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Souhrn

Predkladana dizertacni prace Asocia¢ni analyza gent ovlivigjicich kvalitu masa
skotu je zamétena na studium gent ovliviiyjicich kvalitu hovéziho masa. Byl analyzovan
vliv né€kterych kandidatnich lokusi na kvalitu masa 381 bycku Ceského strakatého
plemene a kiizenci s plemenem hol$tynskym a ayrshirskym. Metodou PCR/RFLP byly
genotypizovany lokusy CAPN (n = 381), CAST (n = 379), MSTN (n = 378)
a MYF5 (n = 381). Vybér lokust byl proveden s ohledem na predpokladany vztah
k chemickému slozeni a kvalité¢ masa.

Bylo zjisténo chemické slozeni masa, tj. obsah susiny, bilkovin, tuku a popelovin.
Jako hlavni ukazatele kvality masa byly analyzovany kiehkost (Warner Bratzler Shear
Force), vaznost, barva a pH. Uvedené ukazatele byly hodnoceny v 1., 14. a 28 dni post
mortem. Ukazatele vaznost, pH a barva masa (barva a’, b” a L") byly hodnoceny u masa
syrového, ukazatel kiehkost byl hodnoceny u masa syrového a grilovaného.

Polymorfismy CAPN a CAST byly statisticky vyznamné asociovany s obsahem
susiny a popela v mase. U polymorfismi v lokusech MYF5 a myostatin statisticky
vyznamna asociace s chemickym slozenim masa nebyla zjisténa.

Polymorfismy v lokusech CAPN, CAST, MSTN a MYF5 m¢ly statisticky
vyznamny vliv na barvu masa. U pH masa byla zjisténa statisticky vyznamna asociace
k polymorfismu CAPN po 28. dnech zrani, u CAST 1., 14. a 28. den po porazce. MSTN
vykazoval statisticky vyznamné asociace ve 14. a 28. dni, MYF5 1. a 14. den post mortem.
Statisticky vyznamna asociace byla zjisténa pro CAST a vaznost vody, statisticky
vyznamné rozdily byly zji§tény mezi v§emi genotypy v 1. a 14. dni, u genu MSTN byla
statisticky vyznamna asociace v 1. dni po pordZce mezi genotypy AA a AB. Analyza
potvrdila, Ze stfizna sila s dobou zrani klesa a tim maso kiehne.

Asosciace mezi polymorfnimi lokusy a WBSF nebyla pro polymorfismus CAPN
x délku zrani, podobné pro polymorfismy CAST, MSTN a MYF5 zjistén statisticky
vyznamny vliv na silu stiihu syrového a grilovaného masa, podobné pro pH masa. Pro
tyto ukazatele kvality masa nebyla také vyznamna interakce mezi jatkami, plemenem
a chovem na jedné stran¢ a délkou zrani masa na stran¢ druhé. Vlastnost barva masa ,,a“
byla statisticky vyznamné ovlivnéna interakci mezi CAPN, MYF5 a délkou zrani. Barva
,,b" byla statisticky vyznamn¢ ovlivnéna interakci MYF5 x ¢as. Barva ,,L* byla statisticky

vyznamn¢ ovlivnéna interakci vSech polymorfnich lokusi jednotlivé x délka zrani, jatka



x délka zrani, chov x délka zrani. Vaznost masa byla statisticky vyznamné ovlivnéna
interakci CAPN x délka zrani. U pH nebyla statisticky vyznamna interakce zjisténa.

Interakce mezi genotypy pro CAST a CAPN statisticky vyznamné ovlivnila pouze
maly pocet ukazatelt kvality masa. RovnéZ interakce CAPN X CAST x délka zrani nebyla
u vétSiny dulezitych ukazatelll kvality masa statisticky vyznamna.

Korela¢ni koeficienty mezi jednotlivymi ukazateli stanovenymi 1., 14. a 28 den
po porazce byly statisticky vyznamné u vSech hodnocenych ukazateldi, coz ukazuje na
vyznam kvality masa jiz pfi porazce. Statistickd vyznamnost efektu délka zrani byla

zjisténa pro silu stfihu u grilovaného masa, barvu ,,a“ a ,,b* a vaznost.

Kli¢ova slova: skot, masna uzitkovost, kvalita masa, zrani masa



Summary

This dissertation/thesis The Association Analysis of Genes Influencing the Meat
Quality of Cattle focuses on the study of genes affecting the quality of beef. The analysis
examines the influence of several candidate gene loci on the quality of meat in 381 young
bulls of Czech Simmental cattle and crossbreds with Holstein Ayrshire. The genotyping
of specific loci, namely CAPN (n=2381), CAST (n=379), MSTN (n=378) and
MYF5 (n = 381), was carried out by means of the PCR/RFLP method. The analyses
revealed the chemical composition, i.e. the content of dry matter, proteins, lipids and ash.
The most important indicators of meat quality were tenderness (Warner Bratzler Shear
Force), the ability to bind water, color and pH. The indicators were assessed on day 1,
day 14 and day 28 post mortem and were obtained in raw meat. Moreover, tenderness

was also assessed in grilled meat.

CAPN and CAST polymorphisms were significantly associated with the content
of dry matter and ash in meat. The polymorphisms in MYF5 loci and myostatin did not
show significant association with the chemical composition of the meat.

Polymorphisms in CAPN, CAST, MSTN and MYF5 loci were significantly
associated with meat color. CAPN had significant effect on the pH of meat after 28 days
of ageing, similarly for CAST post mortem. MSTN showed significant association on day
14 and day 28, MYF5 on day 1 and day 14 after slaughter. Significant was the association
of the water-binding ability and CAST polymorphism on day 1 and day 14 post mortem.
The results showed the association of the MSTN gene between the AA and AB genotypes.
It has been confirmed that the shearing force decreases with the ageing time and the meat

becomes more tender.

The interactions ageing x CAPN, CAST, MSTN and MYF5 polymorphisms did not
show significant influence on shearing force of raw or grilled meat nor on pH. Concerning
these polymorphisms, there were no interactions between the slaughterhouse, breed type
or breeding on one side and the maturation time on the other. The character of color ‘@’
was significantly associated by the interaction between CAPN, MYF5 and maturation
time. Maturation time X MYF5 interaction significantly affected the color ‘b’. Color ‘L’
was significantly influenced by the interaction of e.g. polymorphic loci separately x

maturation time; slaughterhouse X maturation time; breeding X maturation time.



The water-binding capacity was significantly influenced by the interaction of CAPN x

maturation time whereas there was no significant influence on pH.

Interactions between CAST and CAPN genotypes significantly affected only
a small number of meat quality indicators. Moreover, CAPN x CAST x maturation time
interaction did not show significance in the majority of analyzed indicators.

Correlation coefficients between separate indicators set in day 1, day 14 and day
28 post mortem were statistically significant for all tested indicators. This reveals
the importance of meat quality as early as at slaughter. Statistic relevance
of the maturation time effect was detected for the shearing force in grilled meat, color ‘a’

and color ‘b’ and water-binding ability.

Key words: beef cattle, meat performance, meat quality, ageing of meat



Seznam pouzitych zkratek

A GC,T adenin, guanin, cytosin, tymin - oznaceni jednotlivych nukleotidt

AMK aminokyselina

ATP adenosintrifosfat

Barva_ L hodnota barvy primérného odstinu

Barva_a hodnota barvy ¢erveného spektra

Barva b hodnota barvy zlutého spektra

bp par bazi

BSA Bovine serum albumin

BTA Bos taurus autosome - oznac¢eni chromosomu skotu

CAPN calpain

CAST calpsatatin

cDNA komplementarni DNA

cM centi Morgan

DCB (dark cutting beef) hovézi maso tmavé na fezu

DFD (dark, firm, dry) tmavé, tuhé a suché

DMSO dimethylsulfoxid

DNA deoxyribonukleova kyselina

dNTP (deoxyribonukleotide) - 2°-deoxynukleosid-5’-trifosfaty

FW Fleischwert

GDF8 Growth differentiation factor 8

GWAS Genome-wide association studies

HD high density, vysoka hustota

MSTN myostatin

JUT jate¢né upravene télo

kb (kilo base) tisic bazi

KU kontrola uzitkovosti

LINE (long interspersed nuclear element) - dlouhy vmezefeny jaderny
element

MAS (marker assisted selection) - markery asistovana selekce

MCP multikatalyticky proteindzovy komplex

NCBI National Center for Biotechnology Information

NGS (next generation sequencing) - nova generace sekvenovani


https://en.wikipedia.org/wiki/Bovine_serum_albumin

OPB
PCR
PCR — RFLP

PH
PSE
QTL
RE
RFLP

SINE

SKVS

SNPs

UPD
WBSF

odchovna plemennych bykt

(polymerase chain reaction) - polymerazova fetézova reakce
(polymerase chain reaction - restriction fragment lenght
polymorphism) - polymerazova fetézova reakce - polymorfismus
restrikénich fragmenttii

plemenna hodnota

(pale, soft, exudative) - bledé, m&kké a vodnaté

(quantitative trait loci) - lokusy kvantitativnich znakt

restrikéni enzym

(restriction fragment lenght polymorphism) - polymorfismus
délky restrikénich fragmentt

(short interspersed nuclear element) - kratky vmezeteny jaderny
element

stani¢ni kontrola vykrmu skotu

(single nucleotide polymorphisms) - jenonukleotidovy
polymorfismus

(unit) jednotka aktivity enzymu

uniparentdlni disomie

(Warner-Bratzler Shear Force) - Warner-Bratzlerova stfizna sila
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1. Uvod

Hovézi maso je fazeno mezi nejhodnotnéjsi potraviny, které jsou vyznamnym
zdrojem bilkovin a esencialnich aminokyselin, dale také vitaminG a mineralnich latek.
Pokles spotieby hovéziho masa konzumenty z 28 kg/obyvatele od roku 1990 na
8,1 kg/obyvatel v poslednich letech je diisledkem rostouci ceny hovéziho masa.

Pro spotiebitele jsou prioritni ukazatele kvality rizné. Néktefi konzumenti davaji
prednost kiehkosti (nezbytna doba zrdni hovéziho masa optimalné 14 dni z divodu
spravné vyzralosti masa) ¢i textuie masa, jini berou v potaz senzorické vlastnosti masa,
jakymi jsou chut’, vliin¢, barva masa ¢i $tavnatost, ale stale dilezitym ukazatelem pro
mnoho spotiebitelti je cena hovéziho masa na trhu, kterd se pro mnohé stava prvnim
ukazatelem, zda maso zakoupit ¢i ne.

Jemnost masa je jednou z hlavnich charakteristik kvality hovéziho masa. Zamérna
selekce masného skotu zamétend na zlepSeni jemnosti masa je ale dost komplikovana,
jelikoz tento znak ma velkou variabilitu nejen mezi jednotlivymi plemeny, ale i jedinci
jednoho plemene. Z tohoto diivodu se vyuzivaji DNA testy zaloZené na genotypizovani
zvifat na pfitomnost jednotlivych mutaci, byla prok4dzéna asociace mezi jejich pfitomnosti
a zvySenou jemnosti masa.

V této praci jsou analyzovany nékteré charakteristiky kvality hovéziho masa, jako
kiehkost, textura masa tedy vaznost, barva, pH ve vztahu k vybranym polymorfnim
genim. Cilem bylo navrhnout efektivni, jednoduché, rychlé a efektivni metodiky na
genotypizaci téchto kandidatnich lokusti a provést asociacni analyzu k uvedenym
vlastnostem hovéziho masa. Jako kandidatni lokusy pro kiehkost hovéziho masa ¢i jeho
zrani byly vybrany calpain a jeho inhibitor calpastatin. Dale byl vybrdn myostatin,
podilejici se na regulaci embryonalniho vyvoje v¢. myogeneze a rovnéz MYF5.
V ptipadé, Ze by byl potvrzen pozitivni vztah sledovanych lokusti k produkénim
vlastnostem, mohly by tyto vysledky ptispet k vybéru vhodnych kandidatnich genti pii

Slechténi skotu.
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2 Literarni prehled
2.1 Bovinni genom

Bovinni genom je souborem  genetické informace  zakodované
v 60 chromozomech ulozenych v jadru kazdé buiiky. Chromozomy jsou uspotadany do
30 paru, tedy jeden chromozom z kazdého paru se dédi od matky a jeden od otce. Z toho
je 29 part akrocentrickych autozomt a 1 par pohlavnich chromozomt neboli gonosomii.
Ve své praci Barendse et al. (1994) zminuji, Zze délka genomu skotu bez ohledu na pohlavi
byla stanovena na 3 532 cM. V dalsi studii potvrzuji rozdil v délce autozomalni mapy
mezi pohlavimi, délka autosomalni mapy byku je 3 567 cM a krav 3 7 65 cM (Barendse
etal., 1994).

Ve finalni verzi komparativni mapy zjistil Wind et al. (2005), ze genom skotu
a Cloveka je z 91 % shodny a 97 % oznacil za teoretické maximum. Celkem obsahovala
tato mapa 3 484 markerii, poc¢et markerii v chromozému se pohyboval v rozmezi
51 (BTAZ28) (Bos Taurus Autosom) az 177 (BTAS). Nejdelsi mapa byla na pohlavnim
chromozomu X a nejkrat§i BTA28. Hustota markerd byla nejniz§i u BTAI19,
0,7 markeru/Mbp, nejvyssi hustotu mél bovinni chromozom 5, a to 1,8 markeru/Mbp.
Bylo zjiSténo, ze 4 chromozomy maji kompletni homology v lidskych chromosomech
HSA13 (Homo sapiens Autosom), HSA17, HSA18 a HSAX. Tuto praci autofi pouzili
pro studium evoluce centromer a telomer.

Odhaduje se, ze genom skotu obsahuje cca 22 000 genti a 2,8 miliardy nukleotidd
(2,87 Gb) (ptesné 2 857 605 192 bp), toto zkoumdni trvalo vice nez Sest let a pracovalo
na ném vice nez 300 védct z 25 zemi - National Human Genome Research Institute,
Genome Canada, CSIRO Australia, aj., ktefi precetli kompletni sekvenci herefordské
kravy L1 Dominette 0144 a nasledné ji porovnali se sekvencemi Sesti dalSich plemen
skotu (holstynské plemeno, angus, limousin, aj.) se snahou odhalit meziplemenné rozdily.
Sekvenace stala 53 milioni americkych dolarti, o par let pozdé¢ji se jiz doba ,.Cteni®
zkratila na sedm mésici a néklady klesly na ,,pouhych® 130 tisic americkych dolart
(Anson, 2009). Kodujicich genti je 19994, geni nekodujicich 3 825, malych
nekodujicich genti 3 650, riznych nekddujicich gent 175, pseudogent 797 a 26 740
genovych transkriptl (Ensembl, 2016).

2 612 820 649 bp je umisténo ve 30 chromozomech. Zbyvajicich 245 Mbp je
obsazeno v neumisténych souvislych sekvencich (kontizich) (Zimin et al., 2009).

K zacéatku r. 2015 bylo v jaderné a mitochondridlni DNA identifikovano 26 410 genil

13



a 10 047 pseudogenii (NCBI, 2015). Vétsina DNA je tvofena opakujicimi se sekvencemi,
které jsou predstavovany mnoha typy, minisatelity, mikrosatelity, a satelity, SINE, LINE
a telomerickymi sekvencemi.

Diilezitym bodem v molekularni biologii je zavedeni metody sekvenovani, které
usnadiiuje pochopit genomovou strukturu a identifikaci polymorfismi (predevsim
jednonukleotidovych), které umoznuje piesné a rychlé mapovani genomu. V roce 2009
se pomoci technik NGS (next generation sequencing) podafilo osekvenovat cely bovinni
genom.

V genomice skotu se vyuziva silikonovych ¢ipti nejcastéji od spolecnosti
[llumina, které jsou schopny piecist miliony informaci. Pfikladem muze byt cip
BovineSNP50, ktery je schopen genotypizovat 54 001 SNP (single nucleotide
polymorphism) markeri. Kazdy z téchto Cipil je unikatni a mize se s jejich pouzitim
vyhodnotit az dvanact vzorkll najednou. Existuje i jeho druha verze, kterd Cte az
24 vzorkt. Vyvoj technologie ale pokracuje velmi rychle. Byl také vyvinut ¢ip s vysokou
hustotou (HD - high density) Bovine HD BeadChip, ktery umi ¢ist 777 962 markert, pro
hodnoceni lze vyuzit cca 600 000 SNP. Dal§im ¢ipem je BovineSNP3K, ktery detekuje
2900 markerti a 2706 jich lze vyuzit pro genomicka hodnoceni. Tento ¢ip ma piijatelnéjsi
cenu, muze vyhodnotit 32 vzorkl, komunikovat s ¢ipy 50K. Znalost sekvenci pomaha
identifikovat a objastnit funkci jednotlivych gentli a zptsoby jejich regulace. Do dnesni
doby je veliky vybér vyrobcu, zdroven tak typtl Cipi a zaleZi pouze na konecném

spotiebiteli, ktery je pro n¢j ten nejvhodnéjsi (Motycka, 2011).

Vyse zminény ¢ip Bovine SNP50 Bead Chip byl testovan v publikaci Weller et
al. (2010) u 576 izraelskych holstynskych byku, kdy 38 828 SNPs lokalizovanych na
autozomech vyhodnotili jako vhodné k ovéfovani paternit u skotu. 747 SNPs se
nachéazeno na chromozomu X a 1 672 SNPs bylo s neznamou lokalizaci.

Cip SNP6 od spole¢nosti Affymetrix ma délku sond 25 bazi. Obsahuje 946 000
CNV sond (Copy Number Variation - variabilita poctu kopii urcitych sekvenci -
strukturni zména DNA, inzerce nebo delece delsiho useku DNA) a 906 600 SNP sond.
RozloZeni sond je nerovnomérné, nejvice v genech. Vyssi rozliSeni pro UPD
(uniparentalni disomie), vhodné ke genotypizaci. Principem cipu je zaména
13. nukleotidu v jednotlivych sondach, coz ma nejvétsi vliv na silu vazby pfi neshodé

(Malcikova, 2011).
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2.2 Genetické markery

U jednotlivych hospodatskych zvifat mohou genetické markery nabyvat rtizné
formy. Za geneticky marker povazujeme polymorfni znak s mendelistickou dédi¢nosti,
ktery mize byt v asociaci s variabilitou uzitkovych vlastnosti. Vyskytuji se v genomu
s vysokou hustotou cca kazdych 500 - 1000 nukleotidd. Molekularni markery Ize délit
do tfi zékladnich skupin z hlediska jejich charakteristickych znaki (Knoll, 2008):

I. typ, kodujici exprimované geny, které mohou byt kandidatnimi geny pro QTL
(quantitative trait loci). Vyznacuji se nizkou hladinou polymorfismu. Proto se malo
vyuzivaji pro studie diverzity rodin a populaci. Jejich vyuziti je vyznamné v asociacnich
analyzach, pfi komparativnim mapovani.

II. typ zahrnuji vysoce variabilni sekvence DNA, vyuZziti zde maji predev§im mikro
a minisatelity. Ty jsou vlivem vysokého stupné polymorfismu vysoce informativni
a vhodné pro populaéni studie, uréovani rodiCovstvi a jsou zakladem vazbového
mapovani.

III. typ, ktery zahrnuje jednonukleotidové polymorfismy (SNP), ty mohou leZet uvnitf
kédujicich gend, ale Castéji se nachdzeji v nekodujicich intronech ¢i integrovanych
oblastech. Vyuziti téchto markerti je v populacnich a rodinnych studiich a pro
genomickou selekci.

Pro vyuZzivani markert ve Slechténi jsou dulezité jejich vlastnosti, které Brascamp
et al. (1995) definovali pro pouziti do praxe:
kodominantni dédi¢nost
jednotkova heritabilita
stanoveni markeru muize byt provedeno bez ohledu na vé&k ¢i pohlavi zvitete, dokonce
i po jeho smrti z uchované DNA
detekce markeru by méla byt snadna, lehce interpretovatelnd, automatizovatelna.

Za ucelem genetického fingerpritingu, ovéfovani paternity a studia genetické
diverzity je testovdna celosvétové sada 10 mikrosatelitnich markeri doporucena
organizacemi ISAG/FAO. V soucasné dob¢ je diky silné selekci stale se zvysujici
pozadavek na rozsifeni tohoto rutinniho panelu o dalsi mikrosatelity, kdy je snahou
zaradit do testovani 1 mikrosatelitni markery pro urcité uzitkové vlastnosti. Diky selekci
a dlouhym vazbovym intervalim jednotlivych markert, které jsou na riiznych bovinnich

chromozomech, jich lze vyuzit jako markert vazbovych v selekénich programech piimo
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pro dana plemena skotu ¢ pro konkrétni chovatele (Riha a Vrtkova, 2008). V sou¢asné

dobé se vSak mikrosatelity k selekci na uzitkové vlastnosti nepouzivaji.

