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Souhrn 

Předkládaná dizertační práce Asociační analýza genů ovlivňujících kvalitu masa 

skotu je zaměřena na studium genů ovlivňujících kvalitu hovězího masa. Byl analyzován 

vliv některých kandidátních lokusů na kvalitu masa 381 býčků českého strakatého 

plemene a kříženců s plemenem holštýnským a ayrshirským. Metodou PCR/RFLP byly 

genotypizovány lokusy CAPN (n = 381), CAST (n = 379), MSTN (n = 378)  

a MYF5 (n = 381). Výběr lokusů byl proveden s ohledem na předpokládaný vztah 

k chemickému složení a kvalitě masa.  

Bylo zjištěno chemické složení masa, tj. obsah sušiny, bílkovin, tuku a popelovin.  

Jako hlavní ukazatele kvality masa byly analyzovány křehkost (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 křehkost byl hodnocený u masa syrového a grilovaného.  

Polymorfismy CAPN a CAST byly statisticky významně asociovány s obsahem 

sušiny a popela v mase. U polymorfismů v lokusech MYF5 a myostatin statisticky 

významná asociace s chemickým složením masa nebyla zjištěna. 

Polymorfismy v lokusech CAPN, CAST, MSTN a MYF5 měly statisticky 

významný vliv na barvu masa. U pH masa byla zjištěna statisticky významná asociace 

k polymorfismu CAPN po 28. dnech zrání, u CAST 1., 14. a 28. den po porážce. MSTN 

vykazoval statisticky významné asociace ve 14. a 28. dni, MYF5 1. a 14. den post mortem. 

Statisticky významná asociace byla zjištěna pro CAST a vaznost vody, statisticky 

významné rozdíly byly zjištěny mezi všemi genotypy v 1. a 14. dni, u genu MSTN byla 

statisticky významná asociace v 1. dni po porážce mezi genotypy AA a AB. Analýza 

potvrdila, že střižná síla s dobou zrání klesá a tím maso křehne. 

Asosciace mezi polymorfními lokusy a WBSF nebyla pro polymorfismus CAPN 

x délku zrání, podobně pro polymorfismy CAST, MSTN a MYF5 zjištěn statisticky 

významný vliv na sílu střihu syrového a grilovaného masa, podobně pro pH masa. Pro 

tyto ukazatele kvality masa nebyla také významná interakce mezi jatkami, plemenem  

a chovem na jedné straně a délkou zrání masa na straně druhé. Vlastnost barva masa „a“ 

byla statisticky významně ovlivněna interakcí mezi CAPN, MYF5 a délkou zrání. Barva 

„b“ byla statisticky významně ovlivněna interakcí MYF5 x čas. Barva „L“ byla statisticky 

významně ovlivněna interakcí všech polymorfních lokusů jednotlivě x délka zrání, jatka 



x délka zrání, chov x délka zrání. Vaznost masa byla statisticky významně ovlivněna 

interakcí CAPN x délka zrání. U pH nebyla statisticky významná interakce zjištěna.  

Interakce mezi genotypy pro CAST a CAPN  statisticky významně ovlivnila pouze 

malý počet ukazatelů kvality masa. Rovněž interakce CAPN x CAST x délka zrání nebyla 

u většiny důležitých ukazatelů kvality masa statisticky významná. 

Korelační koeficienty mezi jednotlivými ukazateli stanovenými 1., 14. a 28 den 

po porážce byly statisticky významné u všech hodnocených ukazatelů, což ukazuje na 

význam kvality masa již při porážce. Statistická významnost efektu délka zrání byla 

zjištěna pro sílu střihu u grilovaného masa, barvu „a“ a „b“ a vaznost.  

 

Klíčová slova: skot, masná užitkovost, kvalita masa, zrání 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 = 381), 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 ‘a’ 

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 použitých zkratek 

A, G, C, T             adenin, guanin, cytosin, tymin - označení jednotlivých nukleotidů 

AMK   aminokyselina 

ATP   adenosintrifosfát 

Barva_L  hodnota barvy průměrného odstínu 

Barva_a  hodnota barvy červeného spektra 

Barva_b  hodnota barvy žlutého spektra 

bp   pár bází 

BSA   Bovine serum albumin 

BTA   Bos taurus autosome - označení chromosomu skotu 

CAPN   calpain 

CAST   calpsatatin  

cDNA   komplementární DNA 

cM   centi Morgan 

DCB    (dark cutting beef) hovězí maso tmavé na řezu 

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

DMSO   dimethylsulfoxid 

DNA   deoxyribonukleová kyselina 

dNTP    (deoxyribonukleotide) - 2’-deoxynukleosid-5’-trifosfáty 

FW   Fleischwert 

GDF8   Growth differentiation factor 8 

GWAS   Genome-wide association studies 

HD   high density, vysoká hustota 

MSTN   myostatin 

JUT    jatečně upravené tělo 

kb    (kilo base) tisíc bází 

KU    kontrola užitkovosti 

LINE  (long interspersed nuclear element) - dlouhý vmezeřený jaderný  

element 

MAS    (marker assisted selection) - markery asistovaná selekce 

MCP   multikatalytický proteinázový komplex 

NCBI    National Center for Biotechnology Information 

NGS    (next generation sequencing) - nová generace sekvenování 

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


OPB    odchovna plemenných býků 

PCR    (polymerase chain reaction) - polymerázová řetězová reakce 

PCR – RFLP (polymerase chain reaction - restriction fragment  lenght     

polymorphism) - polymerázová řetězová reakce - polymorfismus 

restrikčních fragmentů 

PH               plemenná hodnota 

PSE     (pale, soft, exudative) -  bledé, měkké a vodnaté 

QTL    (quantitative trait loci) - lokusy kvantitativních znaků 

RE    restrikční enzym 

RFLP   (restriction fragment  lenght polymorphism) - polymorfismus 

délky restrikčních fragmentů 

SINE (short interspersed nuclear element) - krátký vmezeřený jaderný 

element   

SKVS    staniční kontrola výkrmu skotu 

SNPs  (single nucleotide polymorphisms) - jenonukleotidový 

polymorfismus 

U    (unit) jednotka aktivity enzymu 

UPD     uniparentální disomie 

WBSF   (Warner-Bratzler Shear Force) - Warner-Bratzlerova střižná síla 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Obsah 
 

 

1. Úvod ........................................................................................................................ 12 

2 Literární přehled .......................................................................................................... 13 

2.1 Bovinní genom ...................................................................................................... 13 

2.2 Genetické markery ................................................................................................ 15 

2.3 Masná užitkovost skotu ......................................................................................... 16 

2.3.1 Český strakatý skot ......................................................................................... 19 

2.3.2 Šlechtění českého strakatého skotu ................................................................ 21 

2.3.3 Masná užitkovost českého strakatého skotu ................................................... 22 

2.4 Vlastnosti masa ..................................................................................................... 23 

2.4.1 Křehkost ......................................................................................................... 25 

2.4.2 Vaznost ........................................................................................................... 25 

2.4.3 Barva ............................................................................................................... 26 

2.4.4 pH ................................................................................................................... 27 

2.5 Kandidátní lokusy, QTL ........................................................................................ 28 

2.5.1 Calpain (CAPN) a jeho inhibitor calpastatin (CAST) ..................................... 29 

2.5.2 Myostatin (MSTN) .......................................................................................... 34 

2.5.3 MYF5 .............................................................................................................. 37 

3 Hypotéza disertační práce ............................................................................................ 39 

4 Cíle disertační práce ..................................................................................................... 40 

5 Materiál a metodika ..................................................................................................... 41 

5.1 Charakteristika analyzovaných zvířat ................................................................... 41 

5.2 Analýza vlastností masa ........................................................................................ 42 

5.3 Izolace DNA .......................................................................................................... 43 

5.4 PCR-RFLP analýza polymorfismů ....................................................................... 44 

5.5 Statistická analýza ................................................................................................. 48 



6 Výsledky a diskuze ...................................................................................................... 52 

6.1 Genotypizace jednotlivých lokusů ........................................................................ 52 

6.2 Genotypové a alelové frekvence ........................................................................... 55 

6.3 Asociační analýza polymorfismu genů a chemického složení masa .................... 59 

6.4 Asociační analýza polymorfismu genů a ukazatelů kvality masa ......................... 63 

7 Závěr ............................................................................................................................ 83 

8 Použitá literatura .......................................................................................................... 87 

9 Životopis .................................................................................................................... 100 

10 Seznam publikovaných prací ................................................................................... 103 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



12 
 

 

1. Úvod 
 

Hovězí maso je řazeno mezi nejhodnotnější potraviny, které jsou významným 

zdrojem bílkovin a esenciálních aminokyselin, dále také vitamínů a minerálních látek. 

Pokles spotřeby hovězího masa konzumenty z 28 kg/obyvatele od roku 1990 na  

8,1 kg/obyvatel v  posledních letech je důsledkem rostoucí ceny hovězího masa.  

Pro spotřebitele jsou prioritní ukazatele kvality různé. Někteří konzumenti dávají 

přednost křehkosti (nezbytná doba zrání hovězího masa optimálně 14 dní z důvodu 

správné vyzrálosti masa) či textuře masa, jiní berou v potaz senzorické vlastnosti masa, 

jakými jsou chuť, vůně, barva masa či šťavnatost, ale stále důležitým ukazatelem pro 

mnoho spotřebitelů je cena hovězího masa na trhu, která se pro mnohé stává prvním 

ukazatelem, zda maso zakoupit či ne.  

Jemnost masa je jednou z hlavních charakteristik kvality hovězího masa. Záměrná 

selekce masného skotu zaměřená na zlepšení jemnosti masa je ale dost komplikovaná, 

jelikož tento znak má velkou variabilitu nejen mezi jednotlivými plemeny, ale i jedinci 

jednoho plemene. Z tohoto důvodu se využívají DNA testy založené na genotypizování 

zvířat na přítomnost jednotlivých mutací, byla prokázána asociace mezi jejich přítomností 

a zvýšenou jemností masa. 

V této práci jsou analyzovány některé charakteristiky kvality hovězího masa, jako 

křehkost, textura masa tedy vaznost, barva, pH ve vztahu k vybraným polymorfním 

genům. Cílem bylo navrhnout efektivní, jednoduché, rychlé a efektivní metodiky na 

genotypizaci těchto kandidátních lokusů a provést asociační analýzu k uvedeným 

vlastnostem hovězího masa. Jako kandidátní lokusy pro křehkost hovězího masa či jeho 

zrání byly vybrány calpain a jeho inhibitor calpastatin. Dále byl vybrán myostatin, 

podílející se na regulaci embryonálního vývoje vč. myogeneze a rovněž MYF5. 

V případě, že by byl potvrzen pozitivní vztah sledovaných lokusů k produkčním 

vlastnostem, mohly by tyto výsledky přispět k výběru vhodných kandidátních genů při 

šlechtění skotu. 
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2 Literární přehled 
2.1 Bovinní genom 
 

Bovinní genom je souborem genetické informace zakódované  

v 60 chromozomech uložených v jádru každé buňky. Chromozomy jsou uspořádány do 

30 párů, tedy jeden chromozom z každého páru se dědí od matky a jeden od otce. Z toho 

je 29 párů akrocentrických autozomů a 1 pár pohlavních chromozomů neboli gonosomů. 

Ve své práci Barendse et al. (1994) zmiňují, že délka genomu skotu bez ohledu na pohlaví 

byla stanovena na 3 532 cM. V  další studii potvrzují rozdíl v délce autozomální mapy 

mezi pohlavími, délka autosomální mapy býků je 3 567 cM a krav 3 7 65 cM (Barendse 

et al., 1994).  

Ve finální verzi komparativní mapy zjistil Wind et al. (2005), že genom skotu  

a člověka je z 91 % shodný a 97 % označil za teoretické maximum. Celkem obsahovala 

tato mapa 3 484 markerů, počet markerů v chromozómu se pohyboval v rozmezí  

51 (BTA28) (Bos Taurus Autosom) až 177 (BTA5). Nejdelší mapa byla na pohlavním 

chromozomu X a nejkratší BTA28. Hustota markerů byla nejnižší u BTA19,  

0,7 markeru/Mbp, nejvyšší hustotu měl bovinní chromozom 5, a to 1,8 markeru/Mbp. 

Bylo zjištěno, že 4 chromozomy mají kompletní homology v lidských chromosomech 

HSA13 (Homo sapiens Autosom), HSA17, HSA18 a HSAX. Tuto práci autoři použili 

pro studium evoluce centromer a telomer. 

Odhaduje se, že genom skotu obsahuje cca 22 000 genů a 2,8 miliardy nukleotidů 

(2,87 Gb) (přesně 2 857 605 192 bp), toto zkoumání trvalo více než šest let a pracovalo 

na něm více než 300 vědců z 25 zemí - National Human Genome Research Institute, 

Genome Canada, CSIRO Australia, aj., kteří přečetli kompletní sekvenci herefordské 

krávy L1 Dominette 0144 a následně ji porovnali se sekvencemi šesti dalších plemen 

skotu (holštýnské plemeno, angus, limousin, aj.) se snahou odhalit meziplemenné rozdíly. 

Sekvenace stála 53 milionů amerických dolarů, o pár let později se již doba „čtení“ 

zkrátila na sedm měsíců a náklady klesly na „pouhých“ 130 tisíc amerických dolarů 

(Anson, 2009). Kódujících genů je 19 994, genů nekódujících 3 825, malých 

nekódujících genů 3 650, různých nekódujících genů 175, pseudogenů 797 a 26 740 

genových transkriptů (Ensembl, 2016).  

2 612 820 649 bp je umístěno ve 30 chromozómech. Zbývajících 245 Mbp je 

obsaženo v neumístěných souvislých sekvencích (kontizích) (Zimin et al., 2009). 

K začátku r. 2015 bylo v jaderné a mitochondriální DNA identifikováno 26 410 genů  



14 
 

a 10 047 pseudogenů (NCBI, 2015). Většina DNA je tvořena opakujícími se sekvencemi, 

které jsou představovány mnoha typy, minisatelity, mikrosatelity, α satelity, SINE, LINE 

a telomerickými sekvencemi. 

Důležitým bodem v molekulární biologii je zavedení metody sekvenování, které 

usnadňuje pochopit genomovou strukturu a identifikaci polymorfismů (především 

jednonukleotidových), které umožňuje přesné a rychlé mapování genomu. V roce 2009 

se pomocí technik NGS (next generation sequencing) podařilo osekvenovat celý bovinní 

genom.  

V genomice skotu se využívá silikonových čipů nejčastěji od společnosti 

Illumina, které jsou schopny přečíst miliony informací. Příkladem může být čip 

BovineSNP50, který je schopen genotypizovat 54 001 SNP (single nucleotide 

polymorphism) markerů. Každý z těchto čipů je unikátní a může se s jejich použitím 

vyhodnotit až dvanáct vzorků najednou. Existuje i jeho druhá verze, která čte až  

24 vzorků. Vývoj technologie ale pokračuje velmi rychle. Byl také vyvinut čip s vysokou 

hustotou (HD - high density) Bovine HD BeadChip, který umí číst 777 962 markerů, pro 

hodnocení lze využít cca 600 000 SNP. Dalším čipem je BovineSNP3K, který detekuje 

2900 markerů a 2706 jich lze využít pro genomická hodnocení. Tento čip má přijatelnější 

cenu, může vyhodnotit 32 vzorků, komunikovat s čipy 50K. Znalost sekvencí pomáhá 

identifikovat a objastnit funkci jednotlivých genů a způsoby jejich regulace. Do dnešní 

doby je veliký výběr výrobců, zároveň tak typů čipů a záleží pouze na konečném 

spotřebiteli, který je pro něj ten nejvhodnější (Motyčka, 2011).  

Výše zmíněný čip Bovine SNP50 Bead Chip byl testován v publikaci Weller et 

al. (2010) u 576 izraelských holštýnských býků, kdy 38 828 SNPs lokalizovaných na 

autozomech vyhodnotili jako vhodné k ověřování paternit u skotu. 747 SNPs se 

nacházeno na chromozomu X a 1 672 SNPs bylo s neznámou lokalizací. 

Čip SNP6 od společnosti Affymetrix má délku sond 25 bází. Obsahuje 946 000 

CNV sond (Copy Number Variation - variabilita počtu kopií určitých sekvencí - 

strukturní změna DNA, inzerce nebo delece delšího úseku DNA) a 906 600 SNP sond. 

Rozložení sond je nerovnoměrné, nejvíce v genech. Vyšší rozlišení pro UPD 

(uniparentální disomie), vhodné ke genotypizaci. Principem čipu je záměna  

13. nukleotidu v jednotlivých sondách, což má největší vliv na sílu vazby při neshodě 

(Malčíková, 2011). 
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2.2 Genetické markery 
 

U jednotlivých hospodářských zvířat mohou genetické markery nabývat různé 

formy. Za genetický marker považujeme polymorfní znak s mendelistickou dědičností, 

který může být v asociaci s variabilitou užitkových vlastností.  Vyskytují se v genomu 

s vysokou hustotou cca každých 500 - 1000 nukleotidů.  Molekulární markery lze dělit 

do tří základních skupin z hlediska jejich charakteristických znaků (Knoll, 2008): 

a.) I. typ, kódující exprimované geny, které mohou být kandidátními geny pro QTL 

(quantitative trait loci). Vyznačují se nízkou hladinou polymorfismu. Proto se málo 

využívají pro studie diverzity rodin a populací. Jejich využití je významné v asociačních 

analýzách, při komparativním mapování. 

b.) II. typ zahrnují vysoce variabilní sekvence DNA, využití zde mají především mikro  

a minisatelity. Ty jsou vlivem vysokého stupně polymorfismu vysoce informativní  

a vhodné pro populační studie, určování rodičovství a jsou základem vazbového 

mapování. 

c.) III. typ, který zahrnuje jednonukleotidové polymorfismy (SNP), ty mohou ležet uvnitř 

kódujících genů, ale častěji se nacházejí v nekódujících intronech či integrovaných 

oblastech. Využití těchto markerů je v populačních a rodinných studiích a pro 

genomickou selekci.  

Pro využívání markerů ve šlechtění jsou důležité jejich vlastnosti, které Brascamp 

et al. (1995) definovali pro použití do praxe: 

1. kodominantní dědičnost 

2. jednotková heritabilita 

3. stanovení markeru může být provedeno bez ohledu na věk či pohlaví zvířete, dokonce  

i po jeho smrti z uchované DNA 

4. detekce markeru by měla být snadná, lehce interpretovatelná, automatizovatelná. 

