 2. laktaci  

LSM  

Dojivost za 3. laktaci  

LSM  

1 7655,2 8245,9 6962,7 

2 7694,9 8126,0 7610,1 

3 8051,6 8390,6 7691,8 

4 5726,3 6832,2 6482,0 
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Tabulka 13: Přehled skórovaného výskytu SC a dojivosti za jednotlivé laktace podle otců dojnic. Zvýrazněny jsou nejvyšší 

pozorované hodnoty 

Otec 

dojnice 

SCS  

za 1. laktaci 

LSM 

SCS  

za 2. laktaci 

LSM 

SCS  

za 3. laktaci 

LSM 

Dojivost  

za 1. laktaci 

LSM 

Dojivost 

 za 2. laktaci  

LSM 

Dojivost  

za 3. laktaci 

LSM 

1 0,5 1,2 2 6975,8 7489,4 7489,3 

2 0,4 0,4 1,5 6953,3 6311,9 6311,8 

3 0,2 0 0,8 7516,6 8291,3 8291,3 

4 1,2 1,1 2,7 7584,2 7647,9 7647,9 

5 0,9 1 1 7852,7 7409 7409 

6 1 1,4 1,9 5881,7 6761,6 6761,6 

7 2,6 1,5 3,7 6003,2 6900,7 6900,7 

8 0,7 0,4 3,7 6576,6 6842,9 6842,9 

9 1,9 2,2 2 7196,0 8133,7 8133,6 

10 1,7 2,3 5 6714,5 5318,1 5318,1 

11 1,5 1,3 1,6 7673,6 8275,9 8275,8 

12 0,5 0,2 1 7283,5 8365,6 8365,6 

13 1,4 1,6 1,9 6370,5 7628,3 7628,3 

14 1,5 0,4 2,5 6482,6 7580,6 7580,6 

15 0,9 1,5 2,9 6978 7750,6 7750,6 

16 0 0,9 3,3 7387,2 8867,4 8867,4 

17 0,3 1,6 0,3 8585,9 9659,6 9659,6 

18 0,5 0,3 0,6 7420,3 7690,7 7690,7 

19 0,4 0,3 0,6 7660,5 8765,5 8765,5 

20 0,1 0,6 1,2 7612,2 8407,9 8407,9 

21 0,5 0,6 1,5 5703,5 6744,9 6744,9 

22 0,4 0,2 3,7 10170,5 9166,6 9166,6 

23 2,2 1,4 2,8 9043,9 8734,4 8734,4 

24 2,6 2,7 1,5 7858,8 8068,8 8068,8 

25 1,8 1,5 2,1 6976 8137,9 8137,9 

26 0,9 2,3 1,6 6195,1 8805,5 8805,5 

27 0,6 1,4 2,8 7496 8940,2 8940,2 

28 1,2 1,9 3,5 7743,3 8466,9 8466,9 
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bp – páry bází (base pair) 

C – cytosin 
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CXCR1 – chemokinový receptor 1 

DAC – databáze genomických dat pro strakatý skot České republiky, Německa a Rakouska 

DNA – deoxyribonukleová kyselina (deoxiribonucleotid acid)  

EDTA - kyselina ethylendiamintetraoctová 

ES – Evropské společenství: Evropský parlament a rada 

EVF - Evropské sdružení chovatelů strakatého skotu (Europäische Vereinigung der Fleckviehzüchter) 

G – guanin 
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QTL – lokusy kvantitativních vlastností (quantitative trait loci) 

RFLP – polymorfismus délky restrikčních fragmentů (restriction fragment length polymorphism) 

SC – somatické buňky (somatic cells) 

SCC – počet somatických buněk (somatic cells count) 

SCS – skóre počtu somatických buněk (somatic cells score) 

TBE - tris-borát-EDTA 

 