2.3 Masna uzitkovost skotu

vvvvv

uzitkovost masna, ta velmi tzce souvisi s plodnosti. U masné uzitkovosti nesmime
opominout kvantitativni a kvalitativni stranku, za kterou je povazovana vykrmnost
a jatecnd hodnota skotu (Sklddanka et al., 2014). Masnou uzitkovost muzeme
charakterizovat souhrnem ukazateld vykrmnosti a ukazatell jate¢né hodnoty. Vykrmnost
je schopnost vykrmovaného zvifete vyuzit pfijaté ziviny ke zvySovani své zivé hmotnosti,
pod pojmem jate¢na hodnota Ize chapat ukazatele hodnotici kvantitativné i kvalitativné
jate¢n¢ upravené télo (JUT), v€etné nutricnich a senzorickych hodnot masa (Zahradkova
et al, 2009). Selekéni cil Ceského strakatého skotu je stanoven na pozadavku na mlécnou
a masnou uzitkovost v poméru 60 az 66 : 40 az 34. Vyhodou Slechténi ceského strakatého
skotu, kde se dlouhodobé Slechti na dvoustrannou uzitkovost je, Ze se v ramci vysoké
pozitivni selekce dati vybirat Spickové plemeniky jak v mlécné, tak i v masné uzitkovosti
(Kucerova et al., 2003).

Mezi vlivy pilisobici na masnou uzitkovost u skotu, které ovlivituji produkéni
schopnost pro tvorbu masa, zahrnujeme faktory dédi¢né a vlivy prostiedi.

Hlavni faktor dédicného ptivodu, ktery vyrazné ovliviuje vysledek vykrmu
u skotu je vliv plemenné ptislusnosti, ktery souvisi zejména s uzitkovym typem dané¢ho
plemene a tomu odpovidajici genetick¢ dispozice plemene (konstituce, ranost).
U plemene s kombinovanou uzitkovosti je pfi §lechténi nezbytné zohlednit ukazatele jak
mlécné, tak masné uzitkovosti, aby nedosSlo ke zhorSeni uzitkovosti druhé a vychazet
z chovnych cilil plemene (Skladanka et al., 2014). Masna plemena lze rozdé€lit na skupiny
vyznacujici se vétSim télesnym ramcem, kdy jateCné upravena téla i pfes vyssi porazkové
hmotnosti maji vysoky podil libového masa. Tato plemena jsou oznacovana jako skupina
kontinentalni. Do této skupiny fadime plemena jako je charolais, limousin, belgické
modré. Druhou skupinou jsou plemena pochazejici z britskych ostrovi jako je aberdeen
angus, hereford, highland, u nichzZ je typicky stfedni télesny ramec, ranost a vyborna
pastevni schopnost (Zahradkova et al., 2009).

Za nejvyznamnéjsi faktory prostfed'ové je povazovana spravnd vyziva a krmna

technika skotu, piisobici na kvalitu a produkci masa a ovlivityjici rentabilitu. MySlena je
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tim spotieba zivin na 1 kg pfirtstku, ekonomika vykrmu je ovlivnéna vékem a Zivou
hmotnosti zvifete, S piibyvajicim vékem se zvySuje spotieba zivin. Pfirastek u starSich
zvirat je tvofen vice tukem, zatimco u zvitat mladsich prevazuje protein. Produkci masa
ovlivituje pfedevsim uroven plnohodnotné vyzivy, slozeni krmné davky a technologie
krmeni. Vyvazena vyziva s vyuzitim konzervovanych krmiv s ptidavkem jadrné smeési je
nezbytnd z divodu produkcnich schopnosti, které jsou s nedostateCnou vyzivou
zhorseny, stejné tak jate¢na hodnota v disledku zvyseného podilu kosti a ménécennych
¢asti (Steinhauser et al., 2000).

Jako dalsi faktor je uvadén vliv pohlavi a kastrace. Samice ukladaji diive a vice
tuku, tedy 1 jejich vykrm je obvykle kratsi. Obecné lze fici, ze ptirtstky jsou nejlepsi
u bykli ve srovnani s voly a zejména jalovicemi. Jalovice dosahuji o 10 - 30% niZsi
trzeb jsou povazovani jate¢ni byci. Trzba za jalovice je ovlivnéna zmasilosti a hmotnosti
daného zvifete z diivodu dosahovani niz$i intenzity ristu (Zahradkova et al., 2009).
Dulezitym faktorem je ovSem 1 systém ustdjeni a denni rezim ve vykrmu, délka
svételného dne, zdravotni stav vykrmovanych zvitat, které mohou byt inhibitory rastu
vykrmu.

Zasadni dulezitost pro produkeci masa maji vlivy genetické. Genetické zalozeni
nelze méfit pfimo, ale pouze jako projev uzitkovosti zvifat (Sklddanka et al., 2014). Fiirst
(2008) uvadi, ze pii spravném Slechténi na vice znaki je jednim z rozhodujicich vlivi
genetické zalozeni dané¢ho znaku (heritabilita) a jeho vazba na znaky dalsi (korelace).
Za nizce dédivé znaky oznacuje vétSina fitness znakli pohybujici se v rozmezi 2 - 15%,
zatimco znaky zdravotniho stavu jako jsou mastitidy ¢i porodni problémy dosahuji
heritability 5 - 30%. Za znak s dobrou dédivosti je povazovana mlééna uzitkovost
pohybujici se na trovni 30% a vice, masnéd uzitkovost 20 - 40%. Vybrané dédivosti
znazoriiuje tab.C.1 Sklddanka et al. (2014) popisuji dédivost vybranych znakt u ¢eského

strakatého skotu a holstynského skotu (tab.¢. 2).
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Tab. €. 1: Prehled nékterych dédi¢né vybranych znaki (Fiirst, 2008).

Znak Heritabilita (%)
Produkce mléka v kg 30
% tuku v mléce 45
% bilkovin v mléce 55
Netto piirastek 25
Jatec¢na vytéznost 45
Zattidéni (SEUROP) 25
D¢élka produkéniho Zivota 12
Perzistence laktace 15
Plodnost 2
Prubéh porodu )
Mrtvé narozena telata 2
Somatické buiiky 15
Dojitelnost 30
Zdravotni stav (poruchy) 5-20
Rémec 35
Osvaleni 25
Koncetiny 20
VVemeno 30
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Tab.¢. 2: Heritabilita vybranych ukazateli (Skladanka et al., 2014).

Znak Cesky strakaty skot  Hol§tynsky skot
Produkce mléka v kg 0,33 0,39
Produkce mléénych bilkovin vkg 0,31 0,37
Produkce mlééného tuku v kg 0,32 0,38
Pocet somatickych bunék v mléce 0,27 0,30
Dlouhovékost 0,23 0,22
VVemeno 0,24 0,20
Koncetiny 0,15 0,12
Osvaleni 0,28 -
Plodnost dcer 0,03 0,03
Vlastni plodnost 0,04 0,04
Netto prirtstek 0,29 -
Jate¢né tiidy (SEUROP) 0,21 -
Jate¢na vytéznost 0,46 -

2.3.1 Cesky strakaty skot

Soucasny nazev Cesky strakaty skot dostalo plemeno v roce 1967. Jiné ndzvy pro
Cesky strakaty skot jsou Ceska straka, Cervena straka, ve zkratce Cestr. Toto plemeno je
tradi¢ni Ceské kombinované plemeno skotu. Je fazen do skupiny plemen horského
strakatého skotu, z pohledu kraniologického do skupiny skotu ¢elnatého. Je soucasti
celosvétoveé populace strakatych plemen shodného fylogenetického plivodu, odvozeného
od strakatého skotu chovaného uz ve stiedovéku ve Svycarské oblasti v iidoli feky Simme
v kantonu Bern. V soucasné dobé v Ceské republice tvoii desky strakaty skot asi polovinu
veskeré populace skotu. Chovatelé skotu jsou sdruzeni na evropské trovni v European
Simmental Federation se sidlem v Mnichové. Celosvétovou organizaci je World
Simmental-Fleckvieh Federation.

Od poloviny 19. stoleti dochazelo na uzemi Ceské republiky ke kfizeni dosud
prevladajici Ceské Cervinky se skotem dovazenym ze zahrani¢i. Profesor Taufer mél
v Cechach a na Moravé snahu o slou¢eni viech raza strakatého skotu, na zakladé zékona
o plemenitbé hospodaiskych zvifat, ktery pochazel z roku 1924, v némz bylo povoleno
pouzivat v plemenitbé pouze byky plemene simensko-Ceského, bernsko-ceského,

bernsko-hanackého, ¢eskych Cervinek aj. Ke zméné trojstranné uzitkovosti, mléko-maso-
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tah na dvoustrannou mléko-maso, doslo po 2. svétové valce, kdy také doslo k zaniku
rozdélovani na ,téz81 a lehci typ* pro nizinné a horské oblasti. Mimo c¢istokrevné
plemenitby se u ¢eského strakatého skotu s cilem zlepSeni mléné uzitkovosti zacalo
Vv ramci plemene uplatiiovat zuSlechtovaci kiizeni. VyuZzivano bylo plemeno ayrshirské
¢i danska Cervinka, ovSem ovliviiovani pouze jednostranné uzitkovosti u kombinovaného
typu skotu vedlo k tomu, ze zlepSenim produkce mléka v populaci byla negativné
ovlivnéna masna uzitkovost. Z télesnych znaki doslo ke zlepsSeni funk¢nich a tvarovych
vlastnosti vemene, dochéazelo k jinému utvareni zadnich koncetin, to se podepsalo na
zmens$eni télesného rdmce a po Case bylo zuslecht'ovaci kiizeni s ayrshirskym plemenem
zastaveno. Od roku 1971 dle trendu ze Svycarska se zuslechtovaci kiiZeni provadélo
s Cervenou varietou holstynského skotu. Bylo pozorovano mirné zlepSeni mlécné
uzitkovosti, ale opét negativni dopad na osvaleni zvifat, jejich jatecnou hodnotu
a celkovou konstituci. Podily zusSlecht'ujicich plemen se pohybovaly mezi 25 - 37%.
Avsak kfizeni nesplnilo vSechna o¢ekavani. V poslednim obdobi je Slechtitelska prace
navracena ke klasické kombinované uzitkovosti s izkou vazbou na populace strakatého
skotu ze zahrani¢i. Stdle ovSem jsou v populaci strakatého skotu zvifata s vysokym
podilem zus$lecht'ujicich plemen (Kucera, 2006).

V soucasné dobé jsou Slechtitelské programy fizeny s ohledem na specifika
jednotlivych zemi, v minulosti byly populace strakatého skotu jednotlivych zemi
Slechtény k rozdilnym plemennym standardiim a chovnym cilim (Bouska et al., 2006).

Chovny cil plemene je zaméfen na vysokou a hospodarnou produkci kvalitniho
mléka a masa. Cilovy pozadavek na mlécnou uZitkovost u €eského strakatého skotu je
6 000 az 7 500 kg mléka s obsahem bilkovin nad 3,5 %. Cilovy pozadavek na masnou
uzitkovost je pak definovan jako primérny denni pfiristek nad 1 300 g v intenzivnim
vykrmu bykt a jateéna vytéznost nad 58 %. Rada ptednich chovii dosahuje téchto
parametrii jiz v soucasné dobé (Svaz chovatelt ¢eského strakatého skotu, 2008).

U zvitat do chovu je pozadovéno, aby byly zvyraznéné znaky mlécnosti, stfedni
az vetsi télesny ramec, dobré osvaleni a harmonicky zevnéjSek. Hospodarnost chovu
je déana ukazateli chovné uzitkovosti, pfedev§im dobrym zdravotnim stavem, a to
predev§im mlécné Zlazy, pravidelnou plodnosti, snadnymi porody, vitalitou telat,
bezproblémovym odchovem, ale i schopnosti k pastvé a vysokému piijmu a vyuziti

objemnych krmiv (Svaz chovatelll ¢eského strakatého skotu 2008).
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2.3.2 Slechténi Eeského strakatého skotu

Slechténi je cilené zlep$ovani genofondu populace skotu u sledovanych vlastnosti
Vv pozadovaném sméru, které se provadi zamémym vybérem jedincii vhodného
genetického zalozeni pro dané vlastnosti do dal$i generace. U ¢eského strakatého skotu
nas zajimaji vlastnosti, kterymi jsou mlécné produkce, masna produkce, fitness a exteriér.
Tyto vlastnosti jsou kvantitativni, jsou ovlivnény piisobenim velkého poctu genti, které
jsou ve vzajemné interakci, zaroven pusobi vlivy vnéjSiho prostiedi. Hlavnim cilem
Slechténi je populace zvifat, u nichz je geneticky fixovana vysoka uzitkovost a pevné
zdravi. Genetické zalozeni kvantitativnich vlastnosti nelze zjistit pfimo, mizeme ale
meéfit uzitkovost zvifat a jeji proménlivost, vyjadienou rozptylem. Podstatné je, jaka ¢ast
proménlivost v populaci je podminéna geneticky a jakd cast vnéjSim prostiedim.
(Skladanka et al., 2014).

Slechténi &eského strakatého skotu probihd v souladu se §lechtitelskym
programem, ktery schvalilo ¢lenské shromazdéni Svazu chovateld Ceského strakatého
skotu a MZe CR. Rada plemenné knihy a Rada Svazu projednava a doporuéuje zmény
a doplitky do §lechtitelského programu, dale zmény Radu plemenné knihy a zpiisnéni
selekénich kritérii pro podporu Slechténi. Soucasti slechtitelského programu jsou rovnéz
selekéni indexy, zahrnujici uzitkovost mlé€nou, masnou, fitness a nékdy také exteriér
(Kucera et al., 2004).

Pfi vyuzivani selekénich indext pro byky ceského strakatého skotu (tab. ¢. 3)
doslo k aktualizaci ekonomickych vah, coz je zastoupeni tfi dil¢ich plemennych hodnot
(netto piirastek : jate¢na vytéznost : jate¢na tiida), jejich pomér je v CR 44:28:28 (kazdy
stat si urCuje vlastni hodnoty) a genetickych parametrii, které jsou zasadni pro vytvotfeni
selekénich indext. Déle jsou k dispozici ukazatele, které jsou odhadovany v ramci
némecko-rakousko-cesko-madarské spoluprace od r. 2008, pocty somatickych bunék aj.
Tato zvefejiovana relativni plemennd hodnota je zndma pod ndzvem Fleischwert (FW)
a je sestavena z vyse zminénych jednotlivych plemennych hodnot (Skladanka et al.,
2014).
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Tabulka €. 3: selekéni index pro ¢esky strakaty skot (Kucera, 2007).

Index produkce mléka PH kg tuku 20,0 40,0
PH kg bilkovin 80,0
Index produkce masa  PH netto pfirtstek 44,4 17,0
PH Jat. Ttid 27,8
PH JV 27,8
Fitness - reprodukce PH plodnost 50,0 20,0 43,0
vlastni

PH plodnost dcer 50,0

Fitness - dlouhovékost PH SB 20,0 80,0
PH uzitkovy typ 5,0
PH oslaveni 20,0
PH koncetiny 10,0
PH vemeno 45,0

4

Aditivné geneticka slozka je z hlediska selekce nejvyznamné;jsi, jelikoz vyjadiuje
tu slozku, ktera je pfedavana dalsim generacim. Geny se pfenaseji z generace na generaci,
odhadu této hodnoty rozptylu fikdme plemennd hodnota (Sklddanka et al., 2014).
Plemennd hodnota je odhad genetického zaloZeni jedince vyjadiené odchylkou v uZitkové
vlastnosti od priméru vrstevnikll (Kucera et al., 2004).

Odhad plemenné hodnoty je provadén na zaklad¢ kontroly uzitkovosti (KU). Tato
metoda vznikla v Dansku r. 1885, v Cechéch se datuje od r. 1905, tedy 111 let. U skotu
provadime kontrolu mlé¢né uzitkovosti, KU masnych plemen, kontrolu rstu plemennych
byckl v odchovnach, kontrolu rastu telat a jalovic a nasledny odhad plemennych hodnot

(Skladanka et al., 2014).

2.3.3 Masna uzitkovost ¢eského strakatého skotu

Cesky strakaty skot patii do skupiny kombinovanych plemen skotu, ktera jsou

chovana na maso-mlécnou produkci (40:60). Masné uzitkovosti je v poslednich letech
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vénovana velkd pozornost. U bykl strakatého skotu je provadéna kontrola vlastni
uzitkovosti na odchovnéch plemennych byka (OPB), kde je provadéna kontrola vlastni
uzitkovosti od 111. do 365. dne véku. Je zjistovan denni prirastek byka, jedinci je udélena
tfida (znamka) za osvaleni a posouzen exteriér. Do plemenitby jsou zafazovani pouze
TOP byci, kteti splituji veskera kritéria. Druhym bodem kontroly masné uzitkovosti je
kontrola potomstva. Kontrola potomstva se provadi pomoci stani¢ni metody kontroly
vykrmu skotu (SKVS), dale z udajt polniho testu, ktery je fizeny a netizeny (Ondrakova,
2007). Do stanic vykrmnosti skotu jsou zastavovana telata, synové jednotlivych
testovanych otctli, v minimalnim poctu 12 ks ve véku do 4 tydnd. Vykrm je ukoncen ve
veéku 610 dni (10 dntt) s krmnou davkou zabezpecujici primérny denni ptirtstek 1300g
(Svaz chovatelu strakatého skotu, 2013).

U testu fizeného je hodnocen netto pfirtistek a jatecna tiida, testu nefizeného netto
piirastek, denni p¥irastek, jate¢na tiida a jate¢nd vytéznost. Za Ceskou republiku vstupuji
do vypoctu 3 zdroje udaji, a to vlastni uzitkovost z OPB, vysledek uzitkovosti z SKVS
a data z polniho testu, kterym je hodnoceni dle SEUROP na jatkach (Ondrakova, 2007).

2.4 Vlastnosti masa

V chovu skotu pro masnou uzitkovost se stietdva nékolik riznych pohled na
zpracovatele se jako nejdillezitéjsi jevi bourarenska vytéZnost. A spotiebitel preferuje
predevsim kvalitativni ukazatele masa jako konecného produktu. Spotiebitelské hledisko
patfilo doposud k prehlizenéj$im. Existovala tvrzeni, Ze neexistuje maso Spatné kvality,
ale Ze zavisi na Sikovnosti kuchafe a jeho schopnosti nechat maso dostate¢né uzrat.
V soucasné dob& dochazi ke zfetelnému obratu v ndhledu na problematiku kone¢né
jakosti masa a Slechtitel¢ a chovatelé se jiz snazi ovlivnit tuto vlastnost vlastnim
Slechtitelskym usilim.

Pojem jakost masa 1ze popsat jako komplex nésledujicich dil¢ich polozek:

1) senzorické vlastnosti:

- barva

- mramorovani

- struktura svalovych vlaken
- chut

- vuné
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- ktehkost

- konzistence

- Stavnatost

2) vyzivna hodnota:

- obsah bilkovin

- obsah tukt

- obsah vitamini

- obsah glycida

- obsah minerélnich latek

- obsah stopovych prvki

- biologicka hodnota

3) hygienické a toxikologické vlastnosti:

- obsah patogennich zarodku

- pH

- aktivita vody

- redoxni potencial

- obsah rezidui: antibiotika, hormony, tyreostatika, pesticidy, herbicidy,

fungicidy, toxické kovy

4) technologické vlastnosti:

- schopnost vazat pfidanou vodu

- obsah voln¢ vazané vody

- konzistence

- pH

- obsah pojivové tkanég a Slach

- 0bsah a jakost tuku

Kulinafské kvality masa mohou byt ovlivnény vicery faktory od samotnych genti

potomka zdédénych od rodi¢ii az po zpracovani masa. Nehled€ na cenu hovéziho masa je
spotiebitel ovliviiovan i znaky dal$imi, jako je kfehkost masa, nékdy oznacovéna jako
jemnost, dale Stavnatost, chut’ a barva. OvSem tyto ukazatele nepafi mezi ty, které maji
vysokou ekonomickou dilezitost pro chovatele masného skotu. Chovatelé upfednostiiuji

znaky, jakymi jsou rust, efektivita vykrmu a ¢as dospivani (Gébor et al., 2012).
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2.4.1 Krehkost

Z pohledu konzumenta je ki‘chkost fazena mezi nejdulezitéjsi faktory ovliviiujici
kvalitu masa. Konecna kiehkost masa je determinovéana procesem zrani masa. Tento
proces zacina kratce po porazce zvitete, kdy dochazi k proteolyze myofibril a jimi
asociovanych proteint. Pii degradaci dojde k disociaci myofibril na myofilamenta, ktera
jsou dale degradovana na polypeptidy a vlastni aminokyseliny (Koohmaraire, 1996;
Koohmaraire et al., 2002).