Za účelem genetického fingerpritingu, ověřování paternity a studia genetické 

diverzity je testována celosvětově sada 10 mikrosatelitních markerů doporučená 

organizacemi ISAG/FAO. V současné době je díky silné selekci stále se zvyšující 

požadavek na rozšíření tohoto rutinního panelu o další mikrosatelity, kdy je snahou 

zařadit do testování i mikrosatelitní markery pro určité užitkové vlastnosti. Díky selekci 

a dlouhým vazbovým intervalům jednotlivých markerů, které jsou na různých bovinních 

chromozomech, jich lze využít jako markerů vazbových v selekčních programech přímo 
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pro daná plemena skotu či pro konkrétní chovatele (Říha a Vrtková, 2008). V současné 

době se však mikrosatelity k selekci na užitkové vlastnosti nepoužívají. 

 

2.3 Masná užitkovost skotu 
 

Po mléčné užitkovosti je za druhou nejdůležitější vlastnost považována u skotu 

užitkovost masná, ta velmi úzce souvisí s plodností. U masné užitkovosti nesmíme 

opominout kvantitativní a kvalitativní stránku, za kterou je považována výkrmnost  

a jatečná hodnota skotu (Skládanka et al., 2014). Masnou užitkovost můžeme 

charakterizovat souhrnem ukazatelů výkrmnosti a  ukazatelů jatečné hodnoty. Výkrmnost 

je schopnost vykrmovaného zvířete využít přijaté živiny ke zvyšování své živé hmotnosti, 

pod pojmem jatečná hodnota lze chápat ukazatele hodnotící kvantitativně i kvalitativně 

jatečně upravené tělo (JUT), včetně nutričních a senzorických hodnot masa (Zahrádková 

et al, 2009). Selekční cíl českého strakatého skotu je stanoven na požadavku na mléčnou 

a masnou užitkovost v poměru 60 až 66 : 40 až 34. Výhodou šlechtění českého strakatého 

skotu, kde se dlouhodobě šlechtí na dvoustrannou užitkovost je, že se v rámci vysoké 

pozitivní selekce daří vybírat špičkové plemeníky jak v mléčné, tak i v masné užitkovosti 

(Kučerová et al., 2003). 

Mezi vlivy působící na masnou užitkovost u skotu, které ovlivňují produkční 

schopnost pro tvorbu masa, zahrnujeme faktory dědičné a vlivy prostředí.  

Hlavní faktor dědičného původu, který výrazně ovlivňuje výsledek výkrmu  

u skotu je vliv plemenné příslušnosti, který souvisí zejména s užitkovým typem daného 

plemene a tomu odpovídající genetické dispozice plemene (konstituce, ranost).  

U plemene s kombinovanou užitkovostí je při šlechtění nezbytné zohlednit ukazatele jak 

mléčné, tak masné užitkovosti, aby nedošlo ke zhoršení užitkovosti druhé a vycházet 

z chovných cílů plemene (Skládanka et al., 2014). Masná plemena lze rozdělit na skupiny 

vyznačující se větším tělesným rámcem, kdy jatečně upravená těla i přes vyšší porážkové 

hmotnosti mají vysoký podíl libového masa. Tato plemena jsou označovaná jako skupina 

kontinentální. Do této skupiny řadíme plemena jako je charolais, limousin, belgické 

modré. Druhou skupinou jsou plemena pocházející z britských ostrovů jako je aberdeen 

angus, hereford, highland, u nichž je typický střední tělesný rámec, ranost a výborná 

pastevní schopnost (Zahrádková et al., 2009).  

Za nejvýznamnější faktory prostřeďové je považována správná výživa a krmná 

technika skotu, působící na kvalitu a produkci masa a ovlivňující rentabilitu. Myšlena je 
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tím spotřeba živin na 1 kg přírůstku, ekonomika výkrmu je ovlivněna věkem a živou 

hmotností zvířete, s přibývajícím věkem se zvyšuje spotřeba živin. Přírůstek u starších 

zvířat je tvořen více tukem, zatímco u zvířat mladších převažuje protein. Produkci masa 

ovlivňuje především úroveň plnohodnotné výživy, složení krmné dávky a technologie 

krmení. Vyvážená výživa s využitím konzervovaných krmiv s přídavkem jadrné směsi je 

nezbytná z důvodu produkčních schopností, které jsou s nedostatečnou výživou 

zhoršeny, stejně tak jatečná hodnota v důsledku zvýšeného podílu kostí a méněcenných 

částí (Steinhauser et al., 2000).  

Jako další faktor je uváděn vliv pohlaví a kastrace. Samice ukládají dříve a více 

tuku, tedy i jejich výkrm je obvykle kratší. Obecně lze říci, že přírůstky jsou nejlepší  

u býků ve srovnání s voly a zejména jalovicemi. Jalovice dosahují o 10 - 30% nižší 

intenzity růstu než býci. Za nejdůležitější kategorii z pohledu jatečných zvířat a zároveň 

tržeb jsou považováni jateční býci. Tržba za jalovice je ovlivněna zmasilostí a hmotností 

daného zvířete z důvodu dosahování nižší intenzity růstu (Zahrádková et al., 2009). 

Důležitým faktorem je ovšem i systém ustájení a denní režim ve výkrmu, délka 

světelného dne, zdravotní stav vykrmovaných zvířat, které mohou být inhibitory růstu 

výkrmu.  

Zásadní důležitost pro produkci masa mají vlivy genetické. Genetické založení 

nelze měřit přímo, ale pouze jako projev užitkovosti zvířat (Skládanka et al., 2014). Fürst 

(2008) uvádí, že při správném šlechtění na více znaků je jedním z rozhodujících vlivů 

genetické založení daného znaku (heritabilita) a jeho vazba na znaky další (korelace).  

Za nízce dědivé znaky označuje většina fitness znaků pohybující se v rozmezí 2 - 15%, 

zatímco znaky zdravotního stavu jako jsou mastitidy či porodní problémy dosahují 

heritability 5 - 30%. Za znak s dobrou dědivostí je považována mléčná užitkovost 

pohybující se na úrovni 30% a více, masná užitkovost 20 - 40%. Vybrané dědivosti 

znázorňuje tab.č.1  Skládanka et al. (2014) popisují dědivost vybraných znaků u českého 

strakatého skotu a holštýnského skotu (tab.č. 2).   

 

 

 

 

 

 

 



18 
 

 

Tab. č. 1: Přehled některých dědičně vybraných znaků (Fürst, 2008). 

Znak Heritabilita (%) 

Produkce mléka v kg 30 

% tuku v mléce 45 

% bílkovin v mléce 55 

Netto přírůstek 25 

Jatečná výtěžnost 45 

Zatřídění (SEUROP) 25 

Délka produkčního života 12 

Perzistence laktace 15 

Plodnost 2 

Průběh porodu 5 

Mrtvě narozená telata 2 

Somatické buňky 15 

Dojitelnost 30 

Zdravotní stav (poruchy) 5-20 

Rámec 35 

Osvalení 25 

Končetiny 20 

Vemeno 30 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



19 
 

Tab.č. 2: Heritabilita vybraných ukazatelů (Skládanka et al., 2014). 

Znak Český strakatý skot Holštýnský skot 

Produkce mléka v kg 0,33 0,39 

Produkce mléčných bílkovin v kg 0,31 0,37 

Produkce mléčného tuku v kg 0,32 0,38 

Počet somatických buněk v mléce 0,27 0,30 

Dlouhověkost 0,23 0,22 

Vemeno 0,24 0,20 

Končetiny 0,15 0,12 

Osvalení 0,28 - 

Plodnost dcer 0,03 0,03 

Vlastní plodnost 0,04 0,04 

Netto přírůstek 0,29 - 

Jatečné třídy (SEUROP) 0,21 - 

Jatečná výtěžnost 0,46 - 

 

2.3.1 Český strakatý skot 
 

Současný název český strakatý skot dostalo plemeno v roce 1967. Jiné názvy pro 

český strakatý skot jsou česká straka, červená straka, ve zkratce čestr. Toto plemeno je 

tradiční české kombinované plemeno skotu. Je řazen do skupiny plemen horského 

strakatého skotu, z pohledu kraniologického do skupiny skotu čelnatého.  Je součástí 

celosvětové populace strakatých plemen shodného fylogenetického původu, odvozeného 

od strakatého skotu chovaného už ve středověku ve Švýcarské oblasti v údolí řeky Simme 

v kantonu Bern. V současné době v České republice tvoří český strakatý skot asi polovinu 

veškeré populace skotu.  Chovatelé skotu jsou sdruženi na evropské úrovni v European 

Simmental Federation se sídlem v Mnichově. Celosvětovou organizací je World 

Simmental-Fleckvieh Federation. 

 Od poloviny 19. století docházelo na území České republiky ke křížení dosud 

převládající české červinky se skotem dováženým ze zahraničí.  Profesor Taufer měl 

v Čechách a na Moravě snahu o sloučení všech rázů strakatého skotu, na základě zákona 

o plemenitbě hospodářských zvířat, který pocházel z roku 1924, v němž bylo povoleno 

používat v plemenitbě pouze býky plemene simensko-českého, bernsko-českého, 

bernsko-hanáckého, českých červinek aj. Ke změně trojstranné užitkovosti, mléko-maso-

https://cs.wikipedia.org/wiki/Plemena_skotu
https://cs.wikipedia.org/wiki/Fylogeneze
https://cs.wikipedia.org/wiki/St%C5%99edov%C4%9Bk
https://cs.wikipedia.org/wiki/Bern
https://cs.wikipedia.org/wiki/Tur_dom%C3%A1c%C3%AD
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tah na dvoustrannou mléko-maso, došlo po 2. světové válce, kdy také došlo k zániku 

rozdělování na „těžší a lehčí typ“ pro nížinné a horské oblasti. Mimo čistokrevné 

plemenitby se u českého strakatého skotu s cílem zlepšení mléčné užitkovosti začalo 

v rámci plemene uplatňovat zušlechťovací křížení. Využíváno bylo plemeno ayrshirské 

či dánská červinka, ovšem ovlivňování pouze jednostranné užitkovosti u kombinovaného 

typu skotu vedlo k tomu, že zlepšením produkce mléka v populaci byla negativně 

ovlivněna masná užitkovost. Z tělesných znaků došlo ke zlepšení funkčních a tvarových 

vlastností vemene, docházelo k jinému utváření zadních končetin, to se podepsalo na 

zmenšení tělesného rámce a po čase bylo zušlechťovací křížení s ayrshirským plemenem 

zastaveno. Od roku 1971 dle trendu ze Švýcarska se zušlechťovací křížení provádělo 

s červenou varietou holštýnského skotu. Bylo pozorováno mírné zlepšení mléčné 

užitkovosti, ale opět negativní dopad na osvalení zvířat, jejich jatečnou hodnotu  

a celkovou konstituci. Podíly zušlechťujících plemen se pohybovaly mezi 25 - 37%. 

Avšak křížení nesplnilo všechna očekávání. V posledním období je šlechtitelská práce 

navrácena ke klasické kombinované užitkovosti s úzkou vazbou na populace strakatého 

skotu ze zahraničí. Stále ovšem jsou v populaci strakatého skotu zvířata s vysokým 

podílem zušlechťujících plemen (Kučera, 2006). 

V současné době jsou šlechtitelské programy řízeny s ohledem na specifika 

jednotlivých zemí, v minulosti byly populace strakatého skotu jednotlivých zemí 

šlechtěny k rozdílným plemenným standardům a chovným cílům (Bouška et al., 2006). 

Chovný cíl plemene je zaměřen na vysokou a hospodárnou produkci kvalitního 

mléka a masa. Cílový požadavek na mléčnou užitkovost u českého strakatého skotu je  

6 000 až 7 500 kg mléka s obsahem bílkovin nad 3,5 %. Cílový požadavek na masnou 

užitkovost je pak definován jako průměrný denní přírůstek nad 1 300 g v intenzivním 

výkrmu býků a jatečná výtěžnost nad 58 %. Řada předních chovů dosahuje těchto 

parametrů již v současné době (Svaz chovatelů českého strakatého skotu, 2008).  

U zvířat do chovu je požadováno, aby byly zvýrazněné znaky mléčnosti, střední 

až větší tělesný rámec, dobré osvalení a harmonický zevnějšek. Hospodárnost chovu  

je dána ukazateli chovné užitkovosti, především dobrým zdravotním stavem, a to 

především mléčné žlázy, pravidelnou plodností, snadnými porody, vitalitou telat, 

bezproblémovým odchovem, ale i schopností k pastvě a vysokému příjmu a využití 

objemných krmiv (Svaz chovatelů českého strakatého skotu 2008).  
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2.3.2 Šlechtění českého strakatého skotu 
 

Šlechtění je cílené zlepšování genofondu populace skotu u sledovaných vlastností 

v požadovaném směru, které se provádí záměrným výběrem jedinců vhodného 

genetického založení pro dané vlastnosti do další generace. U českého strakatého skotu 

nás zajímají vlastnosti, kterými jsou mléčná produkce, masná produkce, fitness a exteriér. 

Tyto vlastnosti jsou kvantitativní, jsou ovlivněny působením velkého počtu genů, které 

jsou ve vzájemné interakci, zároveň působí vlivy vnějšího prostředí. Hlavním cílem 

šlechtění je populace zvířat, u nichž je geneticky fixována vysoká užitkovost a pevné 

zdraví. Genetické založení kvantitativních vlastností nelze zjistit přímo, můžeme ale 

měřit užitkovost zvířat a její proměnlivost, vyjádřenou rozptylem. Podstatné je, jaká část 

proměnlivost v populaci je podmíněna geneticky a jaká část vnějším prostředím. 

(Skládanka et al., 2014). 

Šlechtění českého strakatého skotu probíhá v souladu se šlechtitelským 

programem, který schválilo členské shromáždění Svazu chovatelů českého strakatého 

skotu a MZe ČR. Rada plemenné knihy a Rada Svazu projednává a doporučuje změny  

a doplňky do šlechtitelského programu, dále změny Řádu plemenné knihy a zpřísnění 

selekčních kritérií pro podporu šlechtění. Součástí šlechtitelského programu jsou rovněž 

selekční indexy, zahrnující užitkovost mléčnou, masnou, fitness a někdy také exteriér 

(Kučera et al., 2004).  

Při využívání selekčních indexů pro býky českého strakatého skotu (tab. č. 3) 

došlo k aktualizaci ekonomických vah, což je zastoupení tří dílčích plemenných hodnot 

(netto přírůstek : jatečná výtěžnost : jatečná třída), jejich poměr je v ČR 44:28:28 (každý 

stát si určuje vlastní hodnoty) a genetických parametrů, které jsou zásadní pro vytvoření 

selekčních indexů. Dále jsou k dispozici ukazatele, které jsou odhadovány v rámci 

německo-rakousko-česko-maďarské spolupráce od r. 2008, počty somatických buněk aj. 

Tato zveřejňovaná relativní plemenná hodnota je známa pod názvem Fleischwert (FW)  

a je sestavena z výše zmíněných jednotlivých plemenných hodnot (Skládanka et al., 

2014). 
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Tabulka č. 3: selekční index pro český strakatý skot (Kučera, 2007).  

Index produkce mléka PH kg tuku 20,0  40,0 

PH kg bílkovin 80,0  

     

Index produkce masa PH netto přírůstek 44,4  17,0 

PH Jat. Tříd 27,8  

PH JV 27,8  

     

Fitness - reprodukce PH plodnost 

vlastní 

50,0 20,0 43,0 

PH plodnost dcer 50,0 

    

Fitness - dlouhověkost PH SB 20,0 80,0 

PH užitkový typ 5,0 

PH oslavení 20,0 

PH končetiny 10,0 

PH vemeno 45,0 

 

Aditivně genetická složka je z hlediska selekce nejvýznamnější, jelikož vyjadřuje 

tu složku, která je předávána dalším generacím. Geny se přenášejí z generace na generaci, 

odhadu této hodnoty rozptylu říkáme plemenná hodnota (Skládanka et al., 2014). 

Plemenná hodnota je odhad genetického založení jedince vyjádřené odchylkou v užitkové 

vlastnosti od průměru vrstevníků (Kučera et al., 2004).  

Odhad plemenné hodnoty je prováděn na základě kontroly užitkovosti (KU). Tato 

metoda vznikla v Dánsku r. 1885, v Čechách se datuje od r. 1905, tedy 111 let. U skotu 

provádíme kontrolu mléčné užitkovosti, KU masných plemen, kontrolu růstu plemenných 

býčků v odchovnách, kontrolu růstu telat a jalovic a následný odhad plemenných hodnot 

(Skládanka et al., 2014). 

 

2.3.3 Masná užitkovost českého strakatého skotu 
 

Český strakatý skot patří do skupiny kombinovaných plemen skotu, která jsou 

chována na maso-mléčnou produkci (40:60). Masné užitkovosti je v posledních letech 
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věnována velká pozornost. U býků strakatého skotu je prováděna kontrola vlastní 

užitkovosti na odchovnách plemenných býků (OPB), kde je prováděna kontrola vlastní 

užitkovosti od 111. do 365. dne věku. Je zjišťován denní přírůstek býka, jedinci je udělena 

třída (známka) za osvalení a posouzen exteriér. Do plemenitby jsou zařazováni pouze 

TOP býci, kteří splňují veškerá kritéria. Druhým bodem kontroly masné užitkovosti je 

kontrola potomstva.  Kontrola potomstva se provádí pomocí staniční metody kontroly 

výkrmu skotu (SKVS), dále z údajů polního testu, který je řízený a neřízený (Ondráková, 

2007). Do stanic výkrmnosti skotu jsou zastavována telata, synové jednotlivých 

testovaných otců, v minimálním počtu 12 ks  ve věku do 4 týdnů.  Výkrm je ukončen ve 

věku 610 dnů (±10 dnů) s krmnou dávkou zabezpečující průměrný denní přírůstek 1300g 

(Svaz chovatelů strakatého skotu, 2013). 

 U testu řízeného je hodnocen netto přírůstek a jatečná třída, testu neřízeného netto 

přírůstek, denní přírůstek, jatečná třída a jatečná výtěžnost. Za Českou republiku vstupují 

do výpočtu 3 zdroje údajů, a to vlastní užitkovost z OPB, výsledek užitkovosti z SKVS  

a data z polního testu, kterým je hodnocení dle SEUROP na jatkách (Ondráková, 2007). 

 

2.4 Vlastnosti masa 
 

V chovu skotu pro masnou užitkovost se střetává několik různých pohledů na 

nejdůležitější vlastnosti. Chovatel preferuje především růstové schopnosti. Z pohledu 

zpracovatele se jako nejdůležitější jeví bourárenská výtěžnost. A spotřebitel preferuje 

především kvalitativní ukazatele masa jako konečného produktu. Spotřebitelské hledisko 

patřilo doposud k přehlíženějším. Existovala tvrzení, že neexistuje maso špatné kvality, 

ale že závisí na šikovnosti kuchaře a jeho schopnosti nechat maso dostatečně uzrát.  

V současné době dochází ke zřetelnému obratu v náhledu na problematiku konečné 

jakosti masa a šlechtitelé a chovatelé se již snaží ovlivnit tuto vlastnost vlastním 

šlechtitelským úsilím.  

Pojem jakost masa lze popsat jako komplex následujících dílčích položek: 

1) senzorické vlastnosti:  

- barva 

- mramorování 

- struktura svalových vláken 

- chuť 

- vůně 
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- křehkost 

- konzistence 

- šťavnatost 

2) výživná hodnota: 

- obsah bílkovin 

- obsah tuků 

- obsah vitamínů 

- obsah glycidů 

- obsah minerálních látek 

- obsah stopových prvků 

- biologická hodnota 

3) hygienické a toxikologické vlastnosti: 

- obsah patogenních zárodků 

- pH 

- aktivita vody 

- redoxní potenciál 

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

fungicidy, toxické kovy 

4) technologické vlastnosti: 

- schopnost vázat přidanou vodu 

- obsah volně vázané vody 

- konzistence 

- pH 

- obsah pojivové tkáně a šlach 

- obsah a jakost tuku 

Kulinářské kvality masa mohou být ovlivněny vícery faktory od samotných genů 

potomka zděděných od rodičů až po zpracování masa. Nehledě na cenu hovězího masa je 

spotřebitel ovlivňován i znaky dalšími, jako je křehkost masa, někdy označována jako 

jemnost, dále šťavnatost, chuť a barva. Ovšem tyto ukazatele nepaří mezi ty, které mají 

vysokou ekonomickou důležitost pro chovatele masného skotu. Chovatelé upřednostňují 

znaky, jakými jsou růst, efektivita výkrmu a čas dospívání (Gábor et al., 2012).  
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2.4.1 Křehkost 
 

Z pohledu konzumenta je křehkost řazena mezi nejdůležitější faktory ovlivňující 

kvalitu masa. Konečná křehkost masa je determinována procesem zrání masa. Tento 

proces začíná krátce po porážce zvířete, kdy dochází k proteolýze myofibril a jimi 

asociovaných proteinů. Při degradaci dojde k disociaci myofibril na myofilamenta, která 

jsou dále degradována na polypeptidy a vlastní aminokyseliny (Koohmaraire, 1996; 

Koohmaraire et al., 2002). 

Křehkost je ovlivňována řadou vlivů působících před porážkou a po porážce. Mezi 

nejvýznamnější faktory působících před porážkou se řadí věk zvířete, pohlaví, plemenná 

příslušnost, výživa a stres jakému bylo zvíře před porážkou vystaveno, genetické pozadí, 

vývoj a rychlost růstu organismu. Po porážce jsou důležitými ukazateli procesy rigor 

mortis neboli změny, ke kterým dochází v těle krátce po smrti zvířete a samotné zrání 

masa. Okamžitě po porážce je maso křehké a vykazuje nízkou střižnou sílu, ovšem vlivem 

zkrácení svalů doprovázejícímu rigor mortis maso tuhne, a to 12 až 24 hod. po porážce. 

V této době ovšem začíná i proces opačný, křehnutí masa. K tomu dochází pomocí 

procesu proteolýzy post mortem, kdy enzymy naruší integritu svalu. Rozdíly v míře  

a rozsahu post mortem změn myofibrilárních proteinů jsou hlavním zdrojem variability 

křehkosti masa. Optimální doba pro vyzrání hovězího masa a získání potřebné křehkosti 

je uváděna 14 dní, zatímco u vepřového masa stačí 5 až 7 dnů a jehněčího 7 až 10 dnů 

(Koohmaraire et al., 1994). 

Křehkost masa je hodnocena objektivně metodou měřění síly střihu Warner- 

Bratzlerův shear testem. 

Schopnost degradovatelnosti pojivové tkáně a množství intramuskulárního tuku 

patří mezi 20% pozorované variability křehkosti ovlivňující výslednou křehkost hovězího 

masa (Koohmarie et al., 1994). 

 

2.4.2 Vaznost 
 

Vaznost je schopnost masa vázat vlastní i přidanou vodu. V mase je obsažena 

voda pravá neboli vázaná, to je voda hydratační, voda imobilizovaná mezi filamenty  

a voda volná v mezibuněčných prostorech. Z toho voda vázaná tvoří přibližně tři čtvrtiny 

hmotnosti masa. Vodu volnou z masa lze vytěsnit mechanicky, zatímco vodu vázanou 

mechanicky vytěsnit nelze. Podíl vody volné a vázané tudíž není stálý a závisí na použité 

mechanické síle (Pipek a Jirotková, 2001). Silva et al. (1999) uvádějí ve své práci,  
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že velký vliv na zvýšení vaznosti a křehkosti masa má vyplavení kyseliny mléčné po 

porážce. 

Vaznost je ovlivňována řadou faktorů, jako je pH (tím je ovlivněna disociace 

funkčních skupin bílkovin; v izoelektrickém bodě je vaznost za jinak totožných podmínek 

nejmenší), průběhem posmrtných změn souvisících se snížením pH a obsahem soli, která 

obecně zvyšuje vaznost masa.  Vliv má také přídavek polyfosfátů, cizích bílkovin, které 

zvyšují vaznost masa, teplota masa, kdy se zvyšující se teplotou klesá vaznost masa aj. 

Dále mají vliv různé podílející se vlivy jak genetické, tak porážkové (Pipek a Jirotková, 

2001; Kadlec et al., 2012). Tento fakt potvrzují ve své práci i Zhang et al. (2005), kteří 

uvádějí, že schopnost masa vázat vodu je přímo závislá na pH masa. Vaznost vody se 

zvyšuje se vzrůstajícím pH, také uvádějí, že vyšší hodnoty pH v mase souvisejí 

s transportem a zacházení se zvířaty před porážkou. V práci Muchenje et al. (2009) 

popisují vliv nízké hodnoty pH, která může způsobit denaturaci bílkovin a tím vyšší 

okapovou ztrátu.  

 

2.4.3 Barva 
 

Hovězí maso má charakteristicky cihlově červenou barvu, která je jedním 

z nejdůležitějších znaků. Je ovlivněna obsahem svalového barviva. Barva záleží na 

mnoha faktorech, mezi které patří pohlaví zvířete, plemenná příslušnost, kvalita výživy, 

fyzická námaha, ale především věk zvířete. Různé jatečné části (partie masa) se odlišují 

různými odstíny. Maso mladých zvířat je světlé, bledě červené až růžové, ale přiměřeně 

pevné a málo prorostlé tukem. Oproti tomu býci mají maso hruběji vláknité, cihlově 

červené a dle plemenné příslušnosti mramorované intramuskulárním tukem. S rostoucím 

věkem je maso suché a tuhé a dochází k ubývání intramuskulárního tuku (Steinhauser et 

al., 1995). 

Červené zabarvení masa a krve způsobují hemová barviva.  Ta se skládají 

z globinu, který slouží jako bílkovinný nosič, hemu a centrálního atomu železa. 

Hemoglobin je krevní barvivo a zároveň nejvíce zastoupený krevní protein. Rolí 

hemoglobinu je rozvádět kyslík z plic do tkání. Jeho obsah se u hovězího masa pohybuje 

mezi 336 až 516 mg·kg-1.  Podle stupně vykrvení se pohybuje obsah hemových barviv 

mezi 10 až 50 %. Obsah hemoglobinu je závislý na obsahu myoglobinu. Myoglobin je 

svalové barvivo a také nejdůležitější pigment živočišných tkání, který slouží jako 

zásobárna kyslíku ve svalech (Steinhauser et al., 1995). 



27 
 

Barevný prostor CIELab (Commission Internationale de l ́Eclairage) vyjadřuje 

vztah mezi měřenou a vizuální odchylkou. Měřené parametry definují barvu jako bod  

v trojrozměrné barevné kouli. Měřenými veličinami jsou: jas a souřadnice barevnosti 

a*(též redness) a b*(též yellowness). Jas (Lightness, L*), se pohybuje v rozsahu 0 až 100, 

0 vyjadřuje černou barvu a 100 barvu bílou. Hodnota a* popisuje barvu ve směru do 

červena (+a*) a ve směru do zelena (-a*). Hodnota b* popisuje barvu ve směru do žluta 

(+b*) a směr do modra (-b*). Souřadnice L*, a*, b* definují polohu barvy v uniformním 

barevném prostoru (Konica Minolta, 2006).  

 

 

 

Obr. č. 1: CIELab prostor 

 

2.4.4 pH 
 

pH je fyzikálně-chemická veličina, která je definována jako záporný dekadický 

logaritmus aktivity vodíkových iontů (Ingr, 1996). 

pH masa přímo ovlivňuje výslednou křehkost masa, která je zvýšená při 

hodnotách pH 6 - 7, ovšem křehkost není závislá na pH, ale je ovlivňována procesem 

zrání masa. Běžné hodnoty pH ve svalech u skotu se pohybují v rozmezí 5,4 - 7,2 

(Jelínková et al., 2008). 

Udává se, že pH také ovlivňuje světlost masa. Ke změnám pH může docházet jak 

při posmrtných změnách, tak i při různých technologických úpravách. Maso dosahuje 

minimální vaznosti při hodnotách pH 5,0, jelikož dochází k vyrovnání počtu kladných  

a záporných nábojů v molekule bílkoviny (Deman J., 1999; Pipek a Jirotková, 2001).  

https://cs.wikipedia.org/wiki/Logaritmus
https://cs.wikipedia.org/wiki/Aktivita_%28chemie%29
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Po porážce zvířat dle změn hodnot pH je snadno rozlišitelné maso normální od 

masa s atypickým průběhem zrání. Jakostní vady masa vzniklé abnormálním průběhem 

autolýzy jsou PSE maso (pale, soft, exudative), bledé, měkké a vodnaté a DFD maso 

(dark, firm, dry), tmavé, tuhé a suché; dříve byla tato vada označována jako DCB, dark 

cutting beef, hovězí maso tmavé na řezu. DFD hovězí maso vykazuje tmavé, purpurově 

červené až téměř černé zabarvení. Maso je libové 

a suché, často má lepivý povrch. Vzhledem k vysoké hodnotě pH, suché povrchy působí 

podobně jako suchá houba, což vede ke zvýšení schopnosti vázat vodu ve svalu. Nicméně, 

pokud je zvíře dlouhodobě vystaveno předporážkovému stresu, vyčerpává své zásoby 

glykogenu. Vyčerpání glykogenu na úroveň nižší než 

průměrně 0,6 % bude mít vliv na normální post mortem pokles pH. U svalu s post-rigor 

hodnotou pH vyšší než 5.9 se obecně vyvíjí některé z charakteristik tzv. tmavého masa. 

Rozmezí pH u normálního masa, pocházejícího od nestresovaných zvířat, se pohybuje 

mezi 5,4 a 5,7. DFD maso mívá mnohem vyšší pH s hodnotami 5,9 - 6,5, přičemž  

u některého vzorku masa se mohou vyskytnout i hodnoty pH dosahující hodnoty 6,8. Při 

PSE dochází k hromadění kyseliny mléčné, což má za následek pokles hodnot pH pod 

5,8 a zvýšení teploty uvnitř svalu nad 42 °C. Tato jakostní odchylka se týká především 

masa vepřového a souvisí s intenzivním šlechtěním prasat na vyšší zmasilost. U hovězího 

masa se především vyskytuje DFD vada. U vyčerpaných zvířat se obsah glykogenu  

ve svalech sníží k nulové hladině a vzniká kyselina mléčná. Ta je poté ze svaloviny 

odváděna krevní cestou. V takové situaci poražené zvíře poskytne maso velmi tmavé. 

Hlavní negativní vlastností DFD masa je však jeho neúdržnost. Nemá obvyklou vlastní 

kyselost, proto velmi rychle podléhá mikrobiálnímu kažení. pH po 24 hodinách dosahuje 

hodnot pH 6,2 a vyšších, je tedy spolehlivým indikátorem DFD masa (Buding a Klíma, 

1993, Miller, 2007).  

 

2.5 Kandidátní lokusy, QTL 
 

Pozice, kde se nachází gen na chromozomu se nazývá lokus. Lokus pro určitý gen, 

který ovlivňuje určitou kvantitativní vlastnost, se nazývá QTL (quantitative trait locus,  

tj. lokus pro kvantitativní znak). Pomocí moderních molekulárních metod je možné 

vyhledávat QTL v genomech. U různých druhů byly identifikovány a zmapovány na 

konkrétních chromozomech (Snustad et al., 2009). 
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Kandidátní lokus (gen/region) je jakýkoliv gen nebo určitý region, který je 

považován za potenciálně spojený s jakýmkoli fenotypem předtím, než je navržena 

diagnostika GWAS (Genome-wide association studies). Kandidátní gen je součástí 

metabolických drah, vedoucích k manifestaci studovaného znaku (Siontis et al., 2010). 

Kandidátní gen lze lokalizovat např. pozičním klonováním, poziční kandidátní gen  

se nachází v dříve identifikovatelné QTL oblasti (Snustad et al., 2009).  

 

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

Křehkost masa, „tenderness“, je nejvýznamnější vlastnost masa při hodnocení 

spotřebiteli. Tento ukazatel je však ovlivňován řadou faktorů. Je obtížné odhadnout 

citlivost přesně pro každé zvíře, protože fyziologické změny v struktuře svalů během post 

mortem období jsou velmi složité. Křehkost masa je z genetického hlediska dávána do 

souvislosti s kalpainovým a kalpastatinovým komplexem. Calpain I je kódovaný genem 

CAPN1, calpain II genem CAPN 2, calpain III genem CAPN3 a calpastatin genem CAST 

(Chung a Davis, 2011). 

Proteolytické systémy ve svalu, které mají vliv na posmrtnou proteolýzu  

a křehnutí masa jsou: systém calpainů, lysozomální katepsiny a  multikatalytický 

proteinázový komplex (MCP). Mnoho teorií vysvětluje křehnutí masa, ovšem calpainová 

teorie se jeví jako nejpravděpodobnější.  Během křehnutí dochází k rozkladu hlavní 

struktury cytoskeletu rovněž jako myofibrilárních a cytoskeletálních proteinů. Mezi tím, 

co maso křehne, je celý proces doprovázen změnami v ultrastruktuře (degradace Z - linie 

a I - vazby). Největší roli v posmrtné proteolýze a křehnutí masa hraje CAPN1 a CAST, 

ovšem proteasomy a kaspasy mohou také ovlivňovat proces křehnutí. Křehkost se týká 

nejvíce hovězího masa, které vyžaduje alespoň 14 dní zrání v chladu, aby bylo dosaženo 

finální křehkosti. Ovlivňují ji různé předporážkové (věk, druh, pohlaví, plemeno, výživa, 

stres před porážkou, aj.) a poporážkové faktory (rigor mortis a zrání) včetně jejich 

vzájemných účinků. Při zrání je možné pozorovat změny v mikrostruktuře a ultrastruktuře 

svalových vláken, tj. zeslabování myofibril, fragmentaci, změny v oblasti Z - linie  

a I - vazbě a degradaci myofibrilárních a cytoskeletálních proteinů, T troponinů, 

 I troponinů, titinů, aj. Tyto změny vedou k získání konečné křehkosti masa 

(Vondrášková, 2012). Studie ukázaly, že CAPN1 je v  66 % situován na Z - linii a zbytek 

se nachází na I - vazbě (20 %) a A - vazbě (21 %), CAPN2 je v 52 % na Z - linii  

v I - vazbě (27 %)  a A - vazbě (21 %) (Koohmaraie, 1994; Kumamoto et al., 1992). 
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CAPN3 se v největší míře nachází v blízkosti sarkomery v blízkosti Z a M-linie (Ilian et 

al., 2004). 

 

Obrázek č. 2: Struktura kosterního svalu: skupina svalových vláken - svalové vlákno 

- myofibrila - sarkomera - myofilamenta (aktin a myozin) 

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

 

Calpainy jsou superrodina tvořená ze 14 cysteinových proteáz, ale systém 

calpainů je v kosterním svalu tvořen z nejméně 3 proteáz: calpain I (μ), calpain II (m)  

a calpain 3 (p94) (Goll et al., 2003; Koohmaraie a Geesink, 2006; Moudilou et al., 2010). 

CAPN2byl detekován v cytosolu, zatímco CAPN1 je v 70 % vázán na myofibrily (Xu et 

al., 2009). 

Proteiny µ-calpain a m-calpain  jsou tvořeny z podjednotek kódovaných čtyřmi 

geny. Calpain 1 (CAPN1) a calpain malá podjednotka 1 (CAPNS1) se nacházejí na 

bovinním chromozomu BTA29 a BTA18 (Band et al., 2000; Smith et al., 2000). Na 

chromozomu BTA7 byly detekovány geny pro calpastatin (CAST) (Bishop et al., 1993), 

zatímco calpain 2 (CAPN2) nebyl dosud v bovinním genomu mapován. Byly detekovány 

tři polymorfismy (SNP) v CAPN1 (Page et al., 2002; Page et al., 2004; White et al., 2005) 

a jeden SNP v CAST (Schenkel et al., 2006), které mají významný vliv na křehkost 

vařeného hovězího masa. 

Oba calpainy (CAPN1 a CAPN2) se skládají z velké katalytické podjednotky         

o molekulové hmotnosti 80 kDa a malé regulační podjednotky 30 kDa, kódované genem 

CAPN4 (Goll et al., 2003, Moudilou et al., 2010). Ve velké podjednotce je možné rozlišit 

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


31 
 

čtyři domény (I - IV), v malé podjednotce dvě domény (V a VI). Doména I působí jako 

inhibitor proteolytických aktivit. Doména II je katalytická a podobná jako u jiných 

známých cysteinových proteáz. Doména IV může být zodpovědná za vázání iontů 

vápníku. Doména V je silně hydrofobní a je bohatá na zbytky glycinů. Velká část této 

oblasti je spotřebována během autolytické aktivace enzymu. Doména VI, podobně jako 

IV obsahuje čtyři oblasti vázající ionty vápníku (Jakubiec-Puka, 1993; Carragher                  

a Frame, 2002).  