Kiehkost je ovliviiovana fadou vlivli ptisobicich pted porazkou a po porazce. Mezi
nejvyznamngjsi faktory ptisobicich pfed porazkou se fadi vék zvifete, pohlavi, plemenna
ptislusnost, vyZiva a stres jakému bylo zvife pfed porazkou vystaveno, genetické pozadi,
vyvoj a rychlost ristu organismu. Po porazce jsou dulezitymi ukazateli procesy rigor
mortis neboli zmény, ke kterym dochazi v téle kratce po smrti zvifete a samotné zrani
masa. Okamzité po porazce je maso kiehké a vykazuje nizkou stfiznou silu, ovSem vlivem
zkraceni svalt doprovazejicimu rigor mortis maso tuhne, a to 12 az 24 hod. po porazce.
V této dobé ovSem zacind 1 proces opacny, kiehnuti masa. K tomu dochédzi pomoci
procesu proteolyzy post mortem, kdy enzymy naru$i integritu svalu. Rozdily v mife
a rozsahu post mortem zmén myofibrilarnich proteint jsou hlavnim zdrojem variability
kfehkosti masa. Optimalni doba pro vyzrani hovéziho masa a ziskani potfebné kiehkosti
je uvadéna 14 dni, zatimco u vepiového masa staci 5 az 7 dnil a jehnéciho 7 az 10 dnti
(Koohmaraire et al., 1994).

Kitehkost masa je hodnocena objektivné metodou meéténi sily sttthu Warner-
Bratzlertiv shear testem.

Schopnost degradovatelnosti pojivové tkdn€é a mnozstvi intramuskuldrniho tuku
patii mezi 20% pozorované variability kiehkosti ovliviiyjici vyslednou kiehkost hovéziho

masa (Koohmarie et al., 1994).

2.4.2 Vaznost

Vaznost je schopnost masa vazat vlastni i pfidanou vodu. V mase je obsazena
voda prava neboli vazana, to je voda hydratacni, voda imobilizovana mezi filamenty
a voda volnéd v mezibunéénych prostorech. Z toho voda vazana tvoii ptiblizné tfi Ctvrtiny
hmotnosti masa. Vodu volnou z masa lze vytésnit mechanicky, zatimco vodu vazanou
mechanicky vytésnit nelze. Podil vody volné a vazané tudiz neni staly a zavisi na pouzité

mechanické sile (Pipek a Jirotkova, 2001). Silva et al. (1999) uvadéji ve své préaci,
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ze velky vliv na zvySeni vaznosti a kiehkosti masa ma vyplaveni kyseliny mlécné po
porazce.

Vaznost je ovliviiovana fadou faktorti, jako je pH (tim je ovlivnéna disociace
funkc¢nich skupin bilkovin; v izoelektrickém bod¢ je vaznost za jinak totoznych podminek
nejmensi), prabéhem posmrtnych zmén souvisicich se snizenim pH a obsahem soli, ktera
obecné zvysuje vaznost masa. Vliv ma také ptidavek polyfosfatd, cizich bilkovin, které
zvysuji vaznost masa, teplota masa, kdy se zvysujici se teplotou klesa vaznost masa aj.
Dale maji vliv riizné podilejici se vlivy jak genetické, tak porazkové (Pipek a Jirotkova,
2001; Kadlec et al., 2012). Tento fakt potvrzuji ve své praci i Zhang et al. (2005), ktefi
uvadéji, ze schopnost masa vazat vodu je piimo zavisla na pH masa. Vaznost vody se
zvySuje se vzristajicim pH, také uvadéji, ze vysSi hodnoty pH V mase souviseji
s transportem a zachéazeni se zvitaty ptfed poradzkou. V praci Muchenje et al. (2009)
popisuji vliv nizké hodnoty pH, kterd mtze zpisobit denaturaci bilkovin a tim vyssi

okapovou ztratu.

2.4.3 Barva

Hovézi maso ma charakteristicky cihlové cCervenou barvu, kterd je jednim
mnoha faktorech, mezi které patii pohlavi zvifete, plemenna pfislusnost, kvalita vyZzivy,
fyzickd namaha, ale pfedevsim vk zvifete. Riizné jatecné ¢asti (partie masa) se odliSuji
riznymi odstiny. Maso mladych zvitat je svétlé, bled€ Cervené az rlizove, ale pifimérene
pevné a malo prorostlé tukem. Oproti tomu byci maji maso hrubéji vlaknité, cihlové
cervené a dle plemenné pfislusnosti mramorované intramuskuldrnim tukem. S rostoucim
veékem je maso suché a tuhé a dochézi k ubyvani intramuskulérniho tuku (Steinhauser et
al., 1995).

Cervené zabarveni masa a krve zpUsobuji hemovéa barviva. Ta se skladaji
z globinu, ktery slouzi jako bilkovinny nosi¢, hemu a centrdlniho atomu Zeleza.
Hemoglobin je krevni barvivo a zaroven nejvice zastoupeny krevni protein. Roli
hemoglobinu je rozvadét kyslik z plic do tkéni. Jeho obsah se u hovéziho masa pohybuje
mezi 336 az 516 mg-kg?. Podle stupné vykrveni se pohybuje obsah hemovych barviv
mezi 10 az 50 %. Obsah hemoglobinu je zavisly na obsahu myoglobinu. Myoglobin je

vvvvvv

zéasobarna kysliku ve svalech (Steinhauser et al., 1995).
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Barevny prostor CIELab (Commission Internationale de 1 Eclairage) vyjadiuje
vztah mezi métfenou a vizualni odchylkou. Méfené parametry definuji barvu jako bod
v trojrozmérné barevné kouli. Méfenymi veli¢inami jsou: jas a soufadnice barevnosti
a*(téz redness) a b*(téz yellowness). Jas (Lightness, L*), se pohybuje v rozsahu 0 az 100,
0 vyjadiuje ¢ernou barvu a 100 barvu bilou. Hodnota a* popisuje barvu ve sméru do
Cervena (+a*) a ve sméru do zelena (-a*). Hodnota b* popisuje barvu ve sméru do zluta
(+b*) a smér do modra (-b*). Soutadnice L*, a*, b* definuji polohu barvy v uniformnim

barevném prostoru (Konica Minolta, 2006).

White
L

Black

Obr. €. 1: CIELab prostor

2.4.4 pH

pH je fyzikalné-chemicka velicina, kterd je definovana jako zaporny dekadicky
logaritmus aktivity vodikovych iontt (Ingr, 1996).

pH masa ptimo ovliviiuje vyslednou kiehkost masa, kterd je zvySena pii
hodnotach pH 6 - 7, ovSem kiehkost neni zavisla na pH, ale je ovliviiovdna procesem
zrani masa. BéZné hodnoty pH ve svalech u skotu se pohybuji v rozmezi 5,4 - 7,2
(Jelinkova et al., 2008).

Udava se, Ze pH také ovliviiuje svétlost masa. Ke zméndm pH miiZe dochazet jak
pii posmrtnych zménach, tak i1 pii riznych technologickych upravach. Maso dosahuje
minimalni vaznosti pii hodnotach pH 5,0, jelikoz dochazi k vyrovnani poctu kladnych

a zapornych nabojui v molekule bilkoviny (Deman J., 1999; Pipek a Jirotkova, 2001).
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Po porazce zvifat dle zmén hodnot pH je snadno rozliSitelné maso normalni od
masa s atypickym prubéhem zrani. Jakostni vady masa vzniklé abnormalnim pribéhem
autolyzy jsou PSE maso (pale, soft, exudative), bledé¢, me¢kké a vodnaté a DFD maso
(dark, firm, dry), tmavé, tuhé a such¢; diive byla tato vada oznacovana jako DCB, dark
cutting beef, hovézi maso tmavé na fezu. DFD hovézi maso vykazuje tmavé, purpuroveé
cervené az témer cerné zabarveni. Maso je libové
a suché, ¢asto ma lepivy povrch. Vzhledem k vysoké hodnoté pH, suché povrchy piisobi
podobné jako sucha houba, coz vede ke zvyseni schopnosti vazat vodu ve svalu. Nicméng,
pokud je zvite dlouhodobé vystaveno ptredporazkovému stresu, vyCerpava své zasoby
glykogenu. Vycerpani glykogenu na uroven nizsi nez
prumérné 0,6 % bude mit vliv na normalni post mortem pokles pH. U svalu s post-rigor
hodnotou pH vyssi nez 5.9 se obecné vyviji nékteré z charakteristik tzv. tmavého masa.
Rozmezi pH u normalniho masa, pochazejiciho od nestresovanych zvitat, se pohybuje
mezi 5,4 a 5,7. DFD maso miva mnohem vys$§i pH s hodnotami 5,9 - 6,5, pficemz
u nékterého vzorku masa se mohou vyskytnout i hodnoty pH dosahujici hodnoty 6,8. Pti
PSE dochézi k hromadéni kyseliny mlécné, coz mé za nasledek pokles hodnot pH pod
5,8 a zvyseni teploty uvnitt svalu nad 42 °C. Tato jakostni odchylka se tyka predevsim
masa veprového a souvisi s intenzivnim §lechténim prasat na vys$si zmasilost. U hovéziho
masa se predev§im vyskytuje DFD vada. U vyCerpanych zvifat se obsah glykogenu
ve svalech sniZi k nulové hladin¢ a vznik4 kyselina mlécna. Ta je poté ze svaloviny
odvadéna krevni cestou. V takové situaci porazené zviie poskytne maso velmi tmavé.
Hlavni negativni vlastnosti DFD masa je vSak jeho netidrznost. Nema obvyklou vlastni
kyselost, proto velmi rychle podléha mikrobialnimu kaZeni. pH po 24 hodinach dosahuje
hodnot pH 6,2 a vysSich, je tedy spolehlivym indikatorem DFD masa (Buding a Klima,
1993, Miller, 2007).

2.5 Kandidatni lokusy, QTL

Pozice, kde se nachazi gen na chromozomu se nazyva lokus. Lokus pro ur€ity gen,
ktery ovlivituje urcitou kvantitativni vlastnost, se nazyva QTL (quantitative trait locus,
tj. lokus pro kvantitativni znak). Pomoci modernich molekularnich metod je mozné
vyhledavat QTL v genomech. U riiznych druhii byly identifikovany a zmapovany na
konkrétnich chromozomech (Snustad et al., 2009).
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Kandidatni lokus (gen/region) je jakykoliv gen nebo urcity region, ktery je
povazovan za potencialné spojeny s jakymkoli fenotypem ptedtim, nez je navrzena
diagnostika GWAS (Genome-wide association studies). Kandidatni gen je soucasti
metabolickych drah, vedoucich k manifestaci studovaného znaku (Siontis et al., 2010).
Kandidatni gen lze lokalizovat napf. pozi¢nim klonovanim, pozi¢ni kandidatni gen

se nachazi v dfive identifikovatelné QTL oblasti (Snustad et al., 2009).

2.5.1 Calpain (CAPN) a jeho inhibitor calpastatin (CAST)

Kiehkost masa, ,tenderness®, je nejvyznamngjsi vlastnost masa pii hodnoceni
spotiebiteli. Tento ukazatel je vSak ovliviiovan fadou faktord. Je obtizné odhadnout
citlivost ptesné pro kazd¢ zvite, protoze fyziologické zmény v struktuie svalii béhem post
mortem obdobi jsou velmi slozité. Kiehkost masa je z genetického hlediska davana do
souvislosti s kalpainovym a kalpastatinovym komplexem. Calpain I je kddovany genem
CAPNL1, calpain Il genem CAPN 2, calpain 111 genem CAPN3 a calpastatin genem CAST
(Chung a Davis, 2011).

Proteolytické systémy ve svalu, které maji vliv na posmrtnou proteolyzu
a kiehnuti masa jsou: systém calpainid, lysozomalni katepsiny a multikatalyticky
proteinazovy komplex (MCP). Mnoho teorii vysvétluje kiehnuti masa, ovSem calpainova
teorie se jevi jako nejpravdépodobnéjsi. Be&hem kiehnuti dochazi k rozkladu hlavni
struktury cytoskeletu rovnéZ jako myofibrilarnich a cytoskeletalnich proteini. Mezi tim,
co maso kiehne, je cely proces doprovazen zménami v ultrastruktuie (degradace Z - linie
a | - vazby). Nejvétsi roli v posmrtné proteolyze a kiehnuti masa hraje CAPN1 a CAST,
ovSem proteasomy a kaspasy mohou také ovliviiovat proces kiehnuti. Kiehkost se tyka
nejvice hovéziho masa, které vyzaduje alesponi 14 dni zrani v chladu, aby bylo dosaZeno
finalni kiehkosti. Ovliviiuji ji rizné piredporazkové (vek, druh, pohlavi, plemeno, vyziva,
stres pred porazkou, aj.) a poporazkové faktory (rigor mortis a zrani) véetné jejich
vzajemnych U€ink. Pfi zrani je mozné pozorovat zmény v mikrostruktufe a ultrastruktuie
svalovych vlaken, tj. zeslabovani myofibril, fragmentaci, zmény v oblasti Z - linie
a | - vazbé a degradaci myofibrilarnich a cytoskeletdlnich proteinti, T troponind,
I troponint, titind, aj. Tyto zmény vedou k =ziskani konecné kiehkosti masa
(Vondraskova, 2012). Studie ukazaly, ze CAPNI je v 66 % situovan na Z - linii a zbytek
se nachazi na I - vazbé (20 %) a A - vazbé (21 %), CAPN2 je v52 % na Z - linii
v | - vazbé (27 %) a A - vazbé (21 %) (Koohmaraie, 1994; Kumamoto et al., 1992).
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CAPN3 se v nejvetsi mife nachazi v blizkosti sarkomery v blizkosti Z a M-linie (llian et
al., 2004).

skupina svalovyeh viaken
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Obrazek €. 2: Struktura kosterniho svalu: skupina svalovych vliken - svalové vlakno
- myofibrila - sarkomera - myofilamenta (aktin a  myozin)

(http://www.kme.zcu.cz/kmet/bio/svstavba.php)

Calpainy jsou superrodina tvotend ze 14 cysteinovych protedz, ale systém
calpainil je v kosternim svalu tvofen z nejméné 3 proteaz: calpain I (n), calpain II (m)
a calpain 3 (p94) (Goll et al., 2003; Koohmaraie a Geesink, 2006; Moudilou et al., 2010).
CAPN2byl detekovan v cytosolu, zatimco CAPN1 je v 70 % vazén na myofibrily (Xu et
al., 2009).

Proteiny p-calpain a m-calpain jsou tvofeny z podjednotek kdédovanych Ctyimi
geny. Calpain 1 (CAPN1) a calpain mala podjednotka 1 (CAPNS1) se nachazeji na
bovinnim chromozomu BTA29 a BTA18 (Band et al., 2000; Smith et al., 2000). Na
chromozomu BTA7 byly detekovany geny pro calpastatin (CAST) (Bishop et al., 1993),
zatimco calpain 2 (CAPN2) nebyl dosud v bovinnim genomu mapovan. Byly detekovany
té1 polymorfismy (SNP) v CAPNL1 (Page et al., 2002; Page et al., 2004; White et al., 2005)
a jeden SNP v CAST (Schenkel et al., 2006), které maji vyznamny vliv na kiehkost
vafen¢ho hovéziho masa.

Oba calpainy (CAPN1 a CAPN2) se skladaji z velké katalytické podjednotky
0 molekulové hmotnosti 80 kDa a malé regula¢ni podjednotky 30 kDa, kddované genem
CAPN4 (Goll et al., 2003, Moudilou et al., 2010). Ve velké podjednotce je mozné rozlisit
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¢tyti domény (I - IV), v malé podjednotce dvé domény (V a VI). Doména I ptisobi jako
inhibitor proteolytickych aktivit. Doména II je katalyticka a podobna jako u jinych
znamych cysteinovych protedz. Doména IV mize byt zodpovédna za vazani ionti
vapniku. Doména V je siln¢ hydrofobni a je bohata na zbytky glycinl. Velka cast této
oblasti je spotfebovana béhem autolytické aktivace enzymu. Doména VI, podobné jako
IV obsahuje cCtyfi oblasti vazajici ionty vapniku (Jakubiec-Puka, 1993; Carragher
a Frame, 2002).

Calpain (CAPN), hydrolyzujici substraty ve vybranych oblastech, ovliviiuje
kiehkost masa post mortem. CAPN1, ktery byl detekovan v telomerickém tuseku
na BTA29, se sklada z22 exond a 21 intrond. V genu bylo nalezeno 38
jednonukleotidovych polymorfismi (Single Nucleotide Polymorphism, SNP). Za SNP,
majici vliv na kiehkost masa, tzv. ,,tenderness®, je povazovana mutace CAPN530 v exonu
14, kde z duvodu transice na pozici 4558. nukleotidu dojde k zaméné baze DNA adeninu
(A) za guanin (G), coz zpusobi zaménu aminokyseliny (AMK) isoleucinu (Ile) valinem
(Val) v pozici 530. U genu pro calpain byly popsany dv¢ alely A a G. Alela A ma vyssi
silu st¥ihu nez alela G (Ciobanu et al., 2004; Citek et al., 2010). Calpainy jsou inhibovany
calpastatinem, ktery se vaze pfimo na calpain (Goll et al. 2003). U polymorfismu 316 byl
prokazan vztah mezi nizsi stfiznou silou a alelou C oproti alele G (Page et al., 2002). Jako
vyuzitelny se ukézal marker 4751 s polymorfismes C/T lezici v intronu 17, ktery byl
prukazné asociovan se stéiznou silou a marker 4753 lezici v intronu 21. Marker 5331
nezapada do této rodiny, protoze u dalSich markert jiz byl potvrzen vztah mezi CAPN1
a QTL pro silu stiihu (White et al., 2005).

Othman et al. (2011) uvadéji ve své praci, ze v bovinnim CAPN1 genu bylo
identifikovano vice nez 100 jednonukleotidovych polymorfismi (SNPs).
Dvé nesynonymni SNPs (G316A a V530I) a dvé intronové SNPs (C4685T a C4751T)

maji vyznamny vliv na kiehkost masa.
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* | Marker 5331
+ | Marker 316
* | Marker 530
* | Marker 4751
= | Marker 4753

Exons 1 to 10 Exons 11 to 22

Intron 10 (~15 kb)
Obrazek ¢. 3: Struktura bovinniho genu CAPN1(White et al., 2005)

Aktivita calpainu je uréena aktivitou calpastatinu. Cim vy3§i je pomér systému
CAPN/CAST, tim je maso kieh¢i (Nowak 2011). Calpainova aktivita je zavisla
na piitomnosti Ca®" v systému. CAST se navaze na CAPN po vycerpani energie ATP
(adenosintrifosfat). Pokles ATP zastavi vstfebavani Ca?* v sarkoplazmatickém retikulu
a vapnik se uvolni do sarkoplazmy. 1 molekula CAST dokaze inhibovat az 4 molekuly
CAPN, ovsem uroven inhibice se v procesu zrani snizuje (Gabor et al., 2010; Sorimachi
etal., 1997).

Sekvenovani bovinniho genu calpastatinu ukdzalo, ze tento gen obsahuje
30 exonu. Gen je regulovan na trovni n¢kolika promotort: 1xa, 1xb, 1y, 1z, 1u (Raynaud
et al., 2005a,b). P3 promotor, fidici expresi CAST ve vSech tkanich, je spojen s exonem
lu. Pfes vSechny informace tykajici se calpastatinu je jen malo znamo o tom, jak je tento
gen regulovan na transkripcni a translacni Grovni, zejména u skotu (Parr et al., 2004). 1xa
a 1xb jsou ve vzajemném tandemu a 1u, ktery se naléza v oblasti 3 — konce distalné k 1xa
a 1xb ovliviiuji exon 5 (Meyers a Beever, 2008). OdlisSna kiehkost masa mize byt
zpiisobena rliznou Urovni exprese calpastatinu. Na expresi mize mit vliv rozdil mezi
transkripéni aktivitou téchto promotori pro gen calpastatin mezi jednotlivymi druhy
1 v ramci odliSnych reakei na stimulacni podnéty (Kemp et al., 2010; Nowak, 2011).

Calpastatin ziskany z kosterniho svalstva je jednoduchy polypeptid, jehoz vnitini
struktura je tvofend ¢tyimi opakujicimi se doménami 1, 2, 3 a 4 a N — termindlni oblastni
oznacovanou jako doména L nebo XL, ktera se vyznacuje variabilni velikosti (Goll et al.,
1999; Maki et al., 1991). Bylo zjisténo, ze neporuSena calpastatinova molekula je schopna
inhibovat nejméné Ctyii molekuly calpainu, diky vlivu inhibi¢nim aktivitim domén 1 — 4

(Otsuka a Goll, 1987). Lonergan et al. (2001) zjistili, Ze ve svalech post mortem je
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calpastatin degradovany. Na zdkladé mnoha analyz hovéziho masa lze calpastatin
povazovat za kandidatni gen ovliviiujici jemnost masa.

Gen kodujici vznik bovinniho calpastatinu je lokalizovany na BTA 7
s pravdépodobnou pozici 117,8 cM (Bishop et al., 1993). Dva doposud nejdiilezitéjsi
polymorfismy v CAST popsali Barendse et al. (2002) a Schenkel et al. (2006). Prvné
jmenovani autofi popsali v 3’'UTR oblasti jeden SNP se zaménou G za A v pozici
(€.2959A > G) sekvence (GenBank piistupové ¢islo AF159246). Mnoho studii potvrzuje
silnou asociaci tohoto SNP s jemnosti hovéziho masa. Tato zaména dostala oznaceni
CAST-T1 genu CAST vkomerénim testu GeneSTAR Tendernes, ktery spolu
S pu-calpainem CAPN316 a CAPN4751 tvoii zékladni panel pro predikci jemnosti.
Schenkel et al. (2006) v 5. intronu genu CAST popsali SNP v pozici ¢.282C> G
(sekvence Gen Bank: AY008267) spocivajici vzaméné G za C, kterd je prokazatelné
spojena se snizenim hodnoty Warner-Bratzlerova sily stfihu hovéziho masa. Tato SNP
dostala pojmenovani UoG-CAST, ktera je soucasti komeréniho testu oznaceného Igenity
TenderGENE. Oba tyto komer¢ni testy byly potvrzeny ve studii Van Eennaama et al.
(2007), ktery potvrzuje silnou asociaci obou polymorfizmt genu CAST S jemnosti masa.

Calpastatin obsahuje 4 inhibi¢ni domény, z nichz kazdd mize branit calpainové
aktivité. V téchto oblastech domén jsou tfi oblasti (A, B, C), schopné komunikovat
s calpainem. Oblast mezi A a C - oblast B, nato blokuje aktivni misto calpainu (Goll et
al., 2003; Kemp et al., 2010).

ATG TAA
y[1z][e][2[3 ]/ H/H2s][] 30}
- Type I 5' end
— Type II 5' end

Iypelll 5 end
S — — Type IV

Obrazek ¢. 4: Schématické znazornéni bovinniho genu CAST a transkrip¢nich

variant: Sipky nad exony indikuji zacatek transkripce (Raynaud et al., 2005b).

Cinnost calpainového systému zavisi na mnoha faktorech, jako jsou pH, teplota,

a predevsim koncentrace vapenatych iontli (Steen et al., 1997; Goll et al., 2003).
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Obrazek €. 5: Schématicka struktura calpainii: (A) vSudypfitomny calpainl, calpain2
a kufeci calpain, (B) svalové specificky calpain3 nebo p94, (C) vsSudypiitomny
strukturadlné odliSny calpain uréeny calpain 10, (D) schéma struktury calpastatinu

(Sentandreu et al., 2002).

2.5.2 Myostatin (MSTN)

Myostatin (MSTN), také znamy jako Growth differentiation factor 8§ - GDF8
je peptid z TGF-B superrodiny, podilejici se na regulaci embryonalniho vyvoje
a na udrZzeni homeostdze u dospélych jedincti. Jeho mutace zplsobuje svalovou
hyperplazii/hypertrofii svalovych vlaken (dvoji osvaleni - "double muscling"),
v regenerujicich svalech se prokazuji mald mnozstvi. Pfi hypertrofii dochazi ke zvétSeni
jednotlivych bunék, pfi¢emz se jejich poCet neméni, zatimco u hyperplazie dojde ke
zmnoZeni poctu bunék. Double-muscled zvitata jsou charakterizovana zvétSenim svalové
hmoty o 20%, které je zpiisobené zminé€nou hyperplazii kosternich svali, tzn. zvySenim
poctu svalovych vladken, coz ovliviiuje vytéznost a skladbu JUT (jate¢né upravené télo),
maji méné kosti a tuku. Tyto mutace byly vyuzity pfi Slechténi plemen skotu belgické
modré a piedmontese s vysokym vyskytem zvifat s dvojitym osvalenim. Svalova
hypertrofie je v literatufe ¢asto oznacovana pod zkratkou mh (muscular hypertrophy).
Ve srovnani s normalnimi zvifaty maji belgické modré a piedmontese zvifata zvysSené
naroky na konverzi krmiva do svalové hmoty a produkuji vyssi procento z nejzadanéjSich

¢asti masa (Kambadur et al., 1997).
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Obrazek ¢. 6: Lokalizace polymorfnich mist v genu myostatinu u masného skotu

(podle Dvorak et al. 2002a)

Gen myostatinu se u skotu nachazi na BTA2. Celkem bylo identifikovano
9 mutaci u riznych plemen skotu (Grobet et al., 1997).

Dvojité osvaleni je u riznych plemen skotu zplisobovano riznymi mutacemi
(tab. ¢. 4). U belgického modrého je dvoji osvaleni zptisobeno deleci 11 pari bazi exonu
3, kterd zplsobi posun ctectho rdmce a eliminaci aktivniho mista molekuly.
U piedmontese bodova mutace v exonu 3 zplisobi zdménu tyrosinu za cystein v aktivnim
misté myostatinu (McPherron et al., 1997). Delece 11 para bazi v kodujici sekvenci pro
bioaktivni C-koncovou doménu myostatinu, zptisobuje svalovou hypertrofii pozorovanou
u belgického modrého skotu, tato mutace v bovinnim genu je zodpovédnd za dvoji
osvaleni fenotypu zvifete. Mutovany protein je o 102 aminokyselin krats$i na C konci
syntetizovaného fetézce nez nemutovany. Tato mutace se oznacuje nt821 (dell1) (Grobet
et al., 1997). Jednonukleotidova mutace zpusobujici zaménu G-A v pozici 938 bp
(c.938A> G)v exonu 3 zpisobuje substituci aminokyseliny cystein (Cyt) za tyrosin (Tyr).
Nahrazeny cystein je vyznamny, nebot’ je v potadi 5. konzervativni cystein z 9 typickych
pro zastupce TGF-f superrodiny. Substituce vede ke zméné konformace a stability
kone¢ného proteinu (McPherron et al., 2007; Kambadur et al., 1997).

U plemene charolais pfedstavuje mutace C-T v exonu 2 Q204X (obr. ¢. 6) genu
MSTN vétsi zménu myostatinu nez delece 11 bazi DNA u plemene belgické modré.
Mutace zpusobuje ukonceni syntézy rastového faktoru MSTN po navéazani
240 aminokyselin a ztratu celé bioaktivni ¢asti riistového faktoru myostatinu. Jde tedy

o mutaci typu ztrata smyslu (Sifuentes-Rincon et al., 2006).
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U plemene limousine popisuji Dvotédk et al. (2002b) 3 riizné mutace. Prvni je
shodna s mutaci u belgického modrého. Druhd mutace je zaména C-T, kterd vede
k ukon¢eni syntézy myostatinu. MSTN je v piipadé¢ této mutace o 172 AMK kratsi.
Posledni mutace, pro plemeno limousin nejspecifi¢téjsi, je zaména C-A, ktera zméni
1 AMK v MSTN. U plemene maine anjou jsou popsany dvé rizné specifické alely.
Obe tyto alely zkracuji myostatin. Prvni je definovana zdménou C-T bazi DNA a zkracuje

rustovy faktor o 236 AMK, druha alela zkracuje MSTN 0 150 AMK.

Tabulka €. 4: Prehled polymorfnich mist v genu MSTN (podle Dvorak et al. 2002a)

Plemeno Exonl Exon Exon Exon2 Exon2 Exon Exon3 Exon3
Fo4L 2 2 Q204X E226X 3 C313Y E291X
nt414 nt419 nt821

charolais - + - + - - - -
limousin + + - + - + - -
piedmontese - + - - - - + -
simmental - + - - - - - -
belgické

- + - - - + - -
modré
aberdeen

- + - - - - - -
angus
blonde

- + - - - + - -

d’aquitaine

Maineanjou - + + - + - - -
galloway - + - - - - - -
gasconne - + - - - - + B}
marchigiana - + - - - - - +
holstein - + - - - - - -

Vysvétlivky: + nalezeni alespoil jednoho zvifete nesouci danou mutaci
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Zhang et al. (2011) popisuji alely A a B v genu pro myostatin se sekvenci
v GenBank s ptistupovym cCislem AF348479. Tyto dv¢ alely davaji moznost ke vzniku
tfem riznym genotypum - AA, AB a BB. Dvoji osvaleni zpisobuje alela A. Tedy jedinci
s homozygotnim genotypem AA budou mit dvoji osvaleni, zatimco homozygotni jedinci
BB toto osvaleni mit nebudou. U heterozygotnich jedincti AB se vétsi osvaleni projevi
také, ovSem v mensi mife nez u jedincii AA.

Dvoji osvaleni ma u skotu i sva rizika. Dochazi ke komplikacim pfi teleni. Telata
musi byt v pfevazné vétsing rozena pomoci cisaiskych fezii a to z divodu velikosti plodu,
jenz je vlivem dvojitého osvaleni vyrazné vétsi. Maso téchto jedinct je ovSem velmi
jemné a je ho mozné prodavat jako maso prvni jakosti. V Belgii prohlasili modrobily skot
za kulturni pamatku a narodni exkluzivitu. Selekci se jiz podafilo sniZit vyskyt
komplikovanych porodi (dystocii) (Hruban et al., 1999).

Nicméné pravdépodobné problémy spojené s timto znakem mohou byt i snizena
tolerance ke stresu, sniZzeni plodnosti, dystocie a zivotaschopnost telat. Tyto okolnosti

branily u plemene belgické modré vyuzivani hypertrofie ke klasické genetické selekci

(Arthur, 1995).

2.5.3 MYF5

Vyvoj svalt je determinovan myostatinem, ale i geny z rodiny MYOD. MYOD
jsou exprimovany pouze v kosterni svaloving.

Tvorba svalovych vlaken probihd v pruibéhu embryondlniho vyvoje a je
regulovana geny MyoD rodiny. Tato rodina se sklada ze ¢tyt genti: MyoD1 oznacovaného
jako MYF3, myogenin (MyoG, MYF4), MYF5 a MYF6 (MRF4). Myogenni faktor 3 je
produktem genu MyoD. MYF3 indikuje diferenciaci fibroblastii na myoblasty (Hasty et
al., 1993). Nachazi se na 15. chromozému. Druhym genem z této rodiny je myogenin —
lokalizovan na 16. chromozomu. Znam pod nazvy MYOG nebo MYF4. Tento gen spojuje
(fazuje) myoblasty do vicejadernych myofibril (Hasty et al., 1993.) Je povaZzovéan za
kandidatni gen pro produkci masa a rozvoj svalovych vldken u skotu, nebot se
pfedpokladd, ze mize mit vztah k proménlivosti poctu svalovych vlaken. Poslednimi
dvéma geny z této rodiny jsou MYF5 a MYF6 (MRF4). MYF5 v kombinaci s MyoD1
urcuje svalovou linii a je prvni faktor této rodiny, ktery se aktivuje u casného embrya
a pfimo se ucastni pocateéniho vyvoje svalové burky, hraje vyznamnou roli v regulaci

kosterniho svalstva. MYF5 byl vybran jako geneticky marker pro zlepSeni vlastnosti masa
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z toho divodu, ze bylo prokazano, ze jedinci obsahujici alelu B MYF5 maji vice
svalovych vlaken, rostou rychleji a jsou vice osvaleni (Braun et al, 1990; Rudnicki et al.,
1993). U skotu byl gen MYF5 mapovan na 5. chromozomu v oblasti 5q2.5, kde byly
vyznamné tfi chromozomalni oblasti (0 - 30 cM, 55 — 70 cM a 70 — 80 cM), kde byla
identifikovana signifikantni asociace s ristovymi znaky. Pro funkci a vysledky z QTL
studii je MYF5 povazovan za kandidatni gen souvisejici s masnou uZzitkovosti (Grosse et
al, 1999; Li et al, 2002a, b; 2004). Vysledky rozsahlych vyzkumu ukazuji, ze gen MYF5
muze byt jeden z vyvolavajicich genii, které fidi ristové vlastnosti u skotu, nebo ze gen
je v tésné blizkosti vyvolavajicich genti.

V genu pro MYF5 byly popsany dvé alely A a B. Zhang et al. (2007) uvadéji jako
Castgjsi alelu B, genotyp AA mél nizsi frekvenci. Kury et al. (2002) uvadi, ze zvitata
S genotypem BB maji vyS$i procento svaloviny v jatecné upravenych télech (JUT)
a jedinci s genotypem AA maji vyssi hmotnost kyty.

Molekularne genetické analyzy vybranych mutaci v téchto lokusech mohou
pomoci stanovit genotypy s vyznamnym vlivem na vybrané ukazatele uzitkovosti skotu.
Soucasné to umozni stanovit optimalni pfipafovaci plany, jejichz cilem bude kromé

jiného 1 moznost eliminovat vedlejs$i vyse zminované negativni dopady.
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3 Hypotéza disertacni prace

Kvalita masa se skladé z celé fady ukazatell, které jsou vice ¢i méné vyznamné
pro kone¢ného spotiebitele. Mezi ty, kterym je prikladdna vétSi vaha, patii vaznost,
kiehkost, pH a barva masa. Tyto ukazatele mohou byt formovany celou fadou vnéjsich
i vnitinich faktoru. V souCasné dobé se stale Castéji uvazuje o ovlivnéni téchto
kvalitativnich ukazateli genetickym zaloZenim jedince. Byla studovéna celd tfada
polymorfismii, z nichZ se jako potencionalné nejdulezitéjsi jevi polymorfismy v genech
majici spojitost s pre mortem a post mortem probihajicim procesem zrani masa. Jako
vyznamné jSou vyhodnoceny lokusy calpainového systému — CAPN, CAST a lokusy se
vztahem k mife osvaleni MSTN a MYF5. Mozné asociace polymorfismi v téchto
lokusech jsou pfedmétem celé fady studii, které analyzuji oddélené plsobeni genti na

vyse uvedené vlastnosti.

Genotyp v uvedenych lokusech lokusech miize ovliviiovat silu stfihu u hovéziho masa
jako ukazatele kiehkosti s potencionalnimi rozdily pusobeni genotypu u syrového
a grilovaného masa po rizné dob¢ zrani;

Predpokladame moznou existenci vlivu polymorfismu v lokusech CAPN, CAST, MSTN,
MYF5 na vaznost syrového hovéziho masa 1. 14. a 28. den post mortem Lze ocekavat
vztah mezi genotypem ve vySe uvedenych lokusech a hodnotami pH syrového masa
meéfenymi v den porazky, po 14 a 28 dnech zrani;

Genotypy Vv lokusech CAPN, CAST, MSTN, MYF5 mohou ovlivnit barvu syrového

hovéziho masa bezprostiedné po porazce, po 14 a 28 dnech zrani mize.
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4 Cile disertacni prace

Genotypizovat polymorfismy v lokusech CAPN, CAST, MSTN, MYF5 ve vybrané
populaci bykl ceského strakatého skotu a stanovit genotypové a alelické frekvence.
Posoudit vliv uvedenych polymorfismti na chemické slozeni hovéziho masa.

Stanovit vliv polymorfismu v lokusech CAPN, CAST, MSTN, MYF5 na vaznost hovéziho
masa Vv syrovém a grilovaném stavu po porazce, po 14 a 28 dnech zrani.

Stanovit asociaci mezi polymorfismem ve vybranych lokusech a hodnotami stfizné sily
jako ukazatele kiehkosti masa syrového a grilovaného 1., 14. a 28. den po porazce.
Stanovit vliv uvedenych polymorfismi na pH a barvu masa 1., 14. a 28. den po porazce.

. Analyzovat interakce a korelace mezi faktory potencionaln¢ ovliviiujicimikvalitu masa.
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5 Material a metodika
5.1 Charakteristika analyzovanych zvirat

Vzorky zvifat pouzit¢ vramci této prace byly ziskany ze spole¢ného
projektu Vyzkumného ustavu pro chov skotu v Rapotiné, Mendelovy zeméde€lské
univerzity Brno a JihoCeské univerzity, Zemédélské fakulty. Asociacni studie
polymorfismu genu calpainu, calpastatinu, myostatinu a MYF5 k ukazatelti, jakosti masa
byla provedena u cistokrevnych bycku plemene Cesky strakaty skot a dale u kiizenci
S nizkym podilem holStynského skotu a ayrshirského skotu.

Pro vyhodnoceni vykrmnosti a jate¢né hodnoty byl vytvofen soubor z byku
eského strakatého skotu. Cast zvifat tvofili potomci bykd testovanych kontrolou
dédicnosti masné uZitkovosti, ktefi byli vykrmovani na Stanici kontroly vykrmnosti skotu
(SKVS) Zele&, Reprogen a.s., Plana nad LuZnici. Druha &ast zvifat byla vykrmena
v Zemédélském druzstvu Dievohostice, které se dlouhodobé specializuje na chov
a vykrm skotu. Na obou vykrmovych mistech byly vytvoieny srovnatelné¢ podminky pro
realizaci potencialnich schopnosti zvirat.

Do sledovani bylo v pribéhu péti let (2009 az 2013) zatazeno celkem 381 byki
Ceského strakatého skotu. V roce 2009 49 kust (12,9 %), v roce 2010 51 kust (13,4 %),
vroce 2011 111 kust (29,1 %), v roce 2012 94 kust (24,7 %) a v roce 2013 76 kusii
(19,9 %). Ze Stanice kontroly vykrmnosti skotu bylo ziskano celkem 254 kust (66,7 %)
a ze zemédélského druzstva 127 kust (33,3 %).

Vykup byckt na SKVS probihal podle pravidel pro kontrolu vykrmnosti skotu ze
zemédélskych podnik do jednoho mésice véku. V obdobi mlécné vyzivy (od zéastavu
60 +8 dni véku) byla zvifata ustdjena v individualnich kotcich, v obdobi ptredvykrmu (od
60 £8 dni do 150 £8 dni veéku) ve volnych stlanych kotcich ve skupinach po 14 kusech
a v obdobi vlastniho vykrmu (od 150 £8 dna do 530 £8 dnti resp. 620 £8 dntli véku) ve
volné kotcové stdji s pfistylanim. V obdobi mlé¢né vyzivy tvotily krmnou ddvku mlécéna
krmnd smés (primérnd spotieba 9 1 /ks /den a seno (ad libitum), v obdobi ptfechodu
(1 mésic) z mlééné vyzivy na rostlinnou se zkrmovala jesté smés pro ¢asny odstav telat.
V ptedvykrmu a vykrmu pak kukufi¢na silaz, jetelotravni sendZ, seno a jadrnd krmna
smés (prumérnd spotieba 3,5 kg /ks /den). Smésna krmné davka byla stanovena tak, aby
umoznila dosdhnout primérny denni pfirtstek 900 g v pribéhu odchovu a v obdobi

zkousky vykrmnosti kryla potiebu zivin na pozadovany denni prirtstek 1300 g/ ks /den.
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Vykrm zvifat v zeméd€lském podniku Drievohostice zacal naskladnénim
zastavovych zvitat (v cca 6 -7 mésicich véku) do volnych plochych stlanych kotcti po
30 kusech. Systém vykrmu byl intenzivni. V obdobi do 600 dni byl uplatnovan krmny
vzor na bazi 2/3 suSiny krmné davky z kukuficné silaze, kde se suSina pohybovala
v rozsahu 31 - 36% pii praimé&rném obsahu NEV 6,11 MJ a obsahu NL 82 g. Bilkovinnou
slozku krmné davky tvofila prevazné vojtéskova a jetelova senaz s vySSim kolisdnim
obsahu zivin NL (142 - 186 g) a MJ NEV (5,12-5,41). Koncentraty byly krmeny v davce
do 2,5 kg a bilancovaly davku na 1100 g ptirtstku.

Poréazky jatecnich bykt (381 ks) byly provedeny na tfech porazkovych mistech:
Masokombinnat Pisek (106 ks), Masokombinat Policka (147 ks) a Masombinat Kostelec
(128 ks). Pramérny vek bykl pii pordzce doséhl 605,82 dne, primérnd pordzkova
hmotnost ¢inila 634,45 kg a primérny netto piirastek 589,59 g /ks /den.

Po porédzce byla jate¢n¢ upravena téla zvazena a stanovena tak hmotnost jate¢né
upravenych tél (HJUT) a klasifikdtorem jatek zatfidéna kvalifikanim systémem
SEUROP do jakostnich tfid za zmasilost (6 tiid S,E,U,R,O,P) a za protu¢nélost (5 tid
1 aZ 5). Primérna hmotnost jate¢né upravenych t&l dosahla 363,01 kg. Vzhledem k tomu,
ze se na jatkach individualni vazeni zivych zvirat neprovadélo, byla hmotnost jate¢né
upravenych tél pouzita, po vynasobeni daného koeficientu pro jatecné byky (1,78), pro
stanoveni Zivé hmotnosti pfi pordzce. Primérné piepoctena hmotnost byku pii porazce
byla 649,36 kg. Sledovdna byla také hmotnost ledvinového a panevniho loje, ktera
dosahla v priméru 10,00 kg.