Calpain (CAPN), hydrolyzující substráty ve vybraných oblastech, ovlivňuje 

křehkost masa post mortem. CAPN1, který byl detekován v telomerickém úseku                 

na BTA29, se skládá z 22 exonů a 21 intronů. V genu bylo nalezeno 38 

jednonukleotidových polymorfismů (Single Nucleotide Polymorphism, SNP). Za SNP, 

mající vliv na křehkost masa, tzv. „tenderness“, je považována mutace CAPN530 v exonu 

14, kde z důvodu transice na pozici 4558. nukleotidu dojde k záměně báze DNA adeninu 

(A) za guanin (G), což způsobí záměnu aminokyseliny (AMK) isoleucinu (Ile) valinem 

(Val) v pozici 530. U genu pro calpain byly popsány dvě alely A a G. Alela A má vyšší 

sílu střihu než alela G (Ciobanu et al., 2004; Čítek et al., 2010). Calpainy jsou inhibovány 

calpastatinem, který se váže přímo na calpain (Goll et al. 2003). U polymorfismu 316 byl 

prokázán vztah mezi nižší střižnou sílou a alelou C oproti alele G (Page et al., 2002). Jako 

využitelný se ukázal marker 4751 s polymorfismes C/T ležící v intronu 17, který byl 

průkazně asociován se střižnou silou a marker 4753 ležící v intronu 21. Marker 5331 

nezapadá do této rodiny, protože u dalších markerů již byl potvrzen vztah mezi CAPN1 

a QTL pro sílu střihu (White et al., 2005). 

Othman et al. (2011) uvádějí ve své práci, že v bovinním CAPN1 genu bylo 

identifikováno více než 100 jednonukleotidových polymorfismů (SNPs).                            

Dvě nesynonymní SNPs (G316A a V530I) a dvě intronové SNPs (C4685T a C4751T) 

mají významný vliv na křehkost masa. 
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Obrázek č. 3: Struktura bovinního genu CAPN1(White et al., 2005) 

 

Aktivita calpainu je určena aktivitou calpastatinu. Čím vyšší je poměr systému 

CAPN/CAST, tím je maso křehčí (Nowak 2011). Calpainová aktivita je závislá                   

na přítomnosti Ca2+ v systému. CAST se naváže na CAPN po vyčerpání energie ATP 

(adenosintrifosfát). Pokles ATP zastaví vstřebávání Ca2+ v sarkoplazmatickém retikulu    

a vápník se uvolní do sarkoplazmy. 1 molekula CAST dokáže inhibovat až 4 molekuly 

CAPN, ovšem úroveň inhibice se v procesu zrání snižuje (Gábor et al., 2010;  Sorimachi 

et al., 1997). 

Sekvenování bovinního genu calpastatinu ukázalo, že tento gen obsahuje                

30 exonů.  Gen je regulován na úrovni několika promotorů: 1xa, 1xb, 1y, 1z, 1u (Raynaud 

et al., 2005a,b). P3 promotor, řídící expresi CAST ve všech tkáních, je spojen s exonem 

1u. Přes všechny informace týkající se calpastatinu je jen málo známo o tom, jak je tento 

gen regulován na transkripční a translační úrovni, zejména u skotu (Parr et al., 2004). 1xa 

a 1xb jsou ve vzájemném tandemu a 1u, který se nalézá v oblasti 3 – konce distálně k 1xa 

a 1xb ovlivňují exon 5 (Meyers a Beever, 2008). Odlišná křehkost masa může být 

způsobena různou úrovní exprese calpastatinu. Na expresi může mít vliv rozdíl mezi 

transkripční aktivitou těchto promotorů pro gen calpastatin mezi jednotlivými druhy           

i v rámci odlišných reakcí na stimulační podněty (Kemp et al., 2010; Nowak, 2011). 

Calpastatin získaný z kosterního svalstva je jednoduchý polypeptid, jehož vnitřní 

struktura je tvořená čtyřmi opakujícími se doménami 1, 2, 3 a 4 a N – terminální oblastní 

označovanou jako doména L nebo XL, která se vyznačuje variabilní velikostí (Goll et al., 

1999; Maki et al., 1991). Bylo zjistěno, že neporušená calpastatinová molekula je schopná 

inhibovat nejméně čtyři molekuly calpainu, díky vlivu inhibičním aktivitám domén 1 – 4 

(Otsuka a Goll, 1987). Lonergan et al. (2001) zjistili, že ve svalech post mortem je 
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calpastatin degradovaný. Na základě mnoha analýz hovězího masa lze calpastatin 

považovat za kandidátní gen ovlivňující jemnost masa.    

Gen kódující vznik bovinního calpastatinu je lokalizovaný na BTA 7 

s pravděpodobnou pozicí 117,8 cM (Bishop et al., 1993). Dva doposud nejdůležitější 

polymorfismy v CAST popsali Barendse et al. (2002) a Schenkel et al. (2006). Prvně 

jmenovaní autoři popsali v 3’UTR oblasti jeden SNP se záměnou G za A v pozici 

(c.2959A > G) sekvence (GenBank  přístupové číslo AF159246). Mnoho studií potvrzuje 

silnou asociaci tohoto SNP s jemností hovězího masa. Tato záměna dostala označení 

CAST-T1 genu CAST v komerčním testu GeneSTAR Tendernes, který spolu  

s  µ-calpainem CAPN316 a CAPN4751 tvoří základní panel pro predikci jemnosti. 

Schenkel et al. (2006) v 5. intronu genu CAST popsali SNP v  pozici c.282C> G 

(sekvence Gen Bank: AY008267) spočívající v záměně G za C, která je prokazatelně 

spojená se snížením hodnoty Warner-Bratzlerova síly střihu hovězího masa. Tato SNP 

dostala pojmenování UoG-CAST, která je součástí komerčního testu označeného Igenity 

TenderGENE. Oba tyto komerční testy byly potvrzeny ve studii   Van Eennaama et al. 

(2007), který potvrzuje silnou asociaci obou polymorfizmů genu CAST s jemností masa. 

Calpastatin obsahuje 4 inhibiční domény, z nichž každá může bránit calpainové 

aktivitě. V těchto oblastech domén jsou tři oblasti (A, B, C), schopné komunikovat  

s calpainem. Oblast mezi A a C - oblast B, nato blokuje aktivní místo calpainu (Goll et 

al., 2003; Kemp et al., 2010). 

 

 

Obrázek č. 4: Schématické znázornění bovinního genu CAST a transkripčních 

variant: šipky nad exony indikují začátek transkripce (Raynaud et al., 2005b). 

 

Činnost calpainového systému závisí na mnoha faktorech, jako jsou pH, teplota, 

a především koncentrace vápenatých iontů (Steen et al., 1997; Goll et al., 2003). 
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Obrázek č. 5: Schématická struktura calpainů: (A) všudypřítomný calpain1, calpain2 

a kuřecí calpain, (B) svalově specifický calpain3 nebo p94, (C) všudypřítomný 

strukturálně odlišný calpain určený calpain 10, (D) schéma struktury calpastatinu 

(Sentandreu et al., 2002). 

 

2.5.2 Myostatin (MSTN) 
 

Myostatin (MSTN), také známý jako Growth differentiation factor 8 - GDF8           

je peptid z TGF-β superrodiny, podílející se na regulaci embryonálního vývoje                       

a na udržení homeostáze u dospělých jedinců. Jeho mutace způsobuje svalovou 

hyperplazii/hypertrofii svalových vláken (dvojí osvalení - "double muscling"),                       

v regenerujících svalech se prokazují malá množství. Při hypertrofii dochází ke zvětšení 

jednotlivých buněk, přičemž se jejich počet nemění, zatímco u hyperplazie dojde ke 

zmnožení počtu buněk. Double-muscled zvířata jsou charakterizována zvětšením svalové 

hmoty o 20%, které je způsobené zmíněnou hyperplazií kosterních svalů, tzn. zvýšením 

počtu svalových vláken, což ovlivňuje výtěžnost a skladbu JUT (jatečně upravené tělo), 

mají méně kostí a tuku. Tyto mutace byly využity při šlechtění plemen skotu belgické 

modré a piedmontese s vysokým výskytem zvířat s dvojitým osvalením. Svalová 

hypertrofie je v literatuře často označována pod zkratkou mh (muscular hypertrophy).    

Ve srovnání s normálními zvířaty mají belgické modré a piedmontese zvířata zvýšené 

nároky na konverzi krmiva do svalové hmoty a produkují vyšší procento z nejžádanějších 

částí masa (Kambadur et al., 1997). 
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Obrázek č. 6: Lokalizace polymorfních míst v genu myostatinu u masného skotu 

(podle Dvořák et al. 2002a) 

 

Gen myostatinu se u skotu nachází na BTA2. Celkem bylo identifikováno  

9 mutací u různých plemen skotu (Grobet et al., 1997). 

Dvojité osvalení je u různých plemen skotu způsobováno různými mutacemi  

(tab. č. 4). U belgického modrého je dvojí osvalení způsobeno delecí 11 párů bází exonu 

3, která způsobí posun čtecího rámce a eliminaci aktivního místa molekuly.  

U piedmontese bodová mutace v exonu 3 způsobí záměnu tyrosinu za cystein v aktivním 

místě myostatinu (McPherron et al., 1997). Delece 11 párů bází v kódující sekvenci pro 

bioaktivní C-koncovou doménu myostatinu, způsobuje svalovou hypertrofii pozorovanou 

u belgického modrého skotu, tato mutace v bovinním genu je zodpovědná za dvojí 

osvalení fenotypu zvířete. Mutovaný protein je o 102 aminokyselin kratší na C konci 

syntetizovaného řetězce než nemutovaný. Tato mutace se označuje nt821 (del11) (Grobet 

et al., 1997). Jednonukleotidová mutace způsobující záměnu G-A v pozici 938 bp 

(c.938A> G)v exonu 3 způsobuje substituci aminokyseliny cystein (Cyt) za tyrosin (Tyr). 

Nahrazený cystein je významný, neboť je v pořadí 5. konzervativní cystein z 9 typických 

pro zástupce TGF-β superrodiny. Substituce vede ke změně konformace a stability 

konečného proteinu (McPherron et al., 2007; Kambadur et al., 1997). 

U plemene charolais představuje mutace C-T v exonu 2 Q204X (obr. č. 6) genu 

MSTN větší změnu myostatinu než delece 11 bází DNA u plemene belgické modré. 

Mutace způsobuje ukončení syntézy růstového faktoru MSTN po navázání  

240 aminokyselin a ztrátu celé bioaktivní části růstového faktoru myostatinu. Jde tedy  

o mutaci typu ztráta smyslu (Sifuentes-Rincón  et al., 2006). 
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U plemene limousine popisují Dvořák et al. (2002b) 3 různé mutace. První je 

shodná s mutací u belgického modrého. Druhá mutace je záměna C-T, která vede 

k ukončení syntézy myostatinu. MSTN je v případě této mutace o 172 AMK kratší. 

Poslední mutace, pro plemeno limousin nejspecifičtější, je záměna C-A, která změní           

1 AMK v MSTN. U plemene maine anjou jsou popsány dvě různé specifické alely.         

Obě tyto alely zkracují myostatin. První je definována záměnou C-T bází DNA a zkracuje 

růstový faktor o 236 AMK, druhá alela zkracuje MSTN o 150 AMK.  

 

 

 

 

 

 

Tabulka č. 4: Přehled polymorfních míst v genu MSTN (podle Dvořák et al. 2002a) 

Plemeno Exon1 

F94L 

Exon 

2 

nt414 

Exon 

2 

nt419 

Exon 2 

Q204X 

Exon 2 

E226X 

Exon 

3 

nt821 

Exon 3 

C313Y 

Exon3 

E291X 

charolais - + - + - - - - 

limousin + + - + - + - - 

piedmontese - + - - - - + - 

simmental - + - - - - - - 

belgické 

modré 
- + - - - + - - 

aberdeen 

angus 
- + - - - - - - 

blonde 

d´aquitaine 
- + - - - + - - 

Maineanjou - + + - + - - - 

galloway - + - - - - - - 

gasconne - + - - - - + - 

marchigiana - + - - - - - + 

holstein - + - - - - - - 

Vysvětlivky: + nalezení alespoň jednoho zvířete nesoucí danou mutaci 
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Zhang et al. (2011) popisují alely A a B v genu pro myostatin se sekvencí 

v GenBank s přístupovým číslem AF348479. Tyto dvě alely dávají možnost ke vzniku 

třem různým genotypům - AA, AB a BB. Dvojí osvalení způsobuje alela A. Tedy jedinci 

s homozygotním genotypem AA budou mít dvojí osvalení, zatímco homozygotní jedinci 

BB toto osvalení mít nebudou. U heterozygotních jedinců AB se větší osvalení projeví 

také, ovšem v menší míře než u jedinců AA. 

Dvojí osvalení má u skotu i svá rizika. Dochází ke komplikacím při telení. Telata 

musí být v převážné většině rozena pomocí císařských řezů a to z důvodu velikosti plodu, 

jenž je vlivem dvojitého osvalení výrazně větší. Maso těchto jedinců je ovšem velmi 

jemné a je ho možné prodávat jako maso první jakosti. V Belgii prohlásili modrobílý skot 

za kulturní památku a národní exkluzivitu. Selekcí se již podařilo snížit výskyt 

komplikovaných porodů (dystocií) (Hruban et al., 1999). 

Nicméně pravděpodobné problémy spojené s tímto znakem mohou být i snížená 

tolerance ke stresu, snížení plodnosti, dystocie a životaschopnost telat. Tyto okolnosti 

bránily u plemene belgické modré využívání hypertrofie ke klasické genetické selekci 

(Arthur, 1995). 

 

2.5.3 MYF5 
 

Vývoj svalů je determinován myostatinem, ale i geny z rodiny MYOD. MYOD 

jsou exprimovány pouze v kosterní svalovině. 

Tvorba svalových vláken probíhá v průběhu embryonálního vývoje a je 

regulována geny MyoD rodiny. Tato rodina se skládá ze čtyř genů: MyoD1 označovaného 

jako MYF3, myogenin (MyoG, MYF4), MYF5 a MYF6 (MRF4). Myogenní faktor 3 je 

produktem genu MyoD. MYF3 indikuje diferenciaci fibroblastů na myoblasty (Hasty et 

al., 1993). Nachází se na 15. chromozómu. Druhým genem z této rodiny je myogenin – 

lokalizován na 16. chromozómu. Znám pod názvy MYOG nebo MYF4. Tento gen spojuje 

(fúzuje) myoblasty do vícejaderných myofibril (Hasty et al., 1993.) Je považován za 

kandidátní gen pro produkci masa a rozvoj svalových vláken u skotu, neboť se 

předpokládá, že může mít vztah k proměnlivosti počtu svalových vláken. Posledními 

dvěma geny z této rodiny jsou MYF5 a MYF6 (MRF4). MYF5 v kombinaci s MyoD1 

určuje svalovou linii a je první faktor této rodiny, který se aktivuje u časného embrya  

a přímo se účastní počátečního vývoje svalové buňky, hraje významnou roli v regulaci 

kosterního svalstva. MYF5 byl vybrán jako genetický marker pro zlepšení vlastností masa 
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z toho důvodu, že bylo prokázáno, že jedinci obsahující alelu B MYF5 mají více 

svalových vláken, rostou rychleji a jsou více osvaleni (Braun et al, 1990; Rudnicki et al., 

1993). U skotu byl gen MYF5 mapován na 5. chromozomu v oblasti 5q2.5, kde byly 

významné tři chromozomální oblasti (0 - 30 cM, 55 – 70 cM a 70 – 80 cM), kde byla 

identifikována signifikantní asociace s růstovými znaky. Pro funkci a výsledky z QTL 

studií je MYF5 považován za kandidátní gen související s masnou užitkovostí (Grosse et 

al, 1999; Li et al, 2002a, b; 2004). Výsledky rozsáhlých výzkumů ukazují, že gen MYF5 

může být jeden z vyvolávajících genů, které řídí růstové vlastnosti u skotu, nebo že gen 

je v těsné blízkosti vyvolávajících genů. 

V genu pro MYF5 byly popsány dvě alely A a B. Zhang et al. (2007) uvádějí jako 

častější alelu B, genotyp AA měl nižší frekvenci.  Kury et al. (2002) uvádí, že zvířata           

s genotypem BB mají vyšší procento svaloviny v jatečně upravených tělech (JUT)                

a jedinci s genotypem AA mají vyšší hmotnost kýty. 

Molekulárně genetické analýzy vybraných mutací v těchto lokusech mohou 

pomoci stanovit genotypy s významným vlivem na vybrané ukazatele užitkovosti skotu. 

Současně to umožní stanovit optimální připařovací plány, jejichž cílem bude kromě 

jiného i možnost eliminovat vedlejší výše zmiňované negativní dopady. 
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3 Hypotéza disertační práce  
 

Kvalita masa se skládá z celé řady ukazatelů, které jsou více či méně významné 

pro konečného spotřebitele. Mezi ty, kterým je přikládána větší váha, patří vaznost, 

křehkost, pH a barva masa. Tyto ukazatele mohou být formovány celou řadou vnějších    

i vnitřních faktorů. V současné době se stále častěji uvažuje o ovlivnění těchto 

kvalitativních ukazatelů genetickým založením jedince. Byla studována celá řada 

polymorfismů, z nichž se jako potencionálně nejdůležitější jeví polymorfismy v genech 

mající spojitost s pre mortem a post mortem probíhajícím procesem zrání masa. Jako 

významné jsou vyhodnoceny lokusy calpainového systému – CAPN, CAST a lokusy se 

vztahem k míře osvalení MSTN a MYF5. Možné asociace polymorfismů v těchto 

lokusech jsou předmětem celé řady studií, které analyzují oddělené působení genů na 

výše uvedené vlastnosti.  

 

- Genotyp v uvedených lokusech lokusech může ovlivňovat sílu střihu u hovězího masa 

jako ukazatele křehkosti s potencionálními rozdíly působení genotypu u syrového               

a grilovaného masa po různé době zrání; 

- Předpokládáme možnou existenci vlivu polymorfismu v lokusech CAPN, CAST, MSTN, 

MYF5 na vaznost syrového hovězího masa 1. 14. a 28. den post mortem  Lze očekávat 

vztah mezi genotypem ve výše uvedených lokusech a hodnotami pH syrového masa 

měřenými v den porážky, po 14 a 28 dnech zrání; 

- Genotypy v lokusech CAPN, CAST, MSTN, MYF5 mohou ovlivnit barvu syrového 

hovězího masa bezprostředně po porážce, po 14 a 28 dnech zrání může.  
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4 Cíle disertační práce 
 

1. Genotypizovat polymorfismy v lokusech CAPN, CAST, MSTN, MYF5  ve vybrané 

populaci býků českého strakatého skotu a stanovit genotypové a alelické frekvence. 

Posoudit vliv uvedených polymorfismů na chemické složení hovězího masa. 