Po vychlazeni jatecnych pullek 24 hodin po porazce byly pravé jatecné pulky
zvazeny (179,73 kg) amezi 8. a 9. hrudnim obratlem rozctvrceny. Jednotlivé ¢tvrtky byly
opct zvazeny (prava piedni 86,22 kg resp. prava zadni 93,49 kg) a nasledné byla
provedena jejich disekce podle norem masného primyslu a stanoveny tak hmotnosti

masa, oddé€litelného tuku a kosti.

5.2 Analyza vlastnosti masa

Odebirany byly vzorky svalit musculus longissimus lumbortum et thoracis (nizky
roSténec) o hmotnosti min. 1,2 kg z pravé poloviny JUT. Tento vzorek byl rozdélen na
dvé¢ Casti. Prvni ¢ast byla okamzZité po pordzce zpracovana a zbyvajici ¢ast uchovana.

Vzorky byly uchovavany vakuové zabalené v lednicce pii 2 - 4° C a vlhkosti 80 %.

Byla zjistovana sila stfihu, vaznost jako schopnost vazat pfidanou vodu, barva a pH, vzdy
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1., 14. a 28. den po porazce. Fyzikalni ukazatele byly stanoveny v laboratofi katedry
zootechnickych véd Zemédélské fakulty Jihodeské univerzity v Ceskych Budgjovicich.

Sila stiihu byla zjistovana pomoci metody Warner — Bratzlerova shear testu. Pisobeni
sondy na vzorek provadi pohyblivé rameno s tenzometrem o sile 50 kg (500 N), ktery
zaznamenava pusobici sily. Pro méfeni byl pouzit ptistroj TA.XTPlus Texture Analyzer
(Stable Nicro Systems Ltd., Godalming, UK). Kazdy vzorek byl s pouzitim sondy
Warber-Bratzler testovan v 10 opakovanich. Jako individualni hodnota do vypoctu byl
pouzit primér z téchto 10 méfeni. Rychlost pohybu sondy byla 3,33 mm.s™ po 12 sekund.
Textura tepelné upravovanych vzorkli byla méfena po grilovani na kontaktnim grilu
APEXA pii teplot¢ 180°C po dobu 7 minut. Po tepelné tpravé se nechaly vzorky
vychladit po dobu 5 minut a upravily se do tvaru kvadru, ktery byl rozmérové shodny
S masem Syrovym.

Vaznost ptidavané vody byla méfena na principu homogenizace vzorku v solném
roztoku dle Ingra (1977). V laboratornim mixéru Grindomix GM200 firmy Retsch bylo
zhomogenizovano 80 g vzorku masa spolu se 120 ml destilované vody a 5 g kuchynské
soli. Homogenizace probihala po dobu 30 s na 10 000 ota¢ek/minutu. Homogenni vzorek
byl nasledn¢ pfeveden do pfedem zvazené satura¢ni zkumavky a hmotnost naplnéné
zkumavky uzaviené alobalem opét zvazena. Takto ptipraveny vzorek byl vloZzen do vodni
lazné od firmy Memmert WNB 22 na dobu 30 minut pfi teploté 75 °C. Po ptl hodiné byla
ze zkumavky odstranéna hlinikova folie a zkumavka se nechala v pfevracené poloze. Pred
zvazenim se nechala zkumavka vychladnout a odkapat po dobu 30 min.

Barva masa byla stanovena pomoci spektrofotometru GretagMacbeth Color Eye XTH
V barevném systému CIE Lab (L*- svétlost, a*- Cervené spektrum, b*- Zluté spektrum).
Kazdy vzorek byl ¢tyfikrat prométen, piistroj poté urcil sttedni hodnotu, se kterou bylo
dale pracovano.

Stanoveni pH probihalo pomoci digitalniho pH metru GMH 350 sklenénou vpichovou
elektrodou typu HC123 od firmy Geisner Electronic GmbH.

5.3 Izolace DNA

Vzorky pro izolaci DNA byly odebirany v obdobi od roku 2007 do roku 2013
a nasledné uskladnény pii - 20 °C. Genomova DNA urcena k optimalizaci metodik
i nasledné analyze genotypu jednotlivych studovanych gent byla izolovana z krve a ze

svalové tkan€ za pouziti nékolika technik. Prvni byla fenol — chloroformova extrakce dle
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protokolu laboratote. Déle byla pouzivana izolace DNA z krve pomoci kitu NucleoSpin
Blood a izolace z tkani kitem Machery-Nagel NucleoSpin®Tissue kolonkovou metodou
dle protokolu vyrobce. Dale byla genomova DNA izolovana na automatickém izolatoru
nukleovych kyselin MagCore za pomoci komercnich tkanovych kitti. Kvalita genomové

DNA byla ovérena elektroforeticky na agar6zovém gelu.

5.4 PCR-RFLP analyza polymorfismu

Sledovanymi lokusy v praci byly calpain530 (GenBank AF248054), calpastatin
(GenBank AY008267), myostatin (GenBank AF348479) a MYF5 (GenBank M95684).
U vsech studovanych polymorfismt byly optimalizovany metodiky, které byly pievzaty
z publikaci, podobné sekvence primeri a restrikéni enzymy byly pfevzaty
Z publikovanych ¢lanki vice autorti. Tabulka €. 5 shrnuje sekvence veskerych primert
pouzitych pro amplifikaci, tabulka €. 6 slozeni reakéni smési pro PCR a teplotni profily,

restrikéni enzymy véetné pouzitych pufri jsou uvedeny v tabulce ¢. 7
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Tabulka €. 5: Sekvence pouzitych primeri pro PCR amplifikace

GEN Oznaceni Sekvence (5°-3") ™m Zdroj
primeru (°O)
CAPN *701A4 CGTTTCTTCTCA 55,5 Ricon a Medrano (2006)
CAPN-F  GAG AAG AGC GCA
GGG A
CAPN  *701A5 CCTGCGCCATTA 54 Ricon a Medrano (2006)
CAPN-R CTATCG ATC GCA
AAGT
CAST CAST-F CCTCGACTGCGT 67,8 Schenkel et al. (2006)
ACC AAT TCC GAA
GTA AAG CCA AAG
GAA CA
CAST CAST-R  ATTTCTCTGATG 59,6 Schenkel et al. (2006)
GTGGCTGCTCACT
MSTN MSTN-F  CCC TAC AGA GGC 57,5 Zhang et al. (2007)
CACTTC AA
MSTN MSTN-R  CTCGCT GTTCTC 55,8 Zhang et al. (2007)
ATT CAG ATC
MYF5 MYF5-F GAT AGC TGG CTG 63 Zhang et al. (2007)
TGA ATG AT
MYF5 MYF5-R CTG GCA ACT GGG 60 Zhang et al. (2007)

GAG AGA GAA G
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Tabulka €. 6: SloZeni PCR reak¢ni smési a teplotni profily reakci

GEN  Primery Délka Slozeni PCR reakéni smési
PCR teplotni profil
(bp)
CAPN *701A4 341 1x pufr PCR, 2mM MgCl,, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2 po
CAPN-F 10 pmol, Taq polymeraza 1U, DNA 100 ng, DMSO 1 pl,
*701A5 H20 ad 25 pl
CAPN-R 95°C/pauza, 35x (95°C/45s, 64°C/60s, 72°C/60s),
72°C/5min, 4°C/o0
CAST CAST-F 523 1x pufr PCR, 2mM MgCl,, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2 po
CAST-R 10 pmol, Taq polymeraza 1U, DNA 100 ng, DMSO 1 pl,
H20 ad 25 pl
95°C/pauza, 27x (94°C/30s, 8x [69°C — 62°C/30s],
72°C/30s), 72°C/5min,4°C/w0
MSTN MSTN-F 1346 1x pufr PCR, 1,5mM MgClz, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2
MSTN-R po 5 pmol, Taq polymeraza 1U, DNA 100 ng, H>O ad 25
ul
94°C/pauza, 39x (94°C/30s, 63°C/30s, 72°C/60s),
72°C/10min, 10°C/oo
MYF5 MYF5-F 1190 1x pufr PCR, 1,5mM MgClz, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2
MYF5-R po 5 pmol, Taq polymeraza 1U, DNA 100 ng, H20 ad 25

ul

94°C/pauza, 39x (94°C/30s, 60°C/30s, 72°C/60s),
72°C/10min, 10°C/o0
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Tabulka €. 7: Prubéhy restrikci (restrikéni enzymy a $tépné fragmenty PCR

produktii)
GEN Restrikéni  Teplotni Slozeni  Teplota Délky
enzym inaktivace  reakéni adoba fragmenti po
enzymu smési Stépeni  Stépeni (bp)
CAPN Psyl 65 lul Psyl, 37°C/18h A =341
1,7ul G =195, 146
pufr, 20ul
PCR
produktu
CAST Rsal - Iul Rsal, 37°C/18h C =523
1,7ul G =257, 266
puft, 20ul
PCR
produktu
MSTN Dral 65 1,2ul 37°C/18h A =505, 427,
Dral, 321, 93
1,7ul B = 505, 365,
pufr, 20ul 321, 93, 62
PCR
produktu
MYF5 Taql 80 1,2pl 37°C/18h A =1190
Taql, B =983, 207
1,7ul
pufr, 20ul
PCR
produktu

Polymorfismus lokusu CAPN byl genotypizovan u 381 zvitat, CAST u 379 zvirat, MSTN
u 378 zvitat a MYF5 u 381 zvitat.
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5.5 Statisticka analyza

Nasledujici tabulka ¢. 8 uvadi zékladni statistické popisné charakteristiky: primérna
hodnota (X), minimalni hodnota (min), maximalni hodnota (max), smérodatna odchylka
(sx), rozptyl (62) analyzovanych vlastnosti, vypoéty byly provedeny v programu
Microsoft Excel 2013.

Pro vypocet hodnot jednotlivych ukazateli (praméry nejmensich ctverct
a smérodatné odchylky) na zakladé€ na zaklad¢ velikosti rezidui jednotlivych modelt byl
vybran nejvhodnéjsi modul GLM (General Linear Model) — zobecnény linearni model,
ve statistickém software SAS (Statistical Analysis System) verze 9.4.

Rovnice pro model pro chemické slozeni masa byly nasledujici:

Bilkovina

Yijkimnopgr = 4 + CAPN;j+ CASTj+ MSTNk + MYF5; + otecn + PPn + hmotnost, + susinap
+ tukq + Eijkimnopar

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu
Yijkimnopgr - sledovany znak

u - odhadovany primér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)
Otec -135+

hmotnost - hmotnost jate¢né opracovaného téla
Eijkimnopgr - Nahodna chyba kazdého pozorovani.

SuSina

Yijkimnopgr = 4 + CAPNi+ CASTj + MSTNk + MYF5 + otecm + PP, + hmotnost, +
bilkovinap + tukq + €ijkimnopgr

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu
Yijkimnopgr — sledovany znak

u - odhadovany primér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)
Otec -135+

hmotnost - hmotnost jate¢né opracovaného téla
Eijkimnopgr - Ndhodna chyba kazdého pozorovani.
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Tuk

Yijkimnopgr = # + CAPNi+ CASTj + MSTNk + MYF5, + otecm + PPy + hmotnost, +
susinap + bilkovinaq+ E€ijkimnopar

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu
Yijkimnopgr - sledovany znak

u - odhadovany primér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)
Otec -135+

hmotnost - hmotnost jate¢né opracovaného téla
Eijkimnopgr - Nahodna chyba kazdého pozorovani.

Popel

Yijklmnopqrs = U + CAPN| + CAST] + MSTNk + MYF5| + OteCm + PPn + hmOtnOSto +
susinap + bilkovinag +tukr + €ijkimnopqrs

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu
Yijklmnopqrs - sledovany znak

u - odhadovany prumér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)
Otec -135+

hmotnost - hmotnost jate¢né opracovaného téla
€ijkimnopgrs - Nahodna chyba kazdého pozorovani.

Rovnice pro model kvality masa byla nasledujici:
Yiiimnop = 4 + CAPN; + CAST;j + MSTNk + MYF5; + jatkym + PPn + chovo+ €ijimnop

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu

Yijkimnop - sledovany znak

u - odhadovany pramér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)

Jatky - 3 kategorie (Kostelec, Poli¢ka, Pisek)

Chov - 3 katogorie (REPROGEN, ZD Dievohostice a zbytek)
€ijkimnop - ndhodna chyba kazdého pozorovani.
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Rovnice pro model s opakovanim bvla nasledujici:
Yijkimno = u + CAPN;j + CASTj + MSTNk + MYF5 + jatkym + PPn + €ijkimno

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu
Yijkimno - sledovany znak

u - odhadovany primér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)
Jatky - 3 kategorie (Kostelec, Poli¢ka, Pisek)
€ijkimno - ndhodna chyba kazdého pozorovani.

Rovnice pro model, v némz byly zohlednény genotypy CAPN a CAST s opakovanim

a bez opakovani byla nasledujici:

Yijkimnop = u + CAPN; * CASTj+ MSTNk + MYF5, + jatkym + PPn + chovo+ €ijkimnop

kde:

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu

Yijkimnop - sledovany znak

u - odhadovany prumér sledovaného znaku

PP - 2 kategorie (podil plemene: C >85, C < 85)

Jatky - 3 kategorie (Kostelec, Poli¢ka, Pisek)

Chov - 3 katogorie (REPROGEN, ZD Dievohostice a zbytek)
€ijkimnop - ndhodna chyba kazdého pozorovani.

Sledované ukazatele byly hodnoceny na nasledujicich hladinach vyznamnosti:
P<0,05 (* ") statisticky vyznamné

P<0,01 (A& ™) statisticky stiedn& vyznamné

P<0,001 (") statisticky velmi vyznamné

P<0,0001(""") statisticky vysoce vyznamné

Rovnovdha pro jednotlivé lokusy byla oveéfena Chi kvadrat testem vypoctenym

Vv programu Statistika 12.
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Tabulka €. 8: Zakladni popisné statistické charakteristiky sledované populace

C¢eského strakatého skotu

Ukazatel zrani- X max min Sx 6°
WB_syrové (kg) 1 5456 9956 1,960 1438 2,069
2 5,565 9,643 2,072 1,349 1,820
3 4,708 8,311 2,266 1,302 1,694
WB_grilované (kg) 1 21622 38,153 5536 6177 38153
2 14,040 27,130 3,783 4,741 22,479
3 10,740 22,409 3,753 4,326 18,713
vaznost 1 41,251 168,250 13,819 33,549 1125,546
2 52,459 155,433 15,862 35,055 1228,827
3 65,414 144,851 27,110 41,684 1737,581
pH 1 5,733 7,290 5,320 0,389 0,151
2 5,743 7,140 5,260 0,395 0,156
3 5,894 7,000 5,260 0,497 0,247
barva_ L 1 37,117 57,020 26,320 3,169 10,044
2 37,395 53,940 24,640 3,476 12,082
3 38,020 44,540 31,110 3,510 12,317
barva_a 1 6,363 13,860 2,070 1,686 2,844
2 8,019 14,110 3,110 2,155 4,643
3 6,727 12,210 3,480 1,814 3,292
barva b 1 5,534 10,320 2,030 1,529 2,338
2 7,180 12,600 2,230 1,983 3,931
3 6,402 10,460 2,340 1,899 3,608
teplota 1 12,782 21,800 6,600 2,836 8,041

“1 = Gerstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani, WB — Warner-

Bratzler stiizna sila
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6 Vysledky a diskuze
6.1 Genotypizace jednotlivych lokusi

Genotypizace lokust probéhla metodou PCR/RFLP.
Forward a reverse primery mély sekvence ziskané z GenBank viz kapitola 5.4.
PCR-RFLP analyza polymorfismu.

Ptiprava master mix byla provaddéna ve sterilnim prostiedi na chladicich
destickach, které jsou skladovéany pii -20 °C. Reakce probihala v 25 ul se sloZzenim
reakéni smési jak je uvedeno v tab ¢. 6

Studované fragmenty DNA byl amplifikovany na termocykleru Biometra —
calpain, myostatin a MYF5 a na cykleru Veriti AB - calpastatin. Pouze u lokusu
calpastatinu bylo pro ziskdni PCR produktu vyuZito modifikace metody PCR,
tzv. touchdown PCR. Tato modifikace se vyznacuje postupnym klesanim teploty
annealingu. Tim je zajiStén vznik specifickych produktti bez vedlejsich PCR produktt
v podob¢ kratSich fragmenti DNA. Predenaturace, denaturace, annealing a finalni
extenze s teplotnimi profily a casy jsou uvedeny, stejnak tak celkové Casy trvani PCR
reakei v tab. ¢. 6. Vzorky byly nasledné zchlazeny na 4°C pro dalsi uchovani.

Kontrola ptitomnosti PCR produktti, a tedy uspésnosti PCR reakce a délky
fragmentti, prob&hla na gelové elektroforéze. Byla provedena na 2,5 % agar6zovém gelu
obarvenym ethidium bromidem. Pro vizualizaci byly pouzity 3 ul PCR produktu,
smichané s 2 pl nanaseciho pufru. PCR produkty mély délky dle tab. ¢. 6

Agardzové gely pro vSechny analyzy geni CAPN, CAST, MSTN a MYF5 byly
pfipraveny zagarézy od firmy Serva (Biotech a.s.), a obarvovany pfidanim
ethidiumbromidu (0,5 pg/ml od firmy Sigma-Aldrich). VSechny PCR i RFLP
elektroforézy probihaly v 1x TBE pufru pfi napétim od 80 - 120 V, aby odpovidalo
5 - 8 V/cm mezi elektrodami. Pfi PCR bylo vynaSeno 5 pul PCR produktu s nanaSecim
pufrem ,,10x loading buffer, ktery roztok DNA obarvi a umozni lepsi nanaseni vzorku
na gel a zaroven sledovani vzorku pii separaci. U restrikéniho $tépeni byl pouzit zbytek
Stépné smesi a po uplynuti doby inkubace nanesen na gel. Kurceni velikosti
separovanych fragmenti DNA jsme pouzili DNA hmotnostni markery od firmy
Fermentas.

PCR produkty byly stépeny za pomoci restrikéni endonukleaz uvedenych v tab. ¢. 7.
Nasledovala inkubace pii 37 °C pies noc. K rozdéleni fragmentii doSlo na 3,5 %

agardzovém gelu barveném ethidium bromidem pii dobé trvani elektroforézy cca 2 hod.
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Pro kontrolu délky fragmentti byly soucasné pfidany velikostni markery PUC19,
DNA/Mspl (Hpall), D2000 obr. ¢. 7, 8,9 a 10. Po $tépeni amplifikatu na fragmenty byly

genotypy zaznamenany v tab.c. 7.

M AG AA AG GG GG AG AG AA

331 bp m

190 bp
147 bp

341 bp

195 bp
146 bp

Obrazek ¢. 7: RFLP CAPN

M CC CC CC GC CC GC GG

1000 bp
523 bp

500 bp
300 bp 266 bp
257 bp

Obr. ¢. 8: RFLP CAST



| 1000 bp

505 bp

427bp 500 bp
365 bp 400 bp
321bp

300 bp

93 bp
62 bp

Obrazek ¢. 9: RFLP MSTN

M BB AB AB BB BB AB BB AA

1190 bp
1000 bp 2o
500 bp
S 207 bp

Obrazek ¢. 10: RFLP MYF5
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6.2 Genotypové a alelové frekvence

Pro testovany soubor zvitrat byly vypocteny Cetnosti alel a genotypu. V tab. ¢. 9
jsou uvedeny frekvence pro lokus CAPN530

Tab.¢. 9: Genotypové a alelové frekvence genu CAPN

Frekvence Genotyp Alela
AA AG GG A G
Absolutni 51 208 122 310 452
Relativni 0,134 0,546 0,320 0,407 0,593
Ocekavana 63,058 183,885 134,058
absolutni
N 6,553 P<0,0378*

*statisticky vyznamné (P<0,05)

Z vysledkt ziskanych metodou PCR/RFLP byly nasledné vypocteny frekvence
genotypu a alel u souboru zvifat (n=381). U frekvenci byla ovétena Hardy—Weinbergrova
rovnovaha na hladin€ vyznamnosti P<0,05, P<0,01, P<0,001 a P<0,00001.

NejcetnéjsSim genotypem byl heterozygotni AG (Cetnost 0,546), nasledoval
homozygotni genotyp GG. Podil téchto dvou genotypii ¢inil 86,6 % z celé populace.
Tomu odpovida i frekvence danych alel. Alela G méla frekvenci 0,593 a alela A byla
V populaci v zastoupeni 0,407. Nejnizsi ¢etnost mel genotyp AA. Pinto et al. (2010) uvadi
ve své praci genotyp AA u tohoto polymorfismu jako velmi vzéacny. Vyskyt tohoto
genotypu byl v jimi sledované populaci skotu mensi nez 1%. To ve své praci potvrzuje
i Curi et al. (2009a). Jejich studie potvrzuje nase vysledky, kdy jako nejcastéjsi genotyp
uvadi shodné genotyp AG. Nami analyzovana skupina neni v Hardy-Weinbergové

rovnovaze, skutecné zjisténa frekvence heterozygotl byla pon¢kud vyssi nez teoreticka.
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Tab.¢. 10: Genotypové a alelové frekvence genu CAST

Frekvence Genotyp Alela
GG GC CcC G C
Absolutni 35 227 117 297 461
Relativni 0,092 0,599 0,309 0,392 0,608
Ocekévana 58,185 180,629 140,185
absolutni
12 24977 P<0,000004****

#***gtatisticky vyznamné (P<0,00001)

U lokusu CAST byly frekvence genotypu a alel ziskany u souboru zvifat o 379
jedincich.

Jak je zfejmé z tabulky €. 10, pocet homozygoti GG byl 35, heterozygoti GC 227
a homozygotti CC 117. Nej€etnéjSim genotypem byl heterozygotni GC (Cetnost 0,599),
nasledoval homozygotni genotyp CC. Podil téchto dvou genotypt ¢inil 90,8 % z celé
populace. Nejnizsi ¢etnost mél genotyp GG (0,092). Gabor et al. (2011) ve své studii
slovenského strakatého skotu uvadi, v souladu snasimi vysledky, jako nejcetnéjsi
heterozygotni genotyp GC s frekvenci (0,4474), ale zarovei 1 genotyp homozygotni CC
s identickou frekvenci. Frekvence genotypu GG byla 0,1052. OvSem z vysledk je patrné,
Ze se jedna o malou skupinu zvifat, kdy bylo genotypizovano celkem 38 jedincu, z toho
pouze 4 zvirata méla genotyp GG. Studie Kok et al.(2013) ukazuje, Ze heterozygotni
genotyp byl nejcetnéjsi stejné¢ jako v nasi populaci Ceského strakatého skotu jak
u ¢istokrevného tureckého skotu (0,499), tak i u k¥izenci (0,470) s celkovou frekvenci
0,492. Nejméne¢ Cetny genotyp CC mél celkovou frekvenci 0,315 (n=132).

Vyse uvedenym genotypovym frekvencim odpovidaji zjisténé alelické frekvence.
Frekvence alely C byla vyrazné¢ vyssi nez alely G. Alela C méla frekvenci 0,608 a alela
G byla v populaci zastoupena podilem 0,392. Ve studii Kok et al. (2013) byla zjisténa
vysoka frekvence alely C u Cistokrevného tureckého skotu grey steppe (Sedé stepni) 0,507
(n=71) a vyssi frekvenci této alely pozorovali u kfiZzencti 0,623 (n=61) s tim, ze celkova
frekvence alely C byla 0,561. Vysoka frekvence alely C byla pozorovana i v praci
Schenkel et al. (2006), kteti uvadeji frekvenci této alely 0,629 a pro alelu G 0,371
u plemen angus, limousin, charolais a simmental. | v dalSich pracich Quaas et al. (2006),
Van Eenenaam et al. (2007) Gill et al. (2009), Curi et al. (2010) a Reardon et al. (2010)

byla nalezena v populacich kiizencti témér shodna primérna frekvence piiznivé alely C,
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ato 72%, 72%, 64%, 69,3% a 75%. Van Eenenaam et al. (2007) zaznamenali frekvenci
alely C v rozmezi 74% - 79% pro genetickou skupinu Bos taurus a 79 % pro Brangus
(5/8 B. Taurus + 3/8 B. indicus). Gill et al. (2009) zaznamenali frekvenci alely C na
CAST/Rsal lokusu 0,64 u plemene aberdeen angus, také Curi et al. (2009b) uvadéji

frekvenci této alely u Cistého plemene Nellore 0,623.

Tab.¢. 11: Genotypové a alelové frekvence genu MSTN

Frekvence Genotyp Alela
AA AB BB A B
Absolutni 246 124 8 616 140
Relativni 0,651 0,328 0,021 0,815 0,185
Ocekavana 250,963 114,074 12,963
absolutni
N 2,862 P<0,239

“statisticky nevyznamné

Na zaklad¢ vysledkl genotypizace 378 jedinct populace bykt ¢eského strakatého
skotu byly spoc¢teny genotypové a alelické frekvence v myostatinovém genu.

Nejcetnéj$im genotypem byl homozygotni AA, ktery jsme zjistili u 246 jedinci,
¢emuz odpovida Cetnost zastoupeni v populaci 0,651. Nasledoval heterozygotni genotyp
AB, vyskytujici se u 124 jedinct. Frekvence tohoto genotypu v populaci tedy byla
stanovena na 0,328. Nejniz8i Cetnost mé&l genotyp BB, jehoz podil v populaci ¢inil
pouhych 0,021. Tomu odpovida i frekvence danych alel. Alela A méla frekvenci 0,815
a alela B byla v populaci v zastoupeni 0,185 viz. tab. ¢. 11. Podobné vysledky
genotypizace byly dosaZzeny v praci Zhang et al. (2007) u 3 ¢inskych plemen - Nayang
(n=210), Qinchuan (n=93) a Jiaxian (n=108). U plemen Nayang a Qinchuan genotyp BB
nebyl zjistén, u Jiaxian byla frekvence genotypu velmi nizka 0,009, coz odpovida i nami
pozorovanym pouze 8 jedinctim. Frekvence genotypu AA byla u ¢inskych plemen vétsi
(v porovnani se zjisténou frekvenci). Pohybovala se v rozmezi od 0,910 u c¢inského
plemene Nanyang ptes 0,935 u plemene Jiaxian do 0,946 u plemene Quichuan. Velmi
cetnou byla alela A s nejvyssi frekvenci u plemene Quinchuan 0,973 nasledovalo plemeno
Jiaxian 0,963 a 0,955 byla frekvence u plemene Nanyang. Alela B dosahovala frekvence

V priméru u tfi plemen pouze 0,036.
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Tab. €. 12: Genotypové a alelové frekvence genu MYF5

Frekvence Genotyp Alela
AA AB BB A B
Absolutni 59 217 105 335 427
Relativni 0,155 0,570 0,276 0,440 0,560
Ocekavana 73,640 187,723 119,639
absolutni
12 9,268 P<0,009718**

**statisticky vyznamné (P<0,01)

U 381 bykl ceského strakatého skotu byly spocteny genotypové a alelické
frekvence v genu pro MYF5.

Byka homozygotniho genotypu AA bylo 59, heterozygotniho genotypu AB 217
a homozygotniho genotypu BB 105 (tab. ¢.12). NejcetnéjSim genotypem byl
heterozygotni AB (Cetnost 0,570), nasledoval homozygotni genotyp BB. Podil téchto dvou
genotypt Cinil 84,5 % z celé populace. Tomu odpovida i frekvence alel. Alela B méla
frekvenci 0,560 a alela A byla v populaci v zastoupeni 0,440. Rozdilnych vysledku
dosahli Zhang et al. (2007), kteii u tfi ¢inskych plemen shledali jako nejcetnéjsi genotyp
homozygotni BB u vSech tii plemen (Nanyang - 0,695, Quinchuan - 0,559, Jiaxian -
0,541). OvSem homozygotni genotyp AA byl podobné jako u nasi sledované populace
nejméné ¢etnym (Nanyang - 0,040, Quinchuan - 0,043 a Jiaxian - 0,036). To odpovida
1 prumérné Cetnosti alel u vSech tfi ¢inskych plemen, kdy alela B se zastoupenim 77,9%
ptevlada nad alelou A, které bylo v populaci pouze 22,1%. Velmi podobnych vysledkt
jako v nasi praci bylo dosazeno v praci Chuang and Kim (2005), u korejské populace
skotu (n=280) byl nejcetn¢jsi heterozygotni genotyp s frekvenci 48,9%, nasledovany
homozygotnim genotypem BB 42,2 %. Jako nejméné Cetny pak zjistili genotyp AA
s frekvenci 8,9 %. U jimi sledované populace dosahovala alela B ¢etnosti 0,67 a alela A
cetnosti 0,33. Ujan et al. (2011) ve své praci popisuji genotypové a alelové frekvence
u péti ¢inskych plemen skotu - JiaXian (JXR), Luxi (LX), Nanyang (NY), Qinchuan (QC)
a XiaNan (XN), ptevladal genotyp AB u vSech plemen. Nejvyssi frekvence uvedené¢ho
genotypu byla u plemene LX 0,785; nésledovalo plemeno XN s frekvenci 0,736. Potadi
dalsich plemen bylo nasledujici JXR - 0,713, QC - 0,663 a NY - 0,649. Nejvyssi frekvenci
alely A vykazovalo plemeno JXR shodnotou 0,760 a nejniz§i pak plemeno NY

s frekvenci 0,629. Citovani autofi uvadéji, Zze u Zadného testované¢ho plemene nebyly
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v genu MYF5 zjisténi homozygoti BB (tj. homozygoti nesouci nulovou alelu), coz miize

byt zptisobeno bud’ nizkou frekvenci alely, B nebo moznym letalnim uc¢inkem alely B.

6.3 Asocia¢ni analyza polymorfismu genii a chemického sloZeni masa

Pro skupiny byckl s pfislusSnym genotypem byly stanoveny zakladni chemické

charakteristiky masa: obsah susiny, bilkovin, tuku a popelovin.

Tab. €. 13: Chemické sloZeni masa pro genotyp CAPN (prumérné nejmensi ¢tverce

+ smérodatna odchylka)

CAPN
AA AG GG

P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,09
SuSina (%) 26,240 + 0,340 26,308" + 0,220 25,9038 + 0,228
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,81
Tuk (%) 2,435+ 0,285 2,541 £ 0,238 2,626 = 0,233
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 68,53
Bilkoviny (%) 21,507 £ 0,258 21,476 £0,215 21,440 £0,211
P hodnota pro 0,0011
vyznamnost modelu
R? (%) 66,26
Popeloviny (%) 1,082+ 0,017 1,070% + 0,014 1,0958 + 0,014

ABhodnoty oznadené riiznymi pismeny se statisticky vyznamné lisi (P<0,01)
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Hui et al. (2012) uvadéji, ze obsah tuku v hovézim mase by se mél pohybovat
minimalné na urovni 3 %. Bylo prokazéano, ze intramuskularni tuk ovliviiuje kiehkost,
Stavnatost, vini a chut’ masa. To potvrzuje ve své praci i Dikerman (1987), ktery tvrdi,
ze 3 % tuku pii mramorovani libového masa poskytuje optimum kiehkosti. Ingr (1996)
uvadi jako optimalni podil intramuskularniho tuku 2 % (20 g/kg), coz zajisti optimalni
senzorické vlastnosti hovéziho masa po tepelné upraveé. Nase vzorky vykazovaly hodnoty
pfesné mezi témito dvéma néazory a to od hodnoty 2,44 % u genotypu AA po 2,63 %
u genotypu GG.

Steinhauser et al. (1995) ve své publikaci uvadi v hovézim mase primérny obsah
bilkovin 20,6%. Rovnéz tato hodnota je velmi blizkd nasim hodnotdm u vSech genotypti
homozygotni genotyp AA 21,51%.

Signifikantni rozdily mezi genotypy pro gen CAPN byla zjisténa pouze u suSiny
a popelovin na hladiné vyznamnosti (P<0,01). Jednalo se o vzdy o rozdil mezi genotypy
AG a GG. U susiny byl vyssi obsah u genotypu AG, u popelovin u GG. Pipek a Jirotkova
(2001) udavaji obsah popelovin 1 - 1,5 %. NaSe hodnoty byly odpovidajici témto udajim.
Bures a Bartonn (2012) studovali vliv plemenné pfislusnosti bykti na chemické
a senzorické charakteristiky masa, kde zjistili u ¢eského strakatého skotu obsah bilkovin
220,5 g/kg, tuku 16,9 g/kg a susiny 254,6 g/kg.

Udaje naméfené pro gen calapastinu byly velmi obdobné pro gen calpain. Jediny
zjistény priukazny rozdil byl u suSiny mezi genotypy GC a CC, vmase bycku
heterozygotniho genotypu byl vyssi obsah (tab.¢. 14).
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Tab. €. 14: Chemické sloZeni masa pro genotyp CAST (primérné nejmensi ¢tverce

+ smérodatna odchylka)

CAST
GG GC cC

P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,09
Susina (%) 26,240 + 0,340 26,308 + 0,220 25,9035 + 0,228
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,81
Tuk (%0) 2,618 0,332 2,347 +£0,215 2,637 £0,221
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 68,54
Bilkoviny (%) 21,532+ 0,300 21,442 + 0,196 21,449 £ 0,200
P hodnota pro 0,0011
vyznamnost modelu
R? (%) 66,27
Popeloviny (%) 1,083 + 0,020 1,074 £ 0,013 1,089 +£ 0,013

ABhodnoty oznacené rliznymi pismeny se statisticky vyznamné lisi (P<0,01)

Diskuze s literarnimi zdroji je obtizna, nebot’ je literatura na toto téma prozatim

chuda pro lokusy calpastatin, myostatin a MYF5. Nami zjisténé udaje pro MSTN a MYF5

ukazuji tab. ¢. 14,15 a 16
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Tab. €. 15: Chemické sloZeni masa pro genotyp MSTN (primérné nejmensi

étverce + smérodatna odchylka)

MSTN
AA AB BB

P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,09
Susina (%) 26,103 £0,128 25,884 +0,174 26,464 + 0,570
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,81
Tuk (%) 2,549 £ 0,125 2,715+ 0,169 2,339+ 0,556
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 68,54
Bilkoviny (%) 21,370 £ 0,113 21,184 £ 0,154 21,869 + 0,502
P hodnota pro 0,0011
vyznamnost modelu
R? (%) 66,27
Popeloviny (%) 1,089 + 0,007 1,079 £ 0,010 1,078 £ 0,033
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Tab. €. 16: Chemické sloZzeni masa pro genotyp MYF5( primérné nejmensi
étverce + smérodatna odchylka)

MYF5
AA AB BB

P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,09
SuSina (%) 26,135+0,279 26,252 £0,226 26,064 + 0,249
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 91,81
Tuk (%) 2,613 +£0,272 2,401 + 0,220 2,589 + 0,243
P hodnota pro 0,0001
vyznamnost modelu
R? (%) 68,54
Bilkoviny (%) 21,355 +£0,246 21,516 £ 0,199 21,552 £0,219
P hodnota pro 0,0011
vyznamnost modelu
R? (%) 66,27
Popeloviny (%0) 1,093 +£ 0,016 1,073 £0,013 1,081 £0,014

Jak je ztabulek patrné, byl zjistén vysoky koeficient determinace v mnoha

piipadech piesahujicich 90 %, a to pfedevSim u suSiny a tuku. To ukazuje, Ze zafazené

faktory vysvétluji podstatnou ¢ast variance.

6.4 Asocia¢ni analyza polymorfismu genii a ukazateli kvality masa

U vysSe zminovanych lokusti byly hodnoceny nasledujici charakteristiky: sila stfihu

u masa syrového a grilovaného, barevna spektra a, b, L, dale pH masa, vaznost a teplota.

Veskeré udaje jsou shrnuty v tab. ¢. 17 pro lokus CAPN, tab. ¢. 18 pro CAST, tab.c. 19

pro myostatinovy gen a tab. ¢. 20 pro gen MYF5. Vsechny ukazatele byly hodnoceny

1., 14. a 28. den post mortem.
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Tab.17: Asocia¢ni analyza genu CAPN s charakteristikami kvality masa

(primérné nejmensi ¢tverce = smérodatna odchylka)

CAPN
Vlastnost zrani” AA AG GG
WB_syrové 1 6,322 + 0,575 5,978 + 0,546 5,898 + 0,527
2 6,108 +0,531 6,119 + 0,504 5,808 + 0,487
3 4,168 £ 0,588 4,638 0,303 4,225 + 0,380
WB grilované 1 22,486 +2,571  21,452+2441 22,207 + 2,357
2 13,918 + 1,921 13,750 + 1,824 14,688 + 1,762
3 11,795+ 1,993 12,4558+ 1,028  14,395° + 1,288
barva_a 1 7,097% + 0,685 6,594 + 0,650 6,380° + 0,628
2 8,972 + 0,864 8,720 + 0,820 8,512 + 0,792
3 6,400 + 0,831 6,968% + 0,428 7,824° + 0,537
barva_b 1 5,197 + 0,643 5,287 + 0,611 5,471 + 0,590
2 7,175+ 0,791 7,434 + 0,751 7,380 + 0,725
3 5,271~ + 0,830 6,555 + 0,428 7,2778 + 0,536
barva_L 1 36,566 + 1,731 36,767 + 1,302 36,584 + 1,257
2 36,798 £1,503 37,415+ 1,428 37,104 + 1,379
3 35,3442+ 1,541 38,9848 +£0,794 39,3258 + 0,995
pH 1 5,675 +0,163 5,714+ 0,155 5,771 + 0,150
2 5,552 + 0,164 5,658 + 0,155 5,686 + 0,150
3 6,186%4+ 0,231  5,737°+0,119 5,6568 + 0,149
Vaznost 1 37,938 + 14,027 40,989+ 13,317 42,976 + 12,859
2 38,013 £14,436 45,585+ 13,706 44,327 + 13,235
3 87,750" +21,709 57,878 10,470  48,310% + 13,039
Teplota 1 11,679 + 1,134 11,875 £1,077 12,029 +1,040

“1 = ¢erstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani;
WB — Warner-Bratzler stfizna sila;
ABhodnoty oznagené riznymi pismeny se statisticky vyznamné lisi (P<0,01);

abhodnoty se statisticky vyznamné lisi (P<0,05)

V nasi skupiné kiiZzencti ceského strakatého skotu nebyla prokazana asociace

tohoto genu s kiehkosti masa, konkrétn¢ s Warner-Bratzlerovou stfiznou silou u masa
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syrového, jak u masa Cerstvé bouran¢ho, tak po urcité dobé zrani. Naproti tomu u masa
grilovaného po 4 tydnech zrdni byly pozorovany prukazné rozdily na hladiné
vyznamnosti P<0,05 mezi genotypy AG a GG. Dle udaji uvedenych v tabulce lze fici,
7e nejvyssi stiizna sila byla zjisténa u genotypu AA, tedy bycci s timto genotypem méli
nejtuzs$i maso a nejniz§i u genotypu GG u masa syrového (GG < AG < AA). Maso
hodnota stiizné sily, tedy nejvyssi kiehkost. Page et al. (2002) ve své praci prokazali
signifikantni vztah mezi stfiznou silou a markerem CAPN530 (P<0,05), kde prokazali
ptiznivy efekt alely G, ta ma nizsi stfiznou silu coz ma pfiznivy vliv na kiehkost masa
u kfizenct skotu (Bos taurus). U Bos indicus popisuji omezenou vyuzitelnost u markeru
CAPNB316 z toho dlivodu, Ze alela C byla nalezena jen s frekvenci 1% u heterozygotnich
jedinct plemene brahman. Page et al. (2004) provedli analyzu SNP markeru 316 a 530,
kde popsali asociaci genotypu a fenotypu u obou markeri. Homozygotni zvifata
obsahujici alelu C u markeru 316 méli nizs$i stfiznou silu (P = 0,02) nez zvitata s genotypy
CG nebo GG, zatimco zvitata s homozygotnim genotypem GG u markeru 530 mélai nizsi
stfiznou silu (P = 0,04) nez zvitata s genotypy AG nebo AA. Dokazali, Ze haplotyp G/A
(CAPN316/CAPN530) ma vyssi stfiznou silu nez haplotyp G/C. Page et al., (2004)
v predchozich studii CAPNI1 haplotypy u amerického simentalského skotu sloZzené
z genotypi 316-530 genotypt rozdélili na ctyii tfidy fenotypovych uc¢inki: CG jemny,
GG stiedni, GA tuhy, a CA nevycislitelny (vzacny). Corva et al. (2007) ovSem na rozdil
od predchozich praci zjistili u plemene hefeford a angus asociaci u markeru 530 mezi
alelou A a nizsi silou stfihu v porovnani s alelou G. White et al. (2005) ve své praci
uvadéji, ze maso s genotypem CC je vice kiehké nez genotypu GG (P<0,001), coz
potvrzuji ve svych pracich i Page et al. (2002, 2004). Dale ve svych pracich ukazuje
I vyuzitelnost markeru CAPN 4751 jako potencionalniho ukazatele kiehkosti masa
u skotu.