2. Stanovit vliv polymorfismu v lokusech CAPN, CAST, MSTN, MYF5 na vaznost hovězího 

masa v syrovém a  grilovaném stavu po porážce, po 14 a 28 dnech zrání. 

3. Stanovit asociaci mezi polymorfismem ve vybraných lokusech a hodnotami střižné síly 

jako ukazatele křehkosti masa syrového a grilovaného 1., 14. a 28. den po porážce. 

4. Stanovit vliv uvedených polymorfismů na pH a barvu masa 1., 14. a 28. den po porážce. 

5. Analyzovat interakce a korelace mezi faktory potencionálně ovlivňujícímikvalitu masa. 
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5 Materiál a metodika 

5.1 Charakteristika analyzovaných zvířat 
 

Vzorky zvířat použité v rámci této práce byly získány ze společného 

projektu Výzkumného ústavu pro chov skotu v Rapotíně, Mendelovy zemědělské 

univerzity Brno a Jihočeské univerzity, Zemědělské fakulty. Asociační studie 

polymorfismu genu calpainu, calpastatinu, myostatinu a MYF5 k ukazatelů, jakosti masa 

byla provedena u čistokrevných býčků plemene český strakatý skot a dále u kříženců 

s nízkým podílem holštýnského skotu a ayrshirského skotu. 

  Pro vyhodnocení výkrmnosti a jatečné hodnoty byl vytvořen soubor z býků 

českého strakatého skotu. Část zvířat tvořili potomci býků testovaných kontrolou 

dědičnosti masné užitkovosti, kteří byli vykrmováni na Stanici kontroly výkrmnosti skotu 

(SKVS) Želeč, Reprogen a.s., Planá nad Lužnicí. Druhá část zvířat byla vykrmena 

v Zemědělském družstvu Dřevohostice, které se dlouhodobě specializuje na chov                 

a výkrm skotu. Na obou výkrmových místech byly vytvořeny srovnatelné podmínky pro 

realizaci potenciálních schopností zvířat. 

Do sledování bylo v průběhu pěti let (2009 až 2013) zařazeno celkem 381 býků 

českého strakatého skotu. V roce 2009 49 kusů (12,9 %), v roce 2010 51 kusů (13,4 %), 

v roce 2011 111 kusů (29,1 %), v roce 2012 94 kusů (24,7 %) a v roce 2013 76 kusů    

(19,9 %). Ze Stanice kontroly výkrmnosti skotu bylo získáno celkem 254 kusů (66,7 %)  

a ze zemědělského družstva 127 kusů (33,3 %).   

Výkup býčků na SKVS probíhal podle pravidel pro kontrolu výkrmnosti skotu ze 

zemědělských podniků do jednoho měsíce věku. V období mléčné výživy (od zástavu    

60 ±8 dnů věku) byla zvířata ustájena v individuálních kotcích, v období předvýkrmu (od 

60 ±8 dnů do 150 ±8 dnů věku) ve volných stlaných kotcích ve skupinách po 14 kusech 

a v období vlastního výkrmu (od 150 ±8 dnů do 530 ±8 dnů resp. 620 ±8 dnů věku) ve 

volné kotcové stáji s přistýláním. V období mléčné výživy tvořily krmnou dávku mléčná 

krmná směs (průměrná spotřeba 9 l /ks /den a seno (ad libitum), v období přechodu            

(1 měsíc) z mléčné výživy na rostlinnou se zkrmovala ještě směs pro časný odstav telat. 

V předvýkrmu a výkrmu pak kukuřičná siláž, jetelotravní senáž, seno a jadrná krmná 

směs (průměrná spotřeba 3,5 kg /ks /den). Směsná krmná dávka byla stanovena tak, aby 

umožnila dosáhnout průměrný denní přírůstek 900 g v průběhu odchovu a v období 

zkoušky výkrmnosti kryla potřebu živin na požadovaný denní přírůstek 1300 g/ ks /den.  
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Výkrm zvířat v zemědělském podniku Dřevohostice začal naskladněním 

zástavových zvířat (v cca 6 -7 měsících věku) do volných plochých stlaných kotců po    

30 kusech. Systém výkrmu byl intenzivní. V období do 600 dní byl uplatňován krmný 

vzor na bázi 2/3 sušiny krmné dávky z kukuřičné siláže, kde se sušina pohybovala  

v rozsahu 31 - 36% při průměrném obsahu NEV 6,11 MJ a obsahu NL 82 g.  Bílkovinnou 

složku krmné dávky tvořila převážně vojtěšková a jetelová senáž s vyšším kolísáním 

obsahu živin  NL (142 - 186 g) a MJ NEV (5,12-5,41). Koncentráty byly krmeny v dávce 

do 2,5 kg a bilancovaly dávku na 1100 g přírůstku.  

Porážky jatečních býků (381 ks) byly provedeny na třech porážkových místech: 

Masokombinnát Písek (106 ks), Masokombinát Polička (147 ks) a Masombinát Kostelec 

(128 ks).  Průměrný věk býků při porážce dosáhl 605,82 dne, průměrná porážková 

hmotnost činila 634,45 kg a průměrný netto přírůstek 589,59 g /ks /den.  

Po porážce byla jatečně upravená těla zvážena a stanovena tak hmotnost jatečně 

upravených těl (HJUT) a klasifikátorem jatek zatříděna kvalifikačním systémem 

SEUROP do jakostních tříd za zmasilost (6 tříd S,E,U,R,O,P) a za protučnělost (5 tříd      

1 až 5). Průměrná hmotnost jatečně upravených těl dosáhla 363,01 kg. Vzhledem k tomu, 

že se na jatkách individuální vážení živých zvířat neprovádělo, byla hmotnost jatečně 

upravených těl použita, po vynásobení daného koeficientu pro jatečné býky (1,78), pro 

stanovení živé hmotnosti při porážce. Průměrná přepočtená hmotnost býků při porážce 

byla 649,36 kg. Sledována byla také hmotnost ledvinového a pánevního loje, která 

dosáhla v průměru 10,00 kg.  

Po vychlazení jatečných půlek 24 hodin po porážce byly pravé jatečné půlky 

zváženy (179,73 kg) a mezi 8. a 9. hrudním obratlem rozčtvrceny. Jednotlivé čtvrtky byly 

opět zváženy (pravá přední 86,22 kg resp. pravá zadní 93,49 kg) a následně byla 

provedena jejich disekce podle norem masného průmyslu a stanoveny tak hmotnosti 

masa, oddělitelného tuku a kostí.  

 

5.2 Analýza vlastností masa 
 

Odebírány byly vzorky svalů musculus longissimus lumbortum et thoracis (nízký 

roštěnec) o hmotnosti min. 1,2 kg z pravé poloviny JUT. Tento vzorek byl rozdělen na 

dvě části. První část byla okamžitě po porážce zpracována a zbývající část uchována. 

Vzorky byly uchovávány vakuově zabalené v ledničce při 2 - 4o C a vlhkosti 80 %. 

Byla zjišťována síla střihu, vaznost jako schopnost vázat přidanou vodu, barva a pH, vždy 
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1., 14. a 28. den po porážce. Fyzikální ukazatele byly stanoveny v laboratoři katedry 

zootechnických věd Zemědělské fakulty Jihočeské univerzity v Českých Budějovicích.  

Síla střihu byla zjišťována pomocí metody Warner – Bratzlerova shear testu. Působení 

sondy na vzorek provádí pohyblivé rameno s tenzometrem o síle 50 kg (500 N), který 

zaznamenává působící síly. Pro měření byl použit přístroj TA.XTPlus Texture Analyzer 

(Stable Nicro Systems Ltd., Godalming, UK). Každý vzorek byl s použitím sondy 

Warber-Bratzler testován v 10 opakováních. Jako individuální hodnota do výpočtu byl 

použit průměr z těchto 10 měření. Rychlost pohybu sondy byla 3,33 mm.s-1 po 12 sekund. 

Textura tepelně upravovaných vzorků byla měřena po grilování na kontaktním grilu 

APEXA při teplotě 180°C po dobu 7 minut. Po tepelné úpravě se nechaly vzorky 

vychladit po dobu 5 minut a upravily se do tvaru kvádru, který byl rozměrově shodný 

s masem syrovým. 

Vaznost přidávané vody byla měřena na principu homogenizace vzorku v solném 

roztoku dle Ingra (1977). V laboratorním mixéru  Grindomix GM200 firmy Retsch bylo 

zhomogenizováno 80 g vzorku masa spolu se 120 ml destilované vody a 5 g kuchyňské 

soli. Homogenizace probíhala po dobu 30 s na 10 000 otáček/minutu. Homogenní vzorek 

byl následně převeden do předem zvážené saturační zkumavky a hmotnost naplněné 

zkumavky uzavřené alobalem opět zvážena. Takto připravený vzorek byl vložen do vodní 

lázně od firmy Memmert WNB 22 na dobu 30 minut při teplotě 75 °C. Po půl hodině byla 

ze zkumavky odstraněna hliníková fólie a zkumavka se nechala v převrácené poloze. Před 

zvážením se nechala zkumavka vychladnout a odkapat po dobu 30 min. 

Barva masa byla stanovena pomocí spektrofotometru GretagMacbeth Color Eye XTH 

v barevném systému CIE Lab (L*- světlost, a*- červené spektrum, b*- žluté spektrum). 

Každý vzorek byl čtyřikrát proměřen, přístroj poté určil střední hodnotu, se kterou bylo 

dále pracováno.  

Stanovení pH probíhalo pomocí digitálního pH metru GMH 350 skleněnou vpichovou 

elektrodou typu HC123 od firmy Geisner Electronic GmbH. 

 

5.3 Izolace DNA 
 

Vzorky pro izolaci DNA byly odebírány v období od roku 2007 do roku 2013  

a následně uskladněny při - 20 °C. Genomová DNA určená k optimalizaci metodik  

i následné analýze genotypů jednotlivých studovaných genů byla izolována z krve a ze 

svalové tkáně za použití několika technik. První byla fenol – chloroformová extrakce dle 
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protokolu laboratoře. Dále byla používána izolace DNA z krve pomocí kitu NucleoSpin 

Blood a izolace z tkání kitem Machery-Nagel NucleoSpin®Tissue kolonkovou metodou 

dle protokolu výrobce. Dále byla genomová DNA izolována na automatickém izolátoru 

nukleových kyselin MagCore za pomoci komerčních tkáňových kitů. Kvalita genomové 

DNA byla ověřena elektroforeticky na agarózovém gelu. 

 

5.4 PCR-RFLP analýza polymorfismů 
 

Sledovanými lokusy v  práci byly calpain530 (GenBank AF248054), calpastatin 

(GenBank AY008267), myostatin (GenBank AF348479) a MYF5  (GenBank M95684).  

U všech studovaných polymorfismů byly optimalizovány metodiky, které byly převzaty 

z publikací, podobně sekvence primerů a restrikční enzymy byly převzaty 

z  publikovaných článků více autorů. Tabulka č. 5 shrnuje sekvence veškerých primerů 

použitých pro amplifikaci, tabulka č. 6 složení reakční směsi pro PCR a teplotní profily, 

restrikční enzymy včetně použitých pufrů jsou uvedeny v tabulce č. 7 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=search&db=Nucleotide&dopt=GenBank&term=AF248054
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Tabulka č. 5: Sekvence použitých primerů pro PCR amplifikace  

 

GEN Označení 

primeru 

Sekvence (5´-3´) Tm 

(°C) 

Zdroj 

CAPN *701A4 

CAPN-F 

CGT TTC TTC TCA 

GAG AAG AGC GCA 

GGG A 

55,5 Ricon a Medrano (2006) 

CAPN *701A5 

CAPN-R 

CCT GCG CCA TTA 

CTA TCG ATC GCA 

AAG T 

54 Ricon a Medrano (2006) 

CAST CAST-F CCT CGA CTG CGT 

ACC AAT TCC GAA 

GTA AAG CCA AAG 

GAA CA 

67,8 Schenkel et al. (2006) 

CAST CAST-R ATT TCT CTG ATG 

GTG GCT GCT CAC T 

59,6 Schenkel et al. (2006) 

MSTN MSTN-F CCC TAC AGA GGC 

CAC TTC AA 

57,5 Zhang et al. (2007) 

MSTN MSTN-R CTC GCT GTT CTC 

ATT CAG ATC 

55,8 Zhang et al. (2007) 

MYF5 MYF5-F GAT AGC TGG CTG 

TGA ATG AT 

63 Zhang et al. (2007) 

MYF5 MYF5-R CTG GCA ACT GGG 

GAG AGA GAA G 

60 Zhang et al. (2007) 
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Tabulka č. 6: Složení PCR reakční směsi a teplotní profily reakcí 

 

GEN Primery Délka 

PCR 

(bp) 

Složení PCR reakční směsi 

teplotní profil 

CAPN *701A4 

CAPN-F 

*701A5 

CAPN-R 

341 1x pufr PCR, 2mM MgCl2, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2 po 

10 pmol, Taq polymeráza 1U, DNA 100 ng, DMSO 1 μl, 

H2O ad 25 μl 

95°C/pauza, 35x (95°C/45s, 64°C/60s, 72°C/60s), 

72°C/5min, 4°C/∞ 

CAST CAST-F 

CAST-R 

523 1x pufr PCR, 2mM MgCl2, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2 po 

10 pmol, Taq polymeráza 1U, DNA 100 ng, DMSO 1 μl, 

H2O ad 25 μl 

95°C/pauza, 27x (94°C/30s, 8x [69°C → 62°C/30s], 

72°C/30s), 72°C/5min,4°C/∞ 

MSTN MSTN-F 

MSTN-R 

1 346 1x pufr PCR, 1,5mM MgCl2, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2 

po 5 pmol, Taq polymeráza 1U, DNA 100 ng, H2O ad 25 

μl 

94°C/pauza, 39x (94°C/30s, 63°C/30s, 72°C/60s), 

72°C/10min, 10°C/∞ 

MYF5 MYF5-F 

MYF5-R 

1 190 1x pufr PCR, 1,5mM MgCl2, 10 mM dNTPs, primer 1 a 2 

po 5 pmol, Taq polymeráza 1U, DNA 100 ng, H2O ad 25 

μl 

94°C/pauza, 39x (94°C/30s, 60°C/30s, 72°C/60s), 

72°C/10min, 10°C/∞ 
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Tabulka č. 7: Průběhy restrikcí (restrikční enzymy a štěpné fragmenty PCR 

produktů) 

 

GEN Restrikční 

enzym 

Teplotní 

inaktivace 

enzymu 

Složení 

reakční 

směsi 

Teplota 

a doba 

štěpení 

Délky 

fragmentů po 

štěpení (bp) 

CAPN PsyI 65 1µl PsyI, 

1,7µl 

pufr, 20µl 

PCR 

produktu 

37°C/18h A = 341 

G = 195, 146 

CAST RsaI - 1µl RsaI, 

1,7µl 

pufr, 20µl 

PCR 

produktu 

37°C/18h C = 523 

G = 257, 266 

MSTN DraI 65 1,2µl 

DraI, 

1,7µl 

pufr, 20µl 

PCR 

produktu 

37°C/18h A = 505, 427, 

321, 93 

B = 505, 365, 

321, 93, 62 

MYF5 TaqI 80 1,2µl 

TaqI, 

1,7µl 

pufr, 20µl 

PCR 

produktu 

37°C/18h A = 1 190 

B = 983, 207 

 

 

Polymorfismus lokusu CAPN byl genotypizován u 381 zvířat, CAST u 379 zvířat, MSTN 

u 378 zvířat a MYF5 u 381 zvířat. 
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5.5 Statistická analýza 
 

Následující tabulka č. 8 uvádí základní statistické popisné charakteristiky: průměrná 

hodnota (x̄), minimální hodnota (min), maximální hodnota (max), směrodatná odchylka 

(sx), rozptyl (Ϭ2) analyzovaných vlastností, výpočty byly provedeny v programu 

Microsoft Excel 2013. 

Pro výpočet hodnot jednotlivých ukazatelů (průměry nejmenších čtverců  

a směrodatné odchylky) na základě na základě velikosti reziduí jednotlivých modelů byl 

vybrán nejvhodnější modul GLM (General Linear Model) – zobecněný lineární model, 

ve statistickém software SAS (Statistical Analysis System) verze 9.4. 

Rovnice pro model pro chemické složení masa byly následující: 

 

Bílkovina 

 

Yijklmnopqr = µ + CAPNi + CASTj+ MSTNk + MYF5l + otecm + PPn + hmotnosto + sušinap 

+ tukq + eijklmnopqr 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmnopqr - sledovaný znak 

µ -  odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Otec -135+ 

hmotnost - hmotnost jatečně opracovaného těla 

eijklmnopqr - náhodná chyba každého pozorování. 

 

 

Sušina 

 

Yijklmnopqr = µ + CAPNi + CASTj + MSTNk + MYF5l + otecm + PPn + hmotnosto + 

bílkovinap + tukq + eijklmnopqr 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmnopqr –  sledovaný znak 

µ - odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Otec -135+ 

hmotnost - hmotnost jatečně opracovaného těla 

eijklmnopqr - náhodná chyba každého pozorování. 
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Tuk 

 

Yijklmnopqr = µ + CAPNi + CASTj + MSTNk + MYF5l + otecm + PPn + hmotnosto + 

sušinap + bílkovinaq + eijklmnopqr 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmnopqr -  sledovaný znak 

µ -  odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Otec -135+ 

hmotnost - hmotnost jatečně opracovaného těla 

eijklmnopqr - náhodná chyba každého pozorování. 

 

 

 

Popel 

 

Yijklmnopqrs = µ + CAPNi + CASTj + MSTNk + MYF5l + otecm + PPn + hmotnosto + 

sušinap + bílkovinaq +tukr + eijklmnopqrs 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmnopqrs - sledovaný znak 

µ -  odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Otec -135+ 

hmotnost - hmotnost jatečně opracovaného těla 

eijklmnopqrs - náhodná chyba každého pozorování. 

 

 

Rovnice pro model kvality masa byla následující: 

Yijklmnop = µ + CAPNi + CASTj + MSTNk + MYF5l + jatkym + PPn + chovo+ eijklmnop 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmnop - sledovaný znak 

µ -  odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Jatky - 3 kategorie (Kostelec, Polička, Písek) 

Chov - 3 katogorie (REPROGEN, ZD Dřevohostice a zbytek) 

eijklmnop - náhodná chyba každého pozorování. 
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Rovnice pro model s opakováním byla následující: 

Yijklmno = µ + CAPNi + CASTj + MSTNk + MYF5l + jatkym + PPn + eijklmno 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmno - sledovaný znak 

µ -  odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Jatky - 3 kategorie (Kostelec, Polička, Písek) 

eijklmno - náhodná chyba každého pozorování. 

 

  

 

Rovnice pro model, v němž byly zohledněny genotypy CAPN a CAST s opakováním 

a bez opakování byla následující: 

Yijklmnop = µ + CAPNi * CASTj + MSTNk + MYF5l + jatkym + PPn + chovo+ eijklmnop 

 

kde:  

 

CAPN, CAST, MSTN, MYF5 - efekt genotypu 

Yijklmnop -  sledovaný znak 

µ -  odhadovaný průměr sledovaného znaku 

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

Jatky - 3 kategorie (Kostelec, Polička, Písek) 

Chov - 3 katogorie (REPROGEN, ZD Dřevohostice a zbytek) 

eijklmnop - náhodná chyba každého pozorování. 

 

Sledované ukazatele byly hodnoceny na následujících hladinách významnosti:  

P≤0,05 (ab, *) statisticky významné  

P≤0,01 (AB, **) statisticky středně významné  

P≤0,001 (***) statisticky velmi významné 

P≤0,0001(****) statisticky vysoce významné 

 

Rovnováha pro jednotlivé lokusy byla ověřena Chí kvadrát testem vypočteným 

v programu Statistika 12. 
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Tabulka č. 8: Základní popisné statistické charakteristiky sledované populace 

českého strakatého skotu  

Ukazatel zrání* x̄ max min sx Ϭ2 

WB_syrové (kg) 

 

 

1 5,456 9,956 1,969 1,438 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 21,622 38,153 5,536 6,177 38,153 

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 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání, WB – Warner-

Bratzler střižná síla 
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6 Výsledky a diskuze 

6.1 Genotypizace jednotlivých lokusů 
 

Genotypizace lokusů proběhla metodou PCR/RFLP. 

Forward a reverse primery měly sekvence získané z GenBank viz kapitola 5.4.  

PCR-RFLP analýza polymorfismů. 

Příprava master mixů byla prováděna ve sterilním prostředí na chladících 

destičkách, které jsou skladovány při -20 °C. Reakce probíhala v 25 μl se složením 

reakční směsi jak je uvedeno v tab č. 6  

Studované fragmenty DNA byl amplifikovány na termocykleru Biometra – 

calpain, myostatin a MYF5 a na cykleru Veriti AB - calpastatin. Pouze u lokusu 

calpastatinu bylo pro získání PCR produktu využito modifikace metody PCR,  

tzv. touchdown PCR. Tato modifikace se vyznačuje postupným klesáním teploty 

annealingu. Tím je zajištěn vznik specifických produktů bez vedlejších PCR produktů 

v podobě kratších fragmentů DNA. Predenaturace, denaturace, annealing a finální 

extenze s teplotními profily a časy jsou uvedeny, stejnak tak celkové časy trvání PCR 

reakcí v tab. č. 6. Vzorky byly následně zchlazeny na 4°C pro další uchování.  

Kontrola přítomnosti PCR produktů, a tedy úspěšnosti PCR reakce a délky 

fragmentů, proběhla na gelové elektroforéze. Byla provedena na 2,5 % agarózovém gelu 

obarveným ethidium bromidem. Pro vizualizaci byly použity 3 μl PCR produktu, 

smíchané s 2 μl nanášecího pufru.  PCR produkty měly délky dle tab. č. 6 

Agarózové gely pro všechny analýzy genů CAPN, CAST, MSTN a MYF5 byly 

připraveny z agarózy od firmy Serva (Biotech a.s.), a obarvovány přidáním 

ethidiumbromidu (0,5 µg/ml od firmy Sigma-Aldrich). Všechny PCR i RFLP 

elektroforézy probíhaly v 1x TBE pufru při napětím od 80 - 120 V, aby odpovídalo              

5 - 8 V/cm mezi elektrodami. Při PCR bylo vynášeno 5 µl PCR produktu s nanášecím 

pufrem „10x loading buffer“, který roztok DNA obarví a umožní lepší nanášení vzorku 

na gel a zároveň sledování vzorku při separaci. U restrikčního štěpení byl použit zbytek 

štěpné směsi a po uplynutí doby inkubace nanesen na gel. K určení velikosti 

separovaných fragmentů DNA jsme použili DNA hmotnostní markery od firmy 

Fermentas. 

PCR produkty byly štěpeny za pomocí restrikční endonukleáz uvedených v tab. č. 7. 

Následovala inkubace při 37 °C přes noc. K rozdělení fragmentů došlo na 3,5 % 

agarózovém gelu barveném  ethidium bromidem při době trvání elektroforézy cca 2 hod. 
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Pro kontrolu délky fragmentů byly současně přidány velikostní markery PUC19, 

DNA/MspI (HpaII), D2000 obr. č. 7, 8, 9 a 10. Po štěpení amplifikátu na fragmenty byly 

genotypy zaznamenány v tab.č. 7. 

 

 

 

Obrázek č. 7: RFLP CAPN 

 

 

 

Obr. č. 8: RFLP CAST 
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Obrázek č. 9: RFLP MSTN 

 

 

 

Obrázek č. 10: RFLP MYF5 
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6.2 Genotypové a alelové frekvence 
 

Pro testovaný soubor zvířat byly vypočteny četnosti alel a genotypů. V tab. č. 9  

jsou uvedeny frekvence pro lokus CAPN530  

. 

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

Frekvence Genotyp Alela 

AA AG GG A G 

Absolutní  51 208 122 310 452 

Relativní  0,134 0,546 0,320 0,407 0,593 

Očekávaná 

absolutní  

63,058 183,885 134,058   

 

 

χ2 6,553  P<0,0378*   

*statisticky významné (P<0,05) 

 

Z výsledků získaných metodou PCR/RFLP byly následně vypočteny frekvence 

genotypů a alel u souboru zvířat (n=381). U frekvencí byla ověřena Hardy–Weinbergrova 

rovnováha na hladině významnosti P˂0,05, P˂0,01, P˂0,001 a P˂0,00001.  

 Nejčetnějším genotypem byl heterozygotní AG (četnost 0,546), následoval 

homozygotní genotyp GG. Podíl těchto dvou genotypů činil 86,6 % z celé populace. 

Tomu odpovídá i frekvence daných alel. Alela G měla frekvenci 0,593 a alela A byla 

v populaci v zastoupení 0,407. Nejnižší četnost měl genotyp AA. Pinto et al. (2010) uvádí 

ve své práci genotyp AA u tohoto polymorfismu jako velmi vzácný. Výskyt tohoto 

genotypu byl v jimi sledované populaci skotu menší než 1%. To ve své práci potvrzuje      

i Curi et al. (2009a). Jejich studie potvrzuje naše výsledky, kdy jako nejčastější genotyp 

uvádí shodně genotyp AG. Námi analyzovaná skupina není v Hardy-Weinbergově 

rovnováze, skutečně zjištěná frekvence heterozygotů byla poněkud vyšší než teoretická. 
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Tab.č. 10: Genotypové a alelové frekvence genu CAST 

Frekvence Genotyp Alela 

GG GC CC G C 

Absolutní  35 227 117 297 461 

Relativní  0,092 0,599 0,309 0,392 0,608 

Očekávaná 

absolutní  

58,185 180,629 140,185   

χ2 24,977  P<0,000004****   

****statisticky významné (P<0,00001) 

 

U lokusu CAST byly frekvence genotypů a alel získány u souboru zvířat o 379 

jedincích.  

Jak je zřejmé z tabulky č. 10, počet homozygotů GG byl 35, heterozygotů GC 227 

a homozygotů CC 117. Nejčetnějším genotypem byl heterozygotní GC (četnost 0,599), 

následoval homozygotní genotyp CC. Podíl těchto dvou genotypů činil 90,8 % z celé 

populace. Nejnižší četnost měl genotyp GG (0,092). Gábor et al. (2011) ve své studii 

slovenského strakatého skotu uvádí, v souladu s našimi výsledky, jako nejčetnější 

heterozygotní genotyp GC s frekvencí (0,4474), ale zároveň i genotyp homozygotní CC 

s identickou frekvencí. Frekvence genotypu GG byla 0,1052. Ovšem z výsledků je patrné, 

že se jedná o malou skupinu zvířat, kdy bylo genotypizováno celkem 38 jedinců, z toho 

pouze 4 zvířata měla genotyp GG. Studie Kök et al.(2013) ukazuje, že heterozygotní 

genotyp byl nejčetnější stejně jako v naší populaci českého strakatého skotu jak  

u čistokrevného tureckého skotu (0,499), tak i u kříženců (0,470) s celkovou frekvencí 

0,492. Nejméně četný genotyp CC měl celkovou frekvenci 0,315 (n=132). 

Výše uvedeným genotypovým frekvencím odpovídají zjištěné alelické frekvence. 

Frekvence alely C byla výrazně vyšší než alely G. Alela C měla frekvenci 0,608 a alela 

G byla v populaci zastoupena podílem 0,392. Ve studii Kök et al. (2013) byla zjištěna 

vysoká frekvence alely C u čistokrevného tureckého skotu grey steppe (šedé stepní) 0,507 

(n=71) a vyšší frekvenci této alely pozorovali u kříženců 0,623 (n=61) s tím, že celková 

frekvence alely C byla 0,561. Vysoká frekvence alely C byla pozorována i v práci 

Schenkel et al. (2006), kteří uvádějí frekvenci této alely 0,629 a pro alelu G 0,371  

u plemen angus, limousin, charolais a simmental. I v dalších pracích  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 populacích kříženců téměr shodná průměrná frekvence příznivé alely C, 
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a to 72%, 72%, 64%, 69,3% a 75%. Van Eenenaam et al. (2007) zaznamenali frekvenci 

alely C v rozmezí 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/RsaI lokusu 0,64 u plemene aberdeen angus, také Curi et al. (2009b) uvádějí 

frekvenci této alely u čistého plemene Nellore 0,623. 

 

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

Frekvence Genotyp Alela 

AA AB BB A B 

Absolutní  246 124 8 616 140 

Relativní  0,651 0,328 0,021 0,815 0,185 

Očekávaná 

absolutní  

250,963 114,074 12,963   

χ2 2,862  P<0,239-   

-statisticky nevýznamné 

 

Na základě výsledků genotypizace 378 jedinců populace býků českého strakatého 

skotu byly spočteny genotypové a alelické frekvence v myostatinovém genu.   

Nejčetnějším genotypem byl homozygotní AA, který jsme zjistili u 246 jedinců, 

čemuž odpovídá četnost zastoupení v populaci 0,651. Následoval heterozygotní genotyp 

AB, vyskytující se u 124 jedinců. Frekvence tohoto genotypu v populaci tedy byla 

stanovena na 0,328. Nejnižší četnost měl genotyp BB, jehož podíl v populaci činil 

pouhých 0,021. Tomu odpovídá i frekvence daných alel. Alela A měla frekvenci 0,815 

 a alela B byla v populaci v zastoupení 0,185 viz. tab. č. 11. Podobné výsledky 

genotypizace byly dosaženy v práci Zhang et al. (2007) u 3 čínských plemen - Nayang 

(n=210), Qinchuan (n=93) a Jiaxian (n=108). U plemen Nayang a Qinchuan genotyp BB 

nebyl zjištěn, u Jiaxian byla frekvence genotypu velmi nízká 0,009, což odpovídá i námi 

pozorovaným pouze 8 jedincům. Frekvence genotypu AA byla u čínských plemen větší 

(v porovnání se zjištěnou frekvencí). Pohybovala se v rozmezí od 0,910 u čínského 

plemene Nanyang  přes 0,935 u plemene Jiaxian do 0,946 u plemene Quichuan. Velmi 

četnou byla alela A s nejvyšší frekvencí u plemene Quinchuan 0,973 následovalo plemeno 

Jiaxian 0,963 a 0,955 byla frekvence u plemene Nanyang. Alela B dosahovala frekvence 

v průměru u tří plemen pouze 0,036. 
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Tab. č. 12: Genotypové a alelové frekvence genu MYF5 

Frekvence Genotyp Alela 

AA AB BB A B 

Absolutní  59 217 105 335 427 

Relativní  0,155 0,570 0,276 0,440 0,560 

Očekávaná 

absolutní  

73,640 187,723 119,639   

χ2 9,268  P<0,009718**   

**statisticky významné (P<0,01) 

 

U 381 býků českého strakatého skotu byly spočteny genotypové a alelické 

frekvence  v genu pro MYF5. 

Býků homozygotního genotypu AA bylo 59, heterozygotního genotypu AB 217      

a homozygotního genotypu BB 105 (tab. č.12). Nejčetnějším genotypem byl 

heterozygotní AB (četnost 0,570), následoval homozygotní genotyp BB. Podíl těchto dvou 

genotypů činil 84,5 % z celé populace. Tomu odpovídá i frekvence alel. Alela B měla 

frekvenci 0,560 a alela A byla v populaci v zastoupení 0,440. Rozdílných výsledků 

dosáhli Zhang et al. (2007), kteří u tří čínských plemen shledali jako nejčetnější genotyp 

homozygotní BB u všech tří plemen (Nanyang - 0,695, Quinchuan - 0,559, Jiaxian - 

0,541). Ovšem homozygotní genotyp AA byl podobně jako u naší sledované populace 

nejméně četným (Nanyang - 0,040, Quinchuan - 0,043 a Jiaxian - 0,036). To odpovídá  

i průměrné četnosti alel u všech tří čínských plemen, kdy alela B se zastoupením 77,9% 

převládá nad alelou A, které bylo v populaci pouze 22,1%. Velmi podobných výsledků 

jako v naší práci bylo dosaženo v práci Chuang and Kim (2005), u korejské populace 

skotu (n=280) byl nejčetnější heterozygotní genotyp s frekvencí 48,9%, následovaný 

homozygotním genotypem BB 42,2 %. Jako nejméně četný pak zjistili genotyp AA               

s frekvencí 8,9 %. U jimi sledované populace dosahovala alela B četnosti 0,67 a alela A 

četnosti 0,33. Ujan et al. (2011) ve své práci popisují genotypové a alelové frekvence        

u pěti čínských plemen skotu - JiaXian (JXR), Luxi (LX), Nanyang (NY), Qinchuan (QC) 

a XiaNan (XN), převládal genotyp AB u všech plemen. Nejvyšší frekvence uvedeného 

genotypu byla u plemene LX 0,785; následovalo plemeno XN s frekvencí 0,736. Pořadí 

dalších plemen bylo následující JXR - 0,713, QC - 0,663 a NY - 0,649. Nejvyšší frekvenci 

alely A vykazovalo plemeno JXR s hodnotou 0,760 a nejnižší pak plemeno NY 

s frekvencí 0,629. Citovaní autoři uvádějí, že u žádného testovaného plemene nebyly  
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v genu MYF5 zjištěni homozygoti BB (tj. homozygoti nesoucí nulovou alelu), což může 

být způsobeno buď nízkou frekvencí alely, B nebo možným letálním účinkem alely B. 

 

6.3 Asociační analýza polymorfismu genů a chemického složení masa 
 

Pro skupiny býčků s příslušným genotypem byly stanoveny základní chemické 

charakteristiky masa: obsah sušiny, bílkovin, tuku a popelovin. 

 

Tab. č. 13: Chemické složení masa pro genotyp CAPN (průměrné nejmenší čtverce 

± směrodatná odchylka)  

  

AA 

CAPN 

AG 

 

GG 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,09  

Sušina (%) 26,240 ± 0,340 26,308A ± 0,220 25,903B ± 0,228 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,81  

Tuk (%) 2,435 ± 0,285 2,541 ± 0,238 2,626 ± 0,233 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  68,53  

Bílkoviny (%) 21,507 ± 0,258 21,476 ±0,215 21,440 ± 0,211 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0011  

R2 (%)  66,26  

Popeloviny (%) 1,082 ± 0,017 1,070A ± 0,014 1,095B ± 0,014 

A,Bhodnoty označené různými písmeny se statisticky významně liší (P<0,01) 
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Hui et al. (2012) uvádějí, že obsah tuku v hovězím mase by se měl pohybovat 

minimálně na úrovni 3 %. Bylo prokázáno, že intramuskulární tuk ovlivňuje křehkost, 

šťavnatost, vůni a chuť masa. To potvrzuje ve  své práci i Dikerman (1987), který tvrdí, 

že 3 % tuku při mramorování libového masa poskytuje optimum křehkosti.  Ingr (1996) 

uvádí jako optimální podíl intramuskulárního tuku 2 % (20 g/kg), což zajistí optimální 

senzorické vlastnosti hovězího masa po tepelné úpravě.  Naše vzorky vykazovaly hodnoty 

přesně mezi těmito dvěma názory a to od hodnoty 2,44 % u genotypu AA po 2,63 %  

u genotypu GG. 

Steinhauser et al. (1995) ve své publikaci uvádí v hovězím mase průměrný obsah 

bílkovin 20,6%. Rovněž tato hodnota je velmi blízká našim hodnotám u všech genotypů 

genu CAPN. Nejnižší hodnotu měl genotyp homozygotní GG 21,44 % a nejvyšší 

homozygotní genotyp AA 21,51%.  

Signifikantní rozdíly mezi genotypy pro gen CAPN byla zjištěna pouze u sušiny  

a popelovin na hladině významnosti (P<0,01). Jednalo se o vždy o rozdíl mezi genotypy 

AG a GG. U sušiny byl vyšší obsah u genotypu AG, u popelovin u GG. Pipek a Jirotková 

(2001) udávají obsah popelovin 1 - 1,5 %. Naše hodnoty byly odpovídající těmto údajům. 

Bureš a Bartoň (2012) studovali vliv plemenné příslušnosti býků na chemické  

a senzorické charakteristiky masa, kde zjistili u českého strakatého skotu obsah bílkovin 

220,5 g/kg, tuku 16,9 g/kg a sušiny 254,6 g/kg.  

Údaje naměřené pro gen calapastinu byly velmi obdobné pro gen calpain. Jediný 

zjištěný průkazný rozdíl byl u sušiny mezi genotypy GC a CC, v mase býčků 

heterozygotního genotypu byl vyšší obsah (tab.č. 14). 
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Tab. č. 14: Chemické složení masa pro genotyp CAST (průměrné nejmenší čtverce 

± směrodatná odchylka)  

  

GG 

CAST 

GC 

 

CC 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,09  

Sušina (%) 26,240 ± 0,340 26,308A ± 0,220 25,903B ± 0,228 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,81  

Tuk (%) 2,618 ± 0,332 2,347 ± 0,215 2,637  ± 0,221 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  68,54  

Bílkoviny (%) 21,532 ± 0,300 21,442 ± 0,196 21,449 ± 0,200 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0011  

R2 (%)  66,27  

Popeloviny (%) 1,083 ± 0,020 1,074 ± 0,013 1,089 ± 0,013 

A,Bhodnoty označené různými písmeny se statisticky významně liší (P<0,01) 

 

Diskuze s literárními zdroji je obtížná, neboť je literatura na toto téma prozatím 

chudá pro lokusy calpastatin, myostatin a MYF5. Námi zjištěné údaje pro MSTN a MYF5 

ukazují tab. č. 14,15 a 16 
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Tab. č. 15:  Chemické složení masa pro genotyp MSTN (průměrné nejmenší 

čtverce ± směrodatná odchylka)  

 

  

AA 

MSTN 

AB 

 

BB 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,09  

Sušina (%) 26,103 ± 0,128 25,884 ± 0,174 26,464 ± 0,570 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,81  

Tuk (%) 2,549 ± 0,125 2,715 ± 0,169 2,339 ± 0,556 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  68,54  

Bílkoviny (%) 21,370 ± 0,113 21,184 ± 0,154 21,869 ± 0,502 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0011  

R2 (%)  66,27  

Popeloviny (%) 1,089 ± 0,007 1,079 ± 0,010 1,078 ± 0,033 
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Tab. č. 16:  Chemické složení masa pro genotyp MYF5( průměrné nejmenší 

čtverce ± směrodatná odchylka)  

 

  

AA 

MYF5 

AB 

 

BB 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,09  

Sušina (%) 26,135 ± 0,279 26,252 ± 0,226 26,064 ± 0,249 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  91,81  

Tuk (%) 2,613 ± 0,272 2,401 ± 0,220 2,589 ± 0,243 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0001  

R2 (%)  68,54  

Bílkoviny (%) 21,355 ± 0,246 21,516 ± 0,199 21,552 ± 0,219 

P hodnota pro 

významnost modelu 

 0,0011  

R2 (%)  66,27  

Popeloviny (%) 1,093 ± 0,016 1,073 ± 0,013 1,081 ± 0,014 

   

Jak je z tabulek patrné, byl zjištěn vysoký koeficient determinace v mnoha 

případech přesahujících 90 %, a to především u sušiny a tuku. To ukazuje, že zařazené 

faktory vysvětlují podstatnou část variance.   

 

6.4 Asociační analýza polymorfismu genů a ukazatelů kvality masa 
 

 U výše zmiňovaných lokusů byly hodnoceny následující charakteristiky: síla střihu          

u masa syrového a grilovaného, barevná spektra a, b, L, dále pH masa, vaznost a teplota. 

Veškeré údaje jsou shrnuty v tab. č. 17 pro lokus CAPN, tab. č. 18 pro CAST, tab.č. 19 

pro myostatinový gen a tab. č. 20 pro gen MYF5. Všechny ukazatele byly hodnoceny  

1., 14. a 28. den post mortem. 
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Tab.17: Asociační analýza genu CAPN s charakteristikami kvality masa 

(průměrné nejmenší čtverce ± směrodatná odchylka) 

 

 

Vlastnost 

 

zrání* 

 

AA 

CAPN 

AG 

 

GG 

WB_syrové 1 

2 

3 

6,322 ± 0,575 

6,108 ±0,531 

4,168 ± 0,588 

5,978 ± 0,546 

6,119 ± 0,504 

4,638 ± 0,303 

5,898 ± 0,527 

5,808 ± 0,487 

4,225 ± 0,380 

WB_grilované 1 

2 

3 

22,486 ± 2,571 

13,918 ± 1,921 

11,795 ± 1,993 

21,452 ± 2,441 

13,750 ± 1,824 

12,455a ± 1,028 

22,207 ± 2,357 

14,688 ± 1,762 

14,395b ± 1,288 

barva_a 1 

2 

3 

7,097a ± 0,685 

8,972 ± 0,864 

6,400 ± 0,831 

6,594 ± 0,650 

8,720 ± 0,820 

6,968a ± 0,428 

6,380b ± 0,628 

8,512 ± 0,792 

7,824b ± 0,537 

barva_b 1 

2 

3 

5,197 ± 0,643 

7,175 ± 0,791 

5,271A ± 0,830 

5,287 ± 0,611 

7,434 ± 0,751 

6,555 ± 0,428 

5,471 ± 0,590 

7,380 ± 0,725 

7,277B ± 0,536 

barva_L 1 

2 

3 

36,566 ± 1,731 

36,798 ± 1,503 

35,344A ± 1,541 

36,767 ± 1,302 

37,415 ± 1,428 

38,984B ± 0,794 

36,584 ± 1,257 

37,104 ± 1,379 

39,325B ± 0,995 

pH 1 

2 

3 

5,675 ± 0,163 

5,552 ± 0,164 

6,186Aa ± 0,231 

5,714 ± 0,155 

5,658 ± 0,155 

5,737b ± 0,119 

5,771 ± 0,150 

5,686 ± 0,150 

5,656B ± 0,149 

Vaznost 1 

2 

3 

37,938 ± 14,027 

38,013 ± 14,436 

87,750A ± 21,709 

40,989 ± 13,317 

45,585 ± 13,706 

57,878 ± 10,470 

42,976 ± 12,859 

44,327 ± 13,235 

48,310B ± 13,039 

Teplota 1 11,679 ± 1,134 11,875 ±1,077 12,029 ±1,040 

*1 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání; 

WB – Warner-Bratzler střižná síla; 

A,Bhodnoty označené různými písmeny se statisticky významně liší (P<0,01); 

a,bhodnoty se statisticky významně liší (P<0,05) 

 

V naší skupině kříženců českého strakatého skotu nebyla prokázána asociace 

tohoto genu s křehkostí masa, konkrétně s Warner-Bratzlerovou střižnou silou u masa 
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syrového, jak u masa čerstvě bouraného, tak po určité době zrání. Naproti tomu u masa 

grilovaného po 4 týdnech zrání byly pozorovány průkazné rozdíly na hladině 

významnosti  P<0,05 mezi genotypy AG a GG. Dle údajů uvedených v tabulce lze říci, 

že nejvyšší střižná síla byla zjištěna u genotypu AA, tedy býčci s tímto genotypem měli 

nejtužší maso a nejnižší u genotypu GG u masa syrového (GG < AG < AA). Maso 

grilované mělo nejnižší střižnou sílu u genotypu AG < AA < GG, u býčků AG byla nejnižší 

hodnota střižné síly, tedy nejvyšší křehkost.  Page et al. (2002) ve své práci prokázali 

signifikantní vztah mezi střižnou sílou a markerem CAPN530 (P<0,05), kde prokázali 

příznivý efekt alely G, ta má nižší střižnou sílu což má příznivý vliv na křehkost masa  

u kříženců skotu (Bos taurus). U Bos indicus popisují omezenou využitelnost u markeru 

CAPN316 z toho důvodu, že alela C byla nalezena jen s frekvencí 1% u heterozygotních 

jedinců plemene brahman. Page et al. (2004) provedli analýzu SNP markeru 316 a 530, 

kde popsali asociaci genotypu a fenotypu u obou markerů. Homozygotní zvířata 

obsahující alelu C u markeru 316 měli nižší střižnou sílu (P = 0,02) než zvířata s genotypy 

CG nebo GG, zatímco zvířata s homozygotním genotypem GG u markeru 530 mělai nižší 

střižnou sílu (P = 0,04) než zvířata s genotypy AG nebo AA. Dokázali, že haplotyp G/A 

(CAPN316/CAPN530) má vyšší střižnou sílu než haplotyp G/C. Page et al., (2004)  

v předchozích studií CAPN1 haplotypy u amerického simentálského skotu složené  

z genotypů 316-530 genotypů rozdělili na čtyři třídy fenotypových účinků: CG jemný, 

GG střední, GA tuhý, a CA nevyčíslitelný (vzácný). Corva et al. (2007) ovšem na rozdíl 

od předchozích prací zjistili u plemene hefeford a angus asociaci u markeru 530 mezi 

alelou A a nižší silou střihu v porovnání s alelou G. White et al. (2005) ve své práci 

uvádějí, že maso s genotypem CC je více křehké než genotypu GG (P<0,001), což 

potvrzují ve svých pracích i Page et al. (2002, 2004). Dále ve svých pracích ukazuje  

i využitelnost markeru CAPN 4751 jako potencionálního ukazatele křehkosti masa  

u skotu. 

Další signifikantní rozdíly, rozdíly byly zjištěny u barvy masa v barevném 

systému CIE Lab. Velmi průkazné rozdíly byly u žlutého spektra a světlosti, v obou 

případech po 28 dnech zrání. U žlutého spektra (barva_b) byly průkazné rozdíly mezi 

genotypy AA a GG na hladině významnosti P<0,01, stejnak tak u světlosti (barva_L) byl 

průkazný rozdíl mezi genotypy AA a GG, ale zároveň i genotypy AA a AG. U červeného 

spektra (barva_a) byly pozorovány průkazné rozdíly u čerstvého masa mezi genotypy  

AA a GG a současně u masa po 4 týdnech zrání mezi genotypy AG a GG (P<0,05).  
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U pH a vaznosti masa byla prokázána asociace genotypů na hladině významnosti 

P<0,01 mezi genotypy AA a GG, vždy po době zrání po 28 dnech. U pH byla zároveň po 

stejné době zrání asociace mezi genotypy AA a AG (P<0,05). Hui et al. (2012) ve své 

práci uvádí, že vaznost masa je silně ovlivňována hodnotou pH. Při hodnotě pH 6 

dosahuje hovězí maso nejnižší šťavnatosti a zároveň při této hodnotě je většina vody 

vázána na bílkoviny, které maso obsahuje. Dle Wu et al. (2014) se hodnoty pH pohybují 

u hovězího masa od 5,42 do 6,99. Při dobách zrání se jevilo jako nejkřehčí maso 1. den 

postmortem pH < 5,8, 7. den bylo nejkřehčí maso s hodnotou pH > 6,2 a po 27 dnech 

zrání bylo hovězí maso nejkřehčí se středními hodnotami pH 5,80 – 6,19. Silva et al. 

(1999) ve své práci měřili pH 28 h postmortem ve svalu pomocí kombinované skleněné 

elektrody pH metru Crison 2002, kdy svaly byly následně rozděleny do tří skupin: 

normální pH (5,5 - 5,8) mírné DFD masa (5,8 <pH <6,2) a DFD (pH 6,2 až 6,7). 
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Tab. 18: Asociační analýza genu CAST s charakteristikami kvality masa 

(průměrné nejmenší čtverce ± směrodatná odchylka) 

 

 

 

Vlastnost 

 

zrání* 

 

GG 

CAST 

GC 

 

CC 

WB_syrové 1 

2 

3 

6,521a ± 0,634 

6,193 ± 0,586 

- 

5,774b ± 0,522 

5,868 ±0,482 

3,711A ± 0,491 

5,902 ± 0,537 

5,973 ± 0,495 

4,976B ± 0,324 

WB_grilované 1 

2 

3 

22,452 ± 2,835 

14,922 ±2,118 

- 

21,583 ± 2,333 

13,438 ± 1,744 

11,695 ±1,663 

22,111 ± 2,398 

13,997 ± 1,792 

14,068 ± 1,098 

barva_a 1 

2 

3 

7,549A ± 0,754 

9,878A ± 0,953 

- 

6,222B ± 0,621 

8,139B ± 0,784 

6,393a ±0,693 

6,298B ± 0,638 

8,188B ± 0,806 

7,735b ± 0,458 

barva_b 1 

2 

3 

6,065Aa ± 0,709 

8,306Aa ± 0,872 

- 

5,054b ± 0,584 

7,085b ± 0,718 

5,683a ± 0,692 

4,837B ± 0,600 

6,598B ± 0,738 

7,052b ± 0,457 

barva_L 1 

2 

3 

36,607 ± 1,512 

37,131 ± 1,657 

- 

37,112a ± 1,244 

37,638a ± 1,365 

37,897 ± 1,285 

36,199b ± 1,279 

36,548b ± 1,402 

37,872 ± 0,849 

pH 1 

2 

3 

5,564a ± 0,180 

5,459Aa ± 0,180 

- 

5,799b ± 0,148 

5,727B ± 0,148 

6,055a ± 0,193 

5,796b ± 0,152 

5,710b ± 0,153 

5,664b ± 0,127 

Vaznost 1 

2 

3 

27,861a ± 15,463 

26,835Aa ±15,915 

- 

46,872b ± 12,730 

50,943B ± 13,101 

77,572 ± 17,824 

47,171b ± 13,081 

50,149b ± 13,462 

51,719 ± 11,194 

Teplota 1 11,009a ± 1,251 11,805A ± 1,029 12,770Bb ± 1,058 

*1 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání, WB – Warner-

Bratzler střižná síla; 

A,Bhodnoty označené různými písmeny se statisticky významně liší (P<0,01); 

a,bhodnoty se statisticky významně liší (P<0,05). 

 

U CAST byly průkazné rozdíly WBSF u masa syrového čerstvého na hladině 

významnosti (P<0,05) mezi genotypy GG a GC a zároveň i mezi genotypy GC a CC po 
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28 dnech zrání na hladině významnosti (P<0,01). U masa grilovaného na rozdíl od genu 

CAPN nebyl zjištěn žádný statisticky významný rozdíl mezi genotypy a délkou 

skladování masa. I přesto se jevilo jako maso nejkřehčí s genotypem GC, následoval 

genotyp CC a jako nejtužší bylo zjištěno maso s genotypem GG (GC < CC < GG).  

U všech genotypů bylo pozorováno, že maso mělo nejnižší střižnou sílu s přibývající 

dobou zrání a tedy maso bylo nejkřehčí, což vykazují nejnižší hodnoty, kde je 

pozorováno, že s přibývajícími dny, klesá střižná síla. U tří francouzských plemen skotu 

Charolaise, Limousine a Blond d’ Aquitaine prováděl asociční studii Allais et al. (2011), 

využili 3 SNP markery pro CAST a 4 SNP markery pro CAPN1 gen a jako kvantitativní 

znak byla studována také Warner-Bratzlerova střižná síla. Uvádí, že alela G má 

signifikantní vliv na střižnou sílu v chovu těchto plemen. U skotu plemene Nellore 

pozorovali aditivní efekt ve všech obdobích zrání masa 7. až 21. den, kdy UOG-CAST1 

marker ukázal jako příznivou alelu alelu C a G jako alelu dominantní. Avšak zvířata 

s genotypem CC měla maso křehčí než zvířata s genotypem GC a GG (Pinto et al., 2010). 

Corva et al. (2007) ve své práci, zabývající se SNP2887 markerem u CAST genu na 

plemenu Angus a Hereford chovaných v Argentině uvádějí, že neměl významný 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 významným zjemněním masa po post mortem zrání.  

Barva masa měla velmi signifikantní rozdíly jak u spektra žlutého, stejně tak 

červeného i u světlosti.  Mezi genotypy GG > GC a zároveň GG > CC u spektra 

červeného (barva_a) byl průkazný rozdíl na hladině významnosti (P<0,01) jak  

u čerstvého masa, tak u masa po dvou týdnech zrání. Po třech týdnech zrání byl rozdíl 

mezi genotypy GC < CC na hladině významnosti (P<0,05). U spektra žlutého byly též 

pozorovány významnosti u všech dob skladování, tedy jak u masa čerstvého, tak po  

14 a 28 dnech skladování. Na hladině významnosti (P<0,01) u čerstvého masa mezi 

genotypy GG > CC tak i po 14 dnech zrání. Na hladině významnosti (P<0,05) u masa 

čerstvého zároveň i po 14 dnech zrání mezi genotypy GG > GC a po 28 dnech zrání mezi 

genotypy GC < CC. Barva L* byla průkazná mezi genotypy GC > CC v den porážky  

a týden po porážce na hladině významnosti (P<0,05). 

Signifikantní asociace tohoto polymorfismu byly pozorovány pro pH i vaznost 

vody na rozdíl od polymorfismu genu CAPN ve všech dobách zrání mimo 28. den.  

U čerstvého masa byly rozdíly v pH mezi genotypy GG < GC a zároveň GG < CC na 

hladině významnosti (P<0,05). Po 14 dnech skladování byl průkazný rozdíl mezi 
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genotypy GG < GC na hladině (P<0,01) a zároveň GG < CC (P<0,05). Rozdíly mezi 

genotypy GC > CC po 28 dnech zrání na hladině (P<0,05). Nejnižší hodnota pH 5,46 

byla u genotypu GG 14. den a nejvyšší 6,06 u genotypu GC 28. den zrání. Signifikantní 

asociace polymorfismu byla pozorována i u vaznosti vody, přičemž genotyp GC byl 

asociován s nejvyšší vaznosti vody (GC > CC > GG). Průkazný rozdíl (P<0,05) byl 

nalezen mezi genotypy GG a GC i mezi genotypy GG a CC 1. den. Průkazné rozdíly byly 

také po dvou týdnech zrání masa mezi genotypy GG a GC (P<0,01) a mezi GG a CC 

(P<0,05).  
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Tab. 19: Asociační analýza genu MSTN s charakteristikami kvality masa 

(průměrné nejmenší čtverce ± směrodatná odchylka) 

 

Vlastnost 

 

zrání* 

 

AA 

MSTN 

AB 

 

BB 

WB_syrové 1 

2 

3 

5,635A ± 0,493 

5,762A ± 0,455 

4,314 ± 0,357 

6,460B ± 0,499 

6,288B ± 0,460 

4,374 ± 0,453 

6,104 ± 0,805 

5,985 ± 0,743 

- 

WB_grilované 1 

2 

3 

21,853A ± 2,201 

13,007A ± 1,645 

11,863 ± 1,210 

24,477B ± 2,228 

15,383B ± 1,665 

13,901 ± 1,537 

19,816 ± 3,596 

13,966 ± 2,688 

- 

barva_a 1 

2 

3 

6,428A ± 0,586 

8,704A ± 0,740 

6,191A ± 0,504 

7,055B ± 0,593 

9,692Ba ± 0,749 

7,938B ± 0,641 

6,587 ± 0,958 

7,807b ± 1,209 

- 

barva_b 1 

2 

3 

5,261A ± 0,551 

7,392A ± 0,677 

5,216A ± 0,504 

5,769B ± 0,558 

8,235Ba ± 0,686 

7,520B ± 0,640 

4,925 ± 0,900 

6,362b ± 1,107 

- 

barva_L 1 

2 

3 

36,753 ± 1,174 

37,583 ±1,287 

36,039A ± 0,935 

36,144 ± 1,188 

36,865 ± 1,303 

39,730B ± 1,188 

37,022 ± 1,918 

36,869 ± 2,103 

- 

pH 1 

2 

3 

5,731A ± 0,140 

5,659A ± 0,140 

6,087A ± 0,140 

5,593B ± 0,141 

5,525B ± 0,142 

5,633B ± 0,178 

5,835 ± 0,229 

5,711 ± 0,229 

- 

Vaznost 1 

2 

3 

38,756A ± 12,008 

46,481 ± 12,359 

83,492A ± 12,823 

25,969Ba ± 

12,154 

31,693 ± 12,509 

45,799B ± 15,694 

57,178b ± 19,617 

49,753 ± 20,190 

- 

Teplota 1 12,841A ± 0,971 11,962B ± 0,983 10,781 ± 1,586 

*1 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání; 

WB – Warner-Bratzler střižná síla 

A,Bhodnoty označené různými písmeny se statisticky významně liší (P<0,01); 

a,bhodnoty se statisticky významně liší (P<0,05) 

 

U genu myostatinu, kde byl studován polymorfismus MSTN-DraI asociační 

analýza prokázala průkaznou asociaci tohoto genu s křehkostí masa, konkrétně s Warner-
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Bratzler střižnou silou byla zjištěna průkazná asociace na hladině významnosti (P<0,01) 

u masa syrového i grilovaného 1. den a 28. den zrání mezi genotypy AA < AB.  

U hodnot a*, b* pro barvu masa byla pozorována statistická průkaznost (P<0,01), 

kdy trend genotypů 1., 14. a 28. den byl následující AA < AB a zároveň při průkaznosti 

(P<0,05) 14. den byl trend genotypů AB > BB. U hodnoty L* pro barvu masa byl sice 

pozorován trend  BB > AA > AB, ale rozdíly byly pozorovány pouze mezi genotypy  

AA a AB po 28 dnech zrání, kdy trend byl AA < AB (P<0,01). 

Tato studie dále prokázala signifikantní rozdíly v pH u všech dob zrání mezi 

genotypy AA > AB (P < 0,05). Zároveň rozdíly ve vaznosti masa byly signifikantní 

(P<0,01) 1. a 14. den mezi genotypy AA > AB a na hladině významnosti (P<0,05) také 

1. den mezi genotypy AB < BB. V této studii je sice pozitivní vliv alely A, ale dá se 

předpokládat, že tento nesoulad je způsobený nerovnoměrným rozložením genotypů 

v pozorované populaci (n=378), kdy pouze 8 jedinců mělo genotyp BB. Diskuze 

s literárními zdroji je velmi obtížná, neboť na toto téma není literatura obsáhlá. 
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Tab. 20: Asociační analýza genu MYF5 s charakteristikami kvality masa 

(průměrné nejmenší čtverce ± směrodatná odchylka) 

 

 

Vlastnost 

 

zrání* 

 

AA 

MYF5 

AB 

 

BB 

WB_syrové 1 

2 

3 

6,314A ± 0,577 

6,488A ± 0,532 

4,714 ± 0,556 

5,669B ± 0,540 

5,723B ± 0,499 

4,722a ± 0,360 

6,215A ± 0,534 

5,825B ± 0,493 

3,595b ± 0,503 

WB_grilované 1 

2 

3 

23,411a ± 2,576 

15,521Aa ± 1,925 

15,496 ± 1,887 

20,829b ± 2,414 

13,629b ± 1,804 

11,534 ± 1,221 

21,905 ± 2,385 

13,206B ± 1,782 

11,615 ± 1,705 

barva_a 1 

2 

3 

6,802 ± 0,686 

9,053 ± 0,866 

6,369a ± 0,786 

6,675 ± 0,642 

8,516 ± 0,812 

7,389 ± 0,508 

6,594 ± 0,635 

8,635 ± 0,802 

7,435b ± 0,710 

barva_b 1 

2 

3 

5,248 ± 0,645 

7,445 ± 0,793 

5,405 ± 0,785 

5,343 ± 0,604 

7,134 ± 0,743 

6,661 ± 0,508 

5,365 ± 0,597 

7,410 ± 0,734 

7,038 ± 0,710 

barva_L 1 

2 

3 

36,702 ± 1,374 

37,148 ± 1,507 

37,266 ± 1,458 

36,228 ± 1,287 

36,646 ± 1,412 

36,820a ± 0,943 

36,989 ± 1,272 

37,523 ± 1,395 

39,567b ± 1,317 

pH 1 

2 

3 

5,604Aa ± 0,164 

5,479A ± 0,164 

5,834 ± 0,218 

5,788B ± 0,153 

5,685B ± 0,154 

5,797 ± 0,141 

5,768b ± 0,152 

5,732B ± 0,152 

5,948 ± 0,197 

Vaznost 1 

2 

3 

34,949 ± 14,053 

33,246A ± 14,463 

62,692 ± 19,443 

44,728 ± 13,168 

46,355B ± 13,553 

62,314 ± 12,407 

42,226 ± 13,011 

48,325B ± 13,390 

68,931 ± 17,997 

Teplota 1 11,907 ± 1,367 12,475A ± 1,065 11,202B ± 1,052 

 

*1 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání; 

WB – Warner-Bratzler střižná síla; 

A,Bhodnoty označené různými písmeny se statisticky významně liší (P<0,01); 

a,bhodnoty se statisticky významně liší (P<0,05). 
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Pro studium genu MYF5 byl vybrán SNP (A/G) v intronu 2. V našem souboru 

zvířat byly nalezeny signifikantní rozdíly mezi genotypy genu MYF5 pro křehkost masa 

syrového i tepelně upraveného grilováním. Tyto rozdíly mezi genotypy byly pozorovány 

na hladině významnosti (P<0,01) 1., 14. den u syrového masa a také 14. den u masa 

grilovaného. 1. den u masa syrového byla vyšší WBSF u masa býčků s genotypem AA 

v porovnání s genotypem AB a zároveň BB. 14. den u syrového masa bylo pořadí 

genotypů AA > BB a AA > AB. U masa grilovaného byla vyšší střižná síla u genotypu AA 

než u BB. Na hladině významnosti (P<0,05) opět pro maso syrové i grilované, byly 

pozorovány rozdíly ve střižné síle po 28 dnech zrání syrového masa mezi genotypy  

AB > BB. Maso grilované ukazovalo rozdíly 1. a 14. den mezi genotypy AA > AB pro obě 

doby zrání masa.  

Na rozdíl od genu MSTN, kde bylo poukázáno na mnoho signifikantních rozdílů 

u barvy masa se u genu MYF5 jevily jako signifikantní rozdíly pouze u spektra červeného 

(barva_a) a u světlosti (barva_L). Oba rozdíly byly pozorovány na hladině významnosti 

(P<0,05) až po 28 dnech zrání,  v červeném spektru byl rozdíl mezi genotypy AA < AB  

a u světlosti se jednalo o rozdíl mezi genotypy AB < BB.  

Signifikantních rozdílů (P<0,01) bylo zjištěno mnoho i ve vztahu genu MYF5 

k pH masa, které byly pozorovány 1. a 14. den zrání. U čerstvého masa byl patrný trend 

genotypu AA < AB a po 14 dnech zrání pro genotypy AA < AB a AA < BB. Statistické 

rozdíly byly pozorovány také u čerstvého masa na hladině (P<0,05) mezi genotypy  

AA < BB. Zhang et al. (2005) ve své práci shrnuli vliv vyššího a normálního pH na kvalitu 

syrového a tepelně upraveného hovězího masa obecně. U masa syrového byla pozorována 

vaznost vody při vyšším pH 72,7 % zatímco při normálním pH 48,7 %, barva masa ve 

spektru červeném při vyšším pH 16,8 a při normálním pH byla hodnota spektra a* 19,3, 

u žlutého spektra při vyšším pH 6,1 a normální pH ve spektru b* 8,0. Byla hodnocena  

i světlost,  při vyšších hodnotách byly naměřeny hodnoty 36,7 a při hodnotách normálního 

pH byla hodnota L* 39,3. U tepelně upraveného masa byly tytéž hodnoty u barvy masa,  

a* spektrum nabývalo hodnot 9,2 při vyšší pH a 8,1 při normálním, b* spektrum 10,2 při 

vyšších hodnotách pH a 10,1 při normálních. Světlost L* 62,3 při vyšším pH a 63,2 s pH 

normálním. Všechny tyto hodnoty jsou srovnatelné s našimi hodnotami naměřenými pro 

všechny genotypy u všech vzorků až na spektrum a*, kde byly zjištěny hodnoty nižší. 

Pro vaznost vody byly pozorovány signifikantní rozdíly mezi genotypy AA a AB, 

i mezi genotypy AA a BB (P<0,01), přičemž genotyp BB byl asociován s nejvyšší vaznosti 
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vody, BB > AB > AA. Diskuze s literárními zdroji je velmi obtížná, neboť na toto téma 

není literatura obsáhlá. 

 

U asociační analýzy polymorfismu genů CAPN, CAST, MSTN a MYF5 byla 

použita modelová rovnice zahrnující faktory genotypy uvedených genů, jatka, plemeno  

a chov. V tab. č. 21 jsou uvedeny významnosti použitého modelu. 
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Tab. č. 21: Průkaznosti  modelu použitého pro analýzu kvality masa a koeficienty 

determinace  

 

Vlastnost Doba 

zrání* 

Pr > F 

Průkaznost 

modelu 

R2 (%) 

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 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání. 

 

Z tabulky lze vyčíst, že pro převážnou většinu hodnocených ukazatelů kvality 

masa je model průkazný. V tabulce jsou rovněž uvedeny koeficienty determinace, které 

jsou nižší, než u modelu použitého pro hodnocení chemického složení masa. Je tedy 

zřejmé, že na hodnocené ukazatele kvality působí řada dalších vlivů jak za života zvířete, 

tak post mortem, které zde zahrnuty nebyly. S ohledem na pracnost získání dat, vysokou 
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variabilitu, počet vlivů potenciálně ovlivňujících kvalitu masa je provedení statisticky 

spolehlivé analýzy obtížné.  Koeficient determinace se u všech ukazatelů kvality 

navyšoval s délkou zrání. 

 Protože u hovězího masa má značný vliv na jeho výslednou kvalitu doba zrání 

mezi porážkou a konzumací, zaměřili jsme se rovněž na tuto otázku. V tab. č. 22 jsou 

uvedeny koeficienty korelace mezi ukazateli kvality v 1., 14. a 28. dni po porážce.  
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Tab. č. 22: Korelační koeficienty mezi ukazateli v 1., 14. a 28. dni post mortem 

 

Vlastnost 

 

Doba 

zrání1 

Korelační koeficient 

Významnost 

Významnost 

efektu čas 

(Wilksův 

lambda test) 

Průkaznost 

modelu 

(test 

sfericity) 

1 2 3 

WB syrové 1  0.323 

0.0030** 

0.388 

0.0003*** 

 

 

0.8175 

 

 

0,0001****  2   0.765 

<0,0001**** 

 3    

WB_grilované 1  0.774 

<0.0001**** 

0.775 

<0.0001**** 

 

 

<0.0001**** 

 

 

<0.0001****  2   0.854 

<0.0001**** 

 3    

barva_a 1  0.521 

<0.0001**** 

0.590 

<0.0001**** 

 

 

0.0002*** 

 

 

0.0003***  2   0.589 

<0.0001**** 

 3    

barva_b 1  0.585 

<0.0001**** 

0.678 

<0.0001**** 

 

 

<0.0001**** 

 

 

0.0016**  2   0.652 

<0.0001**** 

 3    

barva_L 1  0.619 

<0.0001**** 

0.670 

<0.0001**** 

 

 

0.7741 

 

 

0.0216*  2   0.728 

<0.0001**** 

 3    

pH 1  0.969 

<0.0001**** 

0.929 

<.0001 

 

 

0.7902 

 

 

<0.0001****  2   0.959 

<0.0001**** 

 3    

Vaznost 1  0.941 

<0.0001**** 

0.930 

<0.0001**** 

 

 

0.0001**** 

 

 

<0.0001****  2   0.969 

<0.0001**** 

 3    
11 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání; WB – Warner-

Bratzler střižná síla; 

*P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001; ****P<0,0001 
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Korelační koeficienty byly statisticky významné u všech hodnocených ukazatelů, 

což ukazuje na význam kvality masa již při porážce. Pokud je maso křehké nebo má 

vysokou vaznost při porážce, bude kvalitní i po dvou nebo třech týdnech zrání a vice 

versa. Efekt času, tj. délky zrání, byl však v použitém modelu, zahrnujícím čtyři 

polymorfní geny, jatka, plemeno a chov statisticky průkazný pouze u textury masa 

grilovaného, barvy a*, barvy L* a vaznosti masa. Opět tedy lze konstatovat, že hodnocené 

ukazatele ovlivňuje kromě délky zrání řada dalších ukazatelů. Důležité však je, že vysoká 

významnost efektu délka zrání byla zjištěna u Warner-Bratzlerovy síly střihu grilovaného 

masa. Tento ukazatel se považuje za naprosto nejdůležitější pro kulinární hodnocení 

hovězího masa a pro tzv. „eating satisfaction“, tedy přijetí spotřebitelem. Diskuse 

s literárními zdroji je v případě popsané analýzy výše zmíněných čtyř lokusů obtížná, na 

podobnou analýzu jsme v dostupné literatuře nenarazili.  
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Tab. č. 23: Korelační koeficienty mezi ukazateli kvality masa v 1., 14. a 28. dni post 

mortem1 

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 

Barva a 1. den -0,597 Barva b 1. den -0,590 

Barva a 14. den -0,632 Barva b 14. den -0,628 

Barva a 28. den -0,667 Barva b 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: 

WBSF 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 Barva a 28. den -0,642 

Barva b 14 den -0,625 Barva b 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   

1všechny korelační koeficienty byly významné (P<0,0001) 

Z tab. č. 23 je patrné, že čím vyšší bylo pH 1. den tím nižší byla střižná síla masa 

syrového i grilovaného 1., 14. i 28. den. Stejnak tak barva a*, b* a L* byla nižší. Pouze 

korelace vaznost byla vyšší pro všechny doby zrání. Korelační koeficienty mezi pH 14. 

dnem a sledovanými vlastnostmi vykazují stejné hodnoty jako korelační koeficienty mezi 

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

Krom korelací uvedených v tab. č. 23 byly zjištěny tyto korelace mezi střižnou 

silou syrového a grilovaného masa v 1. dni byla 0,533, ve 14. dni 0,205 a ve 28. dni 0,276. 

Byly tedy poměrně nízké, přesáhly ale hranici statistické významnosti. Korelační 

koeficienty mezi obsahem sušiny, tuku a bílkovin na jedné straně a střižnou silou  
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a vazností v 1., 14. a 28 dni byly statisticky nevýznamné, málo přesahující nulovou 

hodnotu, pozitivní i negativní. 

 

Tab. č. 24: Významnost interakce mezi polymorfními typy, plemenem, chovem, 

jatkami a délkou zrání  

 

 

 

Vlastnost 

Wilksův lambda test pro interakce 

CAPN 

x délka 

zrání 

CAST 

x délka 

zrání 

MSTN 

x délka 

zrání 

MYF5 

x délka 

zrání 

Jatka 

x délka 

zrání 

Plemeno 

x délka 

zrání 

Chov 

x délka 

zrání 

WB_syrové 0,4785 0,9557 0,2711 0,7636 0,4089 0,7876 0,7891 

WB_grilov. 0,2063 0,4496 0,0910 0,5773 0,5748 0,9123 0,9540 

barva_a 0,0282* 0,4482 0,2522 0,0027** 0,5576 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* 0,9672 0,2760 0,8745 0,0908 

 

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

 

Z tab. č. 24 je patrné, že nebyla zjištěna statisticky významná interakce mezi 

genotypy CAPN, CAST, MSTN a MYF5 a délkou zrání pro ukazatele síla střihu u syrového 

i grilovaného masa, podobně pro pH masa. Stejně tak nebyla pro tyto ukazatele kvality 

masa významná interakce mezi jatky, plemenem a chovem na jedné straně a délkou zrání 

masa na straně druhé. 

Barvu masa „a“ ovlivnila interakce mezi CAPN, MYF5 a délkou zrání. Barvu „b“ 

ovlivnila interakce MYF5 x čas, barvu „L“ všechny interakce s výjimkou plemene x čas. 

Z tabulky je zřejmé, že změna barvy masa byla genotypy na lokusu MYF5 časem 

ovlivněna intenzivně a různě. Dále je patrné, že vaznost masa se mění různě rychle  

u různých genotypů calpainu a myostatinu. 

Tyto výsledky musejí být ovšem interpretovány velmi obezřetně z důvodu,  

že interakce s délkou zrání nejsou běžně analyzovány a jsou proto obtížně porovnatelné 

s literaturou. Z tohoto důvodu tedy lze doporučit další analýzy interakcí mezi 

polymorfismy a délkou zrání masa, totéž pro vliv plemene, chovu a jatek.  
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Tab. č. 25: Vliv interakce mezi genotypy pro CAST a CAPN  na ukazatele kvality 

masa 

 

Vlastnost Doba 

zrání* 

Významnost interakce  

CAPN x CAST  

WB_syrové 1 0.1181 

2 0.1921 

3 0.6863 

WB_grilované 1 0.7487 

2 0.2881 

3 0.0892 

barva_a 1 0.0285* 

2 0.1121 

3 0.0213* 

barva_b 1 0.6742 

2 0.1518 

3 0.0097** 

barva_L 1 0.2483 

2 0.4340 

3 0.1270 

pH 1 0.1657 

2 0.1235 

3 0.0546* 

Vaznost 1 0.3122 

2 0.3315 

3 0.6863 

*1 = čerstvé maso, 2 = po 2 týdnech zrání, 3 = po 4 týdnech zrání. 

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

 

V tab. č. 25 jsou uvedeny výsledky analýzy interakce mezi genotypy CAPN  

a CAST. Z výsledků je patrné, že interakce byla zjištěna jako statisticky významná pouze  

u malého počtu ukazatelů kvality masa. V literárních zdrojích je často vliv uvedených 

lokusů uváděn jako významný, zejména u křehkosti masa. Naše výsledky částečně 

potvrzují předešlá zjištění. U individuální analýzy polymorfismu lokusů CAPN a CAST 
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(tab. č. 17 a 18) byly zjištěny významné rozdíly 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 předpokládá, 

že bude významně ovlivněna síla střihu u hovězího masa při zahrnutí polymorfismu obou 

genotypů. Tato hypotéza nebyla potvrzena, interakce se jevila jako významná pouze  

u barvy a* a to v 1. a 28. dnu post mortem, dále u barvy b* a pH rovněž po 28 dnech zrání. 

Calpainový a calpastatinový komplex je významný pro zrání masa po porážce, které je 

však komplexním