Dalsi signifikantni rozdily, rozdily byly zjiSt€ény u barvy masa v barevném
systétmu CIE Lab. Velmi prikazné rozdily byly u zlutého spektra a svétlosti, v obou
ptipadech po 28 dnech zrani. U zlutého spektra (barva b) byly prikazné rozdily mezi
genotypy AA a GG na hladin¢ vyznamnosti P<0,01, stejnak tak u svétlosti (barva L) byl
prikazny rozdil mezi genotypy AA a GG, ale zaroven i genotypy AA a AG. U ¢erveného
spektra (barva a) byly pozorovany prikazné rozdily u Cerstvého masa mezi genotypy

AA a GG a soucasn¢ u masa po 4 tydnech zrani mezi genotypy AG a GG (P<0,05).
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U pH a vaznosti masa byla prokdzana asociace genotypt na hladin¢ vyznamnosti
P<0,01 mezi genotypy AA a GG, vzdy po dob¢ zrani po 28 dnech. U pH byla zaroven po
stejné dobé zrani asociace mezi genotypy AA a AG (P<0,05). Hui et al. (2012) ve své
praci uvadi, ze vaznost masa je siln¢ ovliviiovana hodnotou pH. Pfi hodnoté pH 6
dosahuje hovézi maso nejnizsi Stavnatosti a zaroven pii této hodnoté je vétSina vody
vazéana na bilkoviny, které maso obsahuje. Dle Wu et al. (2014) se hodnoty pH pohybuji
u hovéziho masa od 5,42 do 6,99. Pti dobach zrani se jevilo jako nejkieh¢i maso 1. den
postmortem pH < 5.8, 7. den bylo nejkieh¢i maso s hodnotou pH > 6,2 a po 27 dnech
zrani bylo hovézi maso nejkiehci se sttednimi hodnotami pH 5,80 — 6,19. Silva et al.
(1999) ve své praci métili pH 28 h postmortem ve svalu pomoci kombinované sklenéné
elektrody pH metru Crison 2002, kdy svaly byly nasledné rozdéleny do tii skupin:
normalni pH (5,5 - 5,8) mirné DFD masa (5,8 <pH <6,2) a DFD (pH 6,2 az 6,7).
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Tab. 18: Asocia¢ni analyza genu CAST s charakteristikami kvality masa

(primérné nejmensi ¢tverce = smérodatna odchylka)

CAST
Vlastnost zrani” GG GC CcC
WB_syrové 1 6,521% + 0,634 5,774+ 0,522 5,902 + 0,537
2 6,193 + 0,586 5,868 +0,482 5,973 + 0,495
3 - 3,711+ 0,491 4,9768 + 0,324
WB_grilované 1 22,452 +2,835 21,583 +2,333 22,111 +2,398
2 14,922 42,118 13,438 + 1,744 13,997 + 1,792
3 - 11,695 +1,663 14,068 + 1,098
barva_a 1 7,549” + 0,754 6,2228 + 0,621 6,2988 + 0,638
2 9,8784+£0,953  8,1398+0,784 8,1888 + 0,806
3 - 6,393 £0,693 7,735° + 0,458
barva_b 1 6,065 + 0,709 5,054° + 0,584 4,8378 + 0,600
2 8,306"+ 0,872  7,085°+0,718 6,5988 + 0,738
3 5,683% + 0,692 7,052° + 0,457
barva_L 1 36,607 1,512 37,1128+ 1,244  36,199° + 1,279
2 37,131 + 1,657 37,6382+ 1,365 36,548 + 1,402
3 - 37,897 + 1,285 37,872 + 0,849
pH 1 5,564% + 0,180 5,799° + 0,148 5,796° + 0,152
2 5,459%+0,180  5,7278+0,148 5,710° + 0,153
3 6,055 + 0,193 5,664° + 0,127
Vaznost 1 27,8612+ 15,463 46,872°+ 12,730  47,171° + 13,081
2  26,835%2+15915 50,9438+ 13,101 50,149° + 13,462
3 - 77,572 £17,824 51,719+ 11,194
Teplota 1 11,0098+ 1,251 11,8054+ 1,029 12,7705+ 1,058

“1 = ¢erstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani, WB — Warner-
Bratzler stiizna sila;
ABhodnoty oznagené rliznymi pismeny se statisticky vyznamné lisi (P<0,01);

abhodnoty se statisticky vyznamné lisi (P<0,05).

U CAST byly prukazné rozdily WBSF u masa syrového ¢erstvého na hlading
vyznamnosti (P<0,05) mezi genotypy GG a GC a zaroven i mezi genotypy GC a CC po
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28 dnech zrani na hladiné vyznamnosti (P<0,01). U masa grilované¢ho na rozdil od genu
CAPN nebyl zjistén zadny statisticky vyznamny rozdil mezi genotypy a délkou
skladovani masa. I pfesto se jevilo jako maso nejkieh¢i s genotypem GC, nésledoval

genotyp CC a jako nejtuzsi bylo zjisténo maso s genotypem GG (GC < CC < GG).

v

fv N

pozorovano, ze s pribyvajicimi dny, klesa stiizna sila. U tfi francouzskych plemen skotu
Charolaise, Limousine a Blond d” Aquitaine provad¢l asoci¢ni studii Allais et al. (2011),
vyuzili 3 SNP markery pro CAST a 4 SNP markery pro CAPN1 gen a jako kvantitativni
znak byla studovana také Warner-Bratzlerova stfizna sila. Uvadi, ze alela G ma
signifikantni vliv na stfiznou silu v chovu téchto plemen. U skotu plemene Nellore
pozorovali aditivni efekt ve vSech obdobich zrani masa 7. az 21. den, kdy UOG-CAST1
marker ukazal jako pfiznivou alelu alelu C a G jako alelu dominantni. AvSak zvifata
s genotypem CC méla maso kieh¢i nez zvifata s genotypem GC a GG (Pinto et al., 2010).
Corva et al. (2007) ve své praci, zabyvajici se SNP2887 markerem u CAST genu na
plemenu Angus a Hereford chovanych v Argentin¢ uvadéji, Ze nemél vyznamny vliv na
WBSF. Schenkel et al. (2007) identifikovali v této studii alely C a G v genu CAST
v populaci plemen Angus, Limousin, Charolais, Simmental, alela C byla spojena
S vyznamnym zjemnénim masa po post mortem zrani.

Barva masa méla velmi signifikantni rozdily jak u spektra Zlutého, stejné tak
cerveného i u svétlosti. Mezi genotypy GG > GC a zaroven GG > CC u spektra
Cerveného (barva a) byl prukazny rozdil na hladiné vyznamnosti (P<0,01) jak
u Cerstvého masa, tak u masa po dvou tydnech zrani. Po tfech tydnech zrani byl rozdil
mezi genotypy GC < CC na hladin¢ vyznamnosti (P<0,05). U spektra zlutého byly téz
pozorovany vyznamnosti u vSech dob skladovani, tedy jak u masa cerstvého, tak po
14 a 28 dnech skladovani. Na hladiné vyznamnosti (P<0,01) u cerstvého masa mezi
genotypy GG > CC tak i po 14 dnech zrani. Na hladin¢ vyznamnosti (P<0,05) u masa
cerstvého zaroven i po 14 dnech zrani mezi genotypy GG > GC a po 28 dnech zrani mezi
genotypy GC < CC. Barva L byla pritkazna mezi genotypy GC > CC v den porazky
a tyden po porazce na hladin¢ vyznamnosti (P<0,05).

Signifikantni asociace tohoto polymorfismu byly pozorovany pro pH i vaznost
vody na rozdil od polymorfismu genu CAPN ve vSech dobach zrdni mimo 28. den.
U cerstvého masa byly rozdily v pH mezi genotypy GG < GC a zaroven GG < CC na
hladiné vyznamnosti (P<0,05). Po 14 dnech skladovani byl prikazny rozdil mezi
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genotypy GG < GC na hladin¢ (P<0,01) a zaroven GG < CC (P<0,05). Rozdily mezi
genotypy GC > CC po 28 dnech zrani na hladin¢ (P<0,05). Nejnizsi hodnota pH 5,46
byla u genotypu GG 14. den a nejvyssi 6,06 u genotypu GC 28. den zrani. Signifikantni
asociace polymorfismu byla pozorovana i u vaznosti vody, pii¢emz genotyp GC byl
asociovan s nejvyssi vaznosti vody (GC > CC > GG). Prikazny rozdil (P<0,05) byl
nalezen mezi genotypy GG a GC i mezi genotypy GG a CC 1. den. Prikazné rozdily byly
také po dvou tydnech zrani masa mezi genotypy GG a GC (P<0,01) a mezi GG a CC
(P<0,05).
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Tab. 19: Asocia¢ni analyza genu MSTN s charakteristikami kvality masa

(primérné nejmensi ¢tverce = smérodatna odchylka)

MSTN
Viastnost  ini* AA AB BB
WB_syrové 1 5,635%+£ 0,493  6,460° + 0,499 6,104 + 0,805
2 5,7624+£ 0,455  6,288% + 0,460 5,985 + 0,743
3 4,314 + 0,357 4,374 + 0,453 -
WB_grilované 1 21,8532 +2.201 24,4775 +2,228 19,816 + 3,596
2 13,0074+ 1,645 15,3838 + 1,665 13,966 + 2,688
3 11,863+ 1,210 13,901 £ 1,537 -
barva_a 1 6,428" + 0,586 7,0558 + 0,593 6,587 + 0,958
2 8,704% £ 0,740  9,69282+ 0,749 7,807° + 1,209
3 6,1914+0,504 7,938 + 0,641 -
barva_b 1 5,261% + 0,551 5,7698 + 0,558 4,925 + 0,900
2 73924+ 0,677  8,235%2+ 0,686 6,362° + 1,107
3 52164+ 0,504  7,5208 + 0,640
barva L 1 36,753 £ 1,174 36,144+ 1,188 37,022 + 1,918
2 37,583 £1,287 36,865 = 1,303 36,869 + 2,103
3 36,0394 £ 0,935 39,7308 + 1,188 -
pH 1 5,7314+£0,140 55938+ 0,141 5,835 + 0,229
2 5,659” + 0,140 5,5258 + 0,142 5,711 + 0,229
3 6,0874+£0,140  5,633%+0,178 -
Vaznost 1 38,756" + 12,008 25,9695 + 57,178° + 19,617
2 46,481 + 12,359 12,154 49,753 + 20,190
3 83,492+ 12,823 31,693 + 12,509 -
45,7998 + 15,694
Teplota 1 12,8414+ 0,971 11,9628 + 0,983 10,781 + 1,586

“1 = ¢erstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani;
WB — Warner-Bratzler stfizna sila
ABhodnoty oznagené riznymi pismeny se statisticky vyznamné lisi (P<0,01);

abhodnoty se statisticky vyznamné lisi (P<0,05)

U genu myostatinu, kde byl studovan polymorfismus MSTN-Dral asociacni

analyza prokazala priikkaznou asociaci tohoto genu s kiehkosti masa, konkrétné s Warner-
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Bratzler stfiznou silou byla zjisténa prikazna asociace na hladiné vyznamnosti (P<0,01)
u masa syrového i grilovaného 1. den a 28. den zrdni mezi genotypy AA < AB.

U hodnot a*, b* pro barvu masa byla pozorovana statisticka prikaznost (P<0,01),
kdy trend genotypii 1., 14. a 28. den byl nésledujici AA < AB a zaroven pfii prukaznosti
(P<0,05) 14. den byl trend genotypii AB > BB. U hodnoty L" pro barvu masa byl sice
pozorovan trend BB > AA > AB, ale rozdily byly pozorovany pouze mezi genotypy
AA a AB po 28 dnech zrani, kdy trend byl AA < AB (P<0,01).

Tato studie dale prokdzala signifikantni rozdily v pH u vSech dob zrani mezi
genotypy AA > AB (P < 0,05). Zaroven rozdily ve vaznosti masa byly signifikantni
(P<0,01) 1. a 14. den mezi genotypy AA > AB a na hladin¢ vyznamnosti (P<0,05) také
1. den mezi genotypy AB < BB. V této studii je sice pozitivni vliv alely A, ale da se
pfedpokladat, ze tento nesoulad je zplsobeny nerovnomérnym rozlozenim genotypl
V pozorované populaci (n=378), kdy pouze 8 jedinci mélo genotyp BB. Diskuze

S literarnimi zdroji je velmi obtizna, nebot’ na toto téma neni literatura obsahla.
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Tab. 20: Asocia¢ni analyza genu MYF5 s charakteristikami kvality masa

(primérné nejmensi ¢tverce = smérodatna odchylka)

MYF5
Vlastnost zrani” AA AB BB
WB_syrové 1 6,314+ 0,577  5,669% + 0,540 6,215 + 0,534
6,488 + 0,532 5,723% + 0,499 5,8258 + 0,493
4,714 + 0,556 4,722% £ 0,360 3,595° + 0,503
WB_grilované 23,411* + 2,576 20,829° + 2 414 21,905 + 2,385

15,5212 + 1,925
15,496 + 1,887

13,629° + 1,804
11,534 + 1,221

13,206° + 1,782
11,615 + 1,705

2
3
1
2
3
barva_a 1 6,802 £ 0,686 6,675 + 0,642 6,594 + 0,635
2 9,053 £ 0,866 8,516+ 0,812 8,635 + 0,802
3 6,369% + 0,786 7,389 + 0,508 7,435° + 0,710
barva_b 1 5,248 + 0,645 5,343 + 0,604 5,365 + 0,597
2 7,445 + 0,793 7,134 + 0,743 7,410 + 0,734
3 5,405 + 0,785 6,661 + 0,508 7,038 + 0,710
barva_L 1 36,702 £ 1,374 36,228 + 1,287 36,989 + 1,272
2 37,148+ 1,507 36,646+ 1,412 37,523 + 1,395
3 37,266+ 1,458  36,820°+ 0,943  39,567° + 1,317
pH 1 5,604%+£0,164  5,788%+0,153 5,768+ 0,152
2 54794 +0,164  5,685%+0,154 5,7328 + 0,152
3 5,834 +0,218 5,797 £ 0,141 5,948 + 0,197
Vaznost 1 34,949 + 14,053 44,728 + 13,168 42,226 + 13,011
2 33,246" £ 14,463 46,3555 + 13,553 48,3258 + 13,390
3 62,692 £ 19,443 62,314+ 12,407 68,931 + 17,997
Teplota 1 11,907 £ 1,367 12,475+ 1,065  11,202B + 1,052

“1 = ¢erstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani;

WB — Warner-Bratzler stfizna sila;

ABhodnoty oznagené riznymi pismeny se statisticky vyznamné lisi (P<0,01);

abhodnoty se statisticky vyznamné lisi (P<0,05).
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Pro studium genu MYF5 byl vybran SNP (A/G) v intronu 2. V naSem souboru
zvitat byly nalezeny signifikantni rozdily mezi genotypy genu MYFS5 pro kiehkost masa
syrového i tepeln€ upraveného grilovanim. Tyto rozdily mezi genotypy byly pozorovany
na hladiné vyznamnosti (P<0,01) 1., 14. den u syrového masa a také 14. den u masa
grilovaného. 1. den u masa syrového byla vyssi WBSF u masa byckl s genotypem AA
V porovnani s genotypem AB a ziroven BB. 14. den u syrového masa bylo potadi
genotypit AA > BB a AA > AB. U masa grilovaného byla vyssi stfizna sila u genotypu AA
nez u BB. Na hladiné vyznamnosti (P<0,05) opét pro maso syrové i grilované, byly
pozorovany rozdily ve stfizné sile po 28 dnech zrani syrového masa mezi genotypy
AB > BB. Maso grilované ukazovalo rozdily 1. a 14. den mezi genotypy AA > AB pro ob¢
doby zrani masa.

Na rozdil od genu MSTN, kde bylo poukdzdno na mnoho signifikantnich rozdila
u barvy masa se u genu MYFS5 jevily jako signifikantni rozdily pouze u spektra ¢erveného
(barva_a) a u svétlosti (barva_L). Oba rozdily byly pozorovany na hladiné vyznamnosti
(P<0,05) az po 28 dnech zrani, Vv ¢erveném spektru byl rozdil mezi genotypy AA < AB
a u svétlosti se jednalo o rozdil mezi genotypy AB < BB.

Signifikantnich rozdild (P<0,01) bylo zjisténo mnoho i ve vztahu genu MYF5
k pH masa, které byly pozorovany 1. a 14. den zrani. U Cerstvého masa byl patrny trend
genotypu AA < AB a po 14 dnech zrani pro genotypy AA < AB a AA < BB. Statistické
rozdily byly pozorovany také u Cerstvého masa na hladiné (P<0,05) mezi genotypy
AA <BB. Zhang et al. (2005) ve své praci shrnuli vliv vys§siho a normalniho pH na kvalitu
syrového a tepelné€ upraveného hovéziho masa obecné. U masa syrového byla pozorovéana
vaznost vody pii vy$sim pH 72,7 % zatimco pii normalnim pH 48,7 %, barva masa ve
spektru gerveném pfi vy$sim pH 16,8 a pti normalnim pH byla hodnota spektra a” 19,3,
u zlutého spektra pii vy$sim pH 6,1 a normalni pH ve spektru b” 8,0. Byla hodnocena
1 svétlost, pti vyssich hodnotach byly naméfeny hodnoty 36,7 a pii hodnotach normalniho
pH byla hodnota L 39,3. U tepelné upraveného masa byly tytéz hodnoty u barvy masa,
a" spektrum nabyvalo hodnot 9,2 pii vys$si pH a 8,1 pifi normalnim, b* spektrum 10,2 pfi
vyssich hodnotach pH a 10,1 pii normalnich. Svétlost L” 62,3 pii vy$sim pH a 63,2 s pH
normalnim. VSechny tyto hodnoty jsou srovnatelné s nas§imi hodnotami namétenymi pro
viechny genotypy u viech vzorkil az na spektrum a*, kde byly zjistény hodnoty nizsi.

Pro vaznost vody byly pozorovany signifikantni rozdily mezi genotypy AA a AB,
I mezi genotypy AA a BB (P<0,01), pti¢emz genotyp BB byl asociovan s nejvyssi vaznosti

73



vody, BB > AB > AA. Diskuze s literarnimi zdroji je velmi obtizna, nebot’ na toto téma

neni literatura obsahla.
U asociaéni analyzy polymorfismu geni CAPN, CAST, MSTN a MYF5 byla

pouzita modelova rovnice zahrnujici faktory genotypy uvedenych gent, jatka, plemeno

achov. V tab. ¢. 21 jsou uvedeny vyznamnosti pouzitého modelu.
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Tab. €. 21: Priikkaznosti modelu pouZitého pro analyzu kvality masa a koeficienty
determinace

Vlastnost Doba Pr>F R? (%)
zrani’ Priikaznost
modelu

WB_syrové 1 0,0010 13,21
2 0,0007 11,17

3 0,0059 25,27

WB_grilované 1 0,0355 7,59
2 0,0060 9,33

3 0,0074 24,70

barva_a 1 0,0036 9,81
2 0,0004 11,75

3 0,0141 23,03

barva b 1 0,1504 5,91
2 0,0008 11,12

3 0,0008 30,01

barva_ L 1 0,3835 4,54
2 0,4041 4,45

3 0,0035 26,55

pH 1 0,0268 7,88
2 0,0020 10,32

3 0,0197 22,11

Vaznost 1 0,0905 6,54
2 0,0121 8,68

3 0,2824 14,49

“1 = ¢erstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani.

Z tabulky lze vycist, Ze pro pfevaznou vétsinu hodnocenych ukazatelt kvality
masa je model prikazny. V tabulce jsou rovnéz uvedeny koeficienty determinace, které
jsou nizsi, neZ u modelu pouzitého pro hodnoceni chemického slozeni masa. Je tedy
ziejmé, ze na hodnocené ukazatele kvality ptsobi fada dalSich vlivl jak za zivota zvitete,

tak post mortem, které zde zahrnuty nebyly. S ohledem na pracnost ziskani dat, vysokou
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variabilitu, pocet vlivii potencidlné ovliviiujicich kvalitu masa je provedeni statisticky
spolehlivé analyzy obtizné. Koeficient determinace se u vSech ukazateli kvality
navysoval s délkou zrani.

Protoze u hovéziho masa mé znacny vliv na jeho vyslednou kvalitu doba zrani
mezi porazkou a konzumaci, zaméfili jsme se rovnéz na tuto otazku. V tab. ¢. 22 jsou

uvedeny koeficienty korelace mezi ukazateli kvality v 1., 14. a 28. dni po porazce.
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Tab. €. 22: Korela¢ni koeficienty mezi ukazateli v 1., 14. a 28. dni post mortem

Korela¢ni koeficient

Vyznamnost Priikaznost

Vlastnost Doba Vyznamnost efektu cas modelu
zrani! 2 3 (Wilksiv (test
lambda test)  sfericity)
WB syrové 1 0.323 0.388
0.0030™  0.0003™"
2 0.765 0.8175  0,0001™
<0,0001™""
3
WB_grilované 1 0.774 0.775
<0.0001"" <0.0001™""
2 0.854  <0.0001""" <0.0001"""
<0.0001"""
3
barva_a 1 0.521 0.590
<0.0001™" <0.0001""
2 0.589 0.0002" 0.0003™"
<0.0001™""
3
barva b 1 0.585 0.678
<0.0001™" <0.0001™""
2 0.652  <0.0001""" 0.0016™
<0.0001"""
3
barva_L 1 0.619 0.670
<0.0001™" <0.0001""""
2 0.728 0.7741 0.0216"
<0.0001™""
3
pH 1 0.969 0.929
<0.0001™" <.0001
2 0.959 0.7902 <0.0001"""
<0.0001"""
3
Vaznost 1 0.941 0.930
<0.0001™" <0.0001""""
2 0.969 0.0001™"  <0.0001"""
<0.0001™""
3

11 = gerstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani; WB — Warner-

Bratzler stiizna sila;

*P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001; ****P<0,0001
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Korela¢ni koeficienty byly statisticky vyznamné u v§ech hodnocenych ukazateld,
coz ukazuje na vyznam kvality masa jiz pfi porazce. Pokud je maso kiehké nebo ma
vysokou vaznost pii porazce, bude kvalitni 1 po dvou nebo tiech tydnech zrani a vice
versa. Efekt Casu, tj. délky zrani, byl vSak v pouzitém modelu, zahrnujicim Ctyfi
polymorfni geny, jatka, plemeno a chov statisticky prikazny pouze u textury masa
grilovaného, barvy a”, barvy L* a vaznosti masa. Opét tedy lze konstatovat, ze hodnocené
ukazatele ovliviiuje kromé délky zrani fada dalSich ukazatela. Dulezité vsak je, Zze vysoka
vyznamnost efektu délka zrani byla zjisténa u Warner-Bratzlerovy sily stfihu grilovaného
hovéziho masa a pro tzv. ,eating satisfaction®, tedy pfijeti spotiebitelem. Diskuse
s literarnimi zdroji je v ptipad€ popsané analyzy vyse zminénych Etyt lokusi obtizna, na

podobnou analyzu jsme v dostupné literatuie nenarazili.
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Tab. €. 23: Korela¢ni koeficienty mezi ukazateli kvality masa v 1., 14. a 28. dni post

mortem?

pH 1. den k:
WBSF syrové 1. den -0,369  WBSF grilované 1. den -0,644
WBSF syrové 14. den -0,321  WBSF grilované 14. den -0,460
WBSF syrové 28. den -0,394  WBSF grilované 28. den -0,683

Barvaa 1. den -0,597 Barvab 1. den -0,590
Barva a 14. den -0,632  Barvab 14. den -0,628
Barva a 28. den -0,667  Barvab 28. den -0,767
Barva L 1. den -0,312  Vaznost 1. den 0,912

Barva L 14. den -0,463  Vaznost 14. den 0,908

Barva L 28. den -0,718  Vaznost 28. den 0,932

pH 14. den k: pH 28. den k:

WBSEF syrové 14. den -0,365  WBSF syrové 28. den -0,413
WBSF grilované 14. den -0,503  WBSF grilované 28. den -0,698
Barva a 14. den -0,626  Barvaa28. den -0,642
Barva b 14 den -0,625 Barvab 28. den -0,752
Barva L 14. den -0,500 Barva L 28. den -0,692
Vaznost 14. den 0,923 Vaznost 28. den 0,930

pH 1. den : pH 14. den 0,933 pH 1. den : pH 28. den 0,941

pH 14. den : pH 28.den 0,965

lvsechny korela¢ni koeficienty byly vyznamné (P<0,0001)

Z tab. ¢. 23 je patrné, Ze ¢im vyssi bylo pH 1. den tim niZ§i byla stfizna sila masa
syrového i grilovaného 1., 14. i 28. den. Stejnak tak barva a”, b~ a L" byla niz8i. Pouze
korelace vaznost byla vyssi pro vSechny doby zrani. Korela¢ni koeficienty mezi pH 14.
dnem a sledovanymi vlastnostmi vykazuji stejné hodnoty jako korela¢ni koeficienty mezi

pH 1. den a ukazateli kvality, stejné pro 28. den.

Krom korelaci uvedenych v tab. ¢. 23 byly zjistény tyto korelace mezi stfiznou
silou syrového a grilovaného masa v 1. dni byla 0,533, ve 14. dni 0,205 a ve 28. dni 0,276.
Byly tedy pomérmné nizké, ptesdhly ale hranici statistické vyznamnosti. Korela¢ni

koeficienty mezi obsahem suSiny, tuku a bilkovin na jedné strané a stfiznou silou

79



a vaznosti v 1., 14. a 28 dni byly statisticky nevyznamné, malo piesahujici nulovou

hodnotu, pozitivni i negativni.

Tab. €. 24: Vyznamnost interakce mezi polymorfnimi typy, plemenem, chovem,
jatkami a délkou zrani

Wilkstuv lambda test pro interakce
CAPN CAST MSTN MYF5 Jatka Plemeno Chov
Vlastnost x délka x délka x délka x délka x délka x délka x délka

zrani zrani zrani zrani zrani zrani zrani

WB syrové 0,4785 0,9557 0,2711 0,7636 0,4089 0,7876 0,7891
WB_grilov.  0,2063 0,4496 0,0910 10,5773 0,5748 0,9123 0,9540

barva_a 0,0282" 10,4482 0,2522 0,0027” 05576 0,3574 0,1528
barva_b 0,2635 0,4937 0,0819 0,0110™ 0,8225 0,6546 0,4657
barva_L 0,0260° 0,0114™ 0,0474" 0,0256° 0,0433" 0,6858 0,0064™
pH 0,4215 0,4795 0,1404 0,0708 0,9074 0,7019 0,7305
vaznost 0,0456° 0,1307 0,0280° 10,9672 0,2760 0,8745 0,0908

*P<0,05; **P<0,01

Ztab. . 24 je patrné, Ze nebyla zjiSténa statisticky vyznamna interakce mezi
genotypy CAPN, CAST, MSTN a MYF5 a délkou zrani pro ukazatele sila stiihu u syrového
1 grilovaného masa, podobné¢ pro pH masa. Stejné tak nebyla pro tyto ukazatele kvality
masa vyznamna interakce mezi jatky, plemenem a chovem na jedné strané a délkou zrani
masa na stran¢ druhé.

Barvu masa ,,a* ovlivnila interakce mezi CAPN, MYF5 a délkou zrani. Barvu ,,b*
ovlivnila interakce MYF5 x ¢as, barvu ,,L vSechny interakce s vyjimkou plemene x Cas.
Z tabulky je ziejmé, ze zména barvy masa byla genotypy na lokusu MYF5 Casem
ovlivnéna intenzivn€ a rizné. Déle je patrné, Ze vaznost masa se méni ruzné rychle
u riznych genotypt calpainu a myostatinu.

Tyto vysledky museji byt ovSem interpretovany velmi obezietné z divodu,
ze interakce s délkou zrani nejsou bézné analyzovany a jsou proto obtizné€ porovnatelné
s literaturou. Z tohoto duvodu tedy Ize doporucit dalsi analyzy interakci mezi

polymorfismy a délkou zrani masa, totéz pro vliv plemene, chovu a jatek.
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Tab. ¢ 25: Vliv interakce mezi genotypy pro CAST a CAPN na ukazatele kvality
masa

Vlastnost Doba Vyznamnost interakce
zrani” CAPN x CAST

0.1181
0.1921
0.6863
0.7487
0.2881
0.0892
0.0285"
0.1121
0.0213"
0.6742
0.1518
0.0097™
0.2483
0.4340
0.1270
0.1657
0.1235
0.0546"
0.3122
0.3315
3 0.6863

[EEN

WB_syrové

WB_grilované

barva_a

barva_b

barva L

pH

Vaznost

N P W N P W N P W DN P W DN P W DN PPN

“1 = ¢erstvé maso, 2 = po 2 tydnech zrani, 3 = po 4 tydnech zrani.
*P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001; ****P<0,0001

V tab. ¢. 25 jsou uvedeny vysledky analyzy interakce mezi genotypy CAPN
a CAST. Z vysledki je patrné, Ze interakce byla zjiSténa jako statisticky vyznamna pouze
u malého poctu ukazateli kvality masa. V literarnich zdrojich je Casto vliv uvedenych
lokust uvadén jako vyznamny, zejména u kiehkosti masa. Nase vysledky castecné

potvrzuji predesla zjisténi. U individualni analyzy polymorfismu lokustt CAPN a CAST
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(tab. ¢. 17 a 18) byly zjistény vyznamné rozdily mezi genotypy u calpainu u WBSF
grilovaného masa 28. den a u calpastatinu u syrového masa 1. a 28. den.

Hypotéza pro vliv interakce mezi genotypy calpainu a calpastatinu predpoklada,
ze bude vyznamn¢ ovlivnéna sila stfihu u hovéziho masa pii zahrnuti polymorfismu obou
genotypt. Tato hypotéza nebyla potvrzena, interakce se jevila jako vyznamna pouze
ubarvy a“atov 1.a28. dnu post mortem, dale u barvy b” a pH rovnéz po 28 dnech zréani.
Calpainovy a calpastatinovy komplex je vyznamny pro zrani masa po porazce, které je
vSak komplexnim procesem ovlivnénym fadou faktort. Na zdkladé nami zjiSténych
vysledkii nelze jednoznacné potvrdit vyznamny vliv interakce genotypi uvedenych
lokust na kvalitu masa.

Dané ukazatele jsme analyzovali i v interakci CAPN * CAST délka zrani s cilem
zjistit, zda rizné kombinace genotypl v Case rizné zraji. Ani zde nebyl prokazan
u vétSiny ukazatell statisticky vyznamny efekt na kvalitu masa. Jako vyznamny se jevil

vliv barvy a*, b*, L" a vaznosti masa, viz tab. &. 26

Tab. ¢ 26: Vliv interakce mezi genotypy pro CAST, CAPN a délkou zrani na
ukazatele kvality masa

Vlastnost Vyznamnost interakce
CAPN x CAST x délka zrani

WB_syrové 0,8717

WB_grilované 0,0716

barva_a 0,0020™
barva_b 0,0046™
barva_L 0,0037™
pH 0,2007

vaznost 0,0437"

*P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001; ****P<0,0001
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7 Zavér

Predkladana dizertacni prace je zaméfena na studium gent ovliviiujicich kvalitu
hovéziho masa.

Analyza byla provedena celkem u 381 byckt ¢eského stratého plemene a kiizenct
S plemenem holStynskym a ayrshirskym. Bycci byli chovani v obdobi mlécné vyzivy
Vv individualnich kotcich, v obdobi piedvykrmu ve volnych stlanych kotcich ve skupinach
po 14 kusech a v obdobi vlastniho vykrmu ve volné kotcové staji s pristylanim. Bycci
byli porazeni v primérné porazkové hmotnosti 634,45 kg v primérném véku 605,82 dni.
Porazky jatecnich byki (381 ks) byly provedeny na tfech porazkovych mistech: Masokombinnat
Pisek (106 ks), Masokombinat Poli¢ka (147 ks) a Masombinat Kostelec (128 ks). Po porazce
byly odebrany vzorky masa ze svalu musculus longissimus lumbortum et thoracis (nizky
ros§ténec) o hmotnosti min. 1,2 kg z pravé poloviny JUT. Bylo stanoveno chemické
sloZeni masa, tj. obsah susiny, bilkovin, tuku a popelovin. Jako hlavni ukazatele kvality
masa byly analyzovany kiehkost (Warner Bratzler Shear Force), vaznost, barva a pH.
Uvedené ukazatele byly hodnoceny v 1., 14. a 28 dni post mortem. Ukazatele vaznost,
pH a barva masa (barva a”, b” a L") byly hodnoceny u masa syrového, ukazatel kiehkost
byl hodnocen u masa syrového a grilovaného.

Genotypizace byla provedena metodou polymerazové fetézova reakce
a polymorfismu délky restrikénich fragment. Bylo genotypizovano celkem 381 ks zvitat
pro lokus CAPN, 379 ks pro CAST, 378 ks zvitat pro lokus MSTN a 381 ks zvifat pro
MYF5.

Chemické slozeni masa a ukazatel¢ kvality byly hodnoceny ve vztahu ke genotypu
na lokusech calpain, calpastatin, myostatin a MYF5. Statistické vyhodnoceni bylo
provedeno v programu SAS (Statistical Analysis System) verze 9.4. Byl pouzit GLM

(General Linear Model), zobecnény linearni model. Geneticka rovnovaha populace byla
hodnocena *? testem, ktery byl spocten v programu Statistika 12. Zékladni statistické

popisné charakteristiky analyzovanych vlastnosti, vypocty byly provedeny v programu
Microsoft Excel 2013.

Zjisténé vysledky lze shrnout takto:

- Analyzovana populace nebyla v genetické rovnovaze pro lokus CAPN (P<0,05),
CAST (P<0,00001), MYF5 (P<0,01). Lokus pro myostatin byl v genetické rovnovaze.
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- Polymorfismy v lokusu CAPN a CAST mély statisticky vyznamny vliv na obsah
susiny a popela v mase (P<0,01). Polymorfismy v lokusech MYF5 a myostatin nemély
statisticky vyznamny vliv na chemické sloZzeni masa.

- Model pouzity pro analyzu chemického slozeni masa vykazoval vysoké
koeficienty determinace, v mnoha ptipadech pies 90%. Zejména vysoké byly koeficienty
determinace pro obsah susiny a tuku u vSech ¢tyft lokusii.

- Polymorfismus v lokusu CAPN vykazal statisticky vyznamny vliv na ukazatel
kiehkost u grilovaného masa po 28 dnech zrani mezi genotypy AG a GG (P<0,05).
Nejvyssi stiizna sila grilovaného masa ve 28. dni post mortem byla zjisténa u genotypu
syrového (GG < AG < AA).

- Polymorfismus v lokusu CAPN mél statisticky vyznamny vliv na barvu masa.
Ve zlutém spektru ,,b byly vyznamné rozdily mezi genotypy AA a GG (P<0,01).
Ve spektru svétlost ,,.L* byly vyznamné rozdily mezi genotypy AA a GG, AA a AG
(P<0,01). Uvedené rozdily byly zjistény ve 28. dnu. U cerveného spektra ,,a“ byly
zjistény vyznamné rozdily mezi genotypy AAa GG v 1. dni, dale v 28. dni mezi genotypy
AG a GG (P<0,05).

- U pH a vaznosti masa byla zjisténa vyznamna asociace mezi CAPN genotypy
AA a GG (P<0,01) po 28 dnech zrani. U pH byla po stejné dob¢ zrani také asociace mezi
genotypy AA a AG (P<0,05).

- Polymorfismus v lokusu CAST vykazal statisticky vyznamné rozdily v sile stfihu
mezi genotypy GG a GC 1. den u masa syrového (P<0,05) a zaroven i mezi genotypy
GC a CC 28. den (P<0,01). Jako maso nejkieh¢i se jevil genotyp GC, nasledoval genotyp
CC a jako nejtuzsi bylo zjisténo maso s genotypem GG (GC < CC < GG). U vsech
genotypll bylo pozorovano, Ze maso mélo nejnizsi stfiznou silu s pfibyvajici dobou zrani.

- Barva masa v polymorfismu CAST m¢la signifikantni rozdily jak u spektra ,,a“,
,b* tak u spektra ,,L*“. Barva ,,a* a ,,b* mély statisticky vyznamné rozdily mezi vSemi
genotypy u vSech délek skladovani. Barva ,,.L* méla prikazné rozdily 1. a 14. den mezi
genotypy GC a CC.

- Vyznamna asociace CAST polymorfismu byla pozorovana pro pH 1., 14. i 28.
den mezi v§emi genotypy. U vaznosti vody byly vyznamné rozdily mezi vSemi genotypy
v1 al4. dni
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- U lokusu myostatinu asocia¢ni analyza prokazala vyznamnou asociaci tohoto
genu s kiehkosti masa u masa syrového i grilovaného 1. a 28. den zrani mezi genotypy
AA < AB (P<0,01). Po delsi dobé zrani byly hodnoty WBFS niZzsi.

- U barvy ,a“ a ,,b* byly zjist€ny vyznamné rozdily mezi vSemi genotypy
myostatinu po vSech dobach zrani. Barva ,,.L*“ méla vyznamnou asociaci 28. den mezi
genotypy AA a AB. U pH se statisticky vyznamné lisily (P<0,01) genotypy AA a AB
1., 14. a 28. den. Vaznost masa byla statisticky vyznamna 1. den mezi genotypy AA a AB
(P<0,01), AB a BB (P<0,05) a 28. den AA a AB (P<0,01).

- U MYF5 ve stfizné sile byly rozdily mezi genotypy pozorovany 1. (P<0,01),
14. (P<0,01), i 28. (P<0,05) den u syrového masa. Ve 14. dni u syrového masa bylo poradi
genotypli AA > BB a AA > AB métfeno WBSF. Maso grilované mélo po 14 dnech zrani
vys§i stfiznou silu u genotypu AA nez u BB (P<0,01). U masa grilovaného byly vyznamné
rozdily v 1. a 14. dni mezi genotypy AA > AB.

- U genu MYFS5 se byly signifikantni rozdily v barvé pouze u spektra ¢erveného
»a“ 28. den mezi genotypy AA a BB a u svétlosti ,,L“ 28. den mezi AB a BB. Vztah
polymorfismu genu MYF5 k pH masa byl vyznamny 1. den mezi genotypy AA a AB
(P<0,01), AA a BB (P<0,05), a 14. den mezi genotypy AA a AB (P<0,01), AA a BB
(P<0,01).

- Nebyla zjisténa statisticky vyznamna interakce mezi genotypy CAPN a délkou
zrani, podobné pro genotypy CAST, MSTN a MYF5, ovliviiujici silu stfihu u syrového
1 grilovaného masa, podobn¢ pro pH masa. Stejné tak nebyla pro tyto ukazatele kvality
masa vyznamna interakce mezi jatkami, plemenem a chovem na jedné stran¢ a délkou
zrani masa na stran€ druhé. Vlastnost barvu masa ,,a*“ ovlivnila interakce mezi CAPN,
MYF5 a délkou zrani. Barvu ,,b* ovlivnila interakce MYF5 x ¢as, barvu ,,L“ vSechny
interakce s vyjimkou plemene x ¢as. Vaznost byla ovlivnéna interakci CAPN x délka
zrani. U pH nebyla statisticky vyznamna interakce pozorovana.

- Interakce mezi genotypy pro CAST a CAPN na ukazatele kvality masa, byla
zjisténa jako statisticky vyznamna pouze u malého poctu ukazatel kvality masa: barva
»a“ 1. a28. den, barva ,,b* 28.den, pH 28 den.

- Interakce CAPN x CAST x délka zrani nebyla u vétsiny vyznamnych ukazateld
kvality masa statisticky vyznamnd. Vyznamna byla u spektra barev ,a“, ,b*“ a ,L*
a u vaznosti.

- Korela¢ni koeficienty vlastnosti 1., 14. a 28. den byly statisticky vyznamné

u vSech hodnocenych ukazatelli, coz ukazuje na vyznam kvality masa jiz pii pordzce.
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Pokud je maso kiehké nebo ma vysokou vaznost pfi porazce, bude kvalitni i po dvou nebo
ttech tydnech zréani.

Z vysledkl provedenych asociacnich analyz vyplyva, ze studované polymorfismy
maji pravdépodobné vliv na kiehkost a dalsi studované kvality masa. Ziskané tudaje
budou slouzit pro dalsi genetické studie v ramci projekta.

Vysledky z molekularné genetickych analyz umozni stanovit genotypy
ve vybranych lokusech a ovéfit jejich vliv na vybrané ukazatele uzitkovosti. Prokaze-li
se vyznamny vliv nékterého genotypu na vybrany ukazatel uzitkovosti, 1ze toto vyuzit
V plemenaiské praci pii sestavovani vhodnych rodiCovskych pari i komplexnich
ptipafovacich plant piedevsim ve Slechtitelskych chovech a chovech se zaméfenim na
produkci plemennych zvifat. Genotypizace by umoznila vyrazné urychlit a zefektivnit
Slechtitelskou préaci s vyrazné pozitivnimi dopady na sledovany znak u potomstva
a potazmo i zvyseni kvality a atraktivity daného produktu pro zpracovatele i koncového
uzivatele. Ve Slechténi skotu na masnou uzitkovost je nezbytné vénovat pozornost
vysledné kvalité¢ masa a z n¢j vyrobenych produktl. Pii nasyceni trhu hovézim masem je

mozné uspét pouze s produktem nejvyssi kvality. Musi se klast diiraz na obecné zndmé

vvvvvv
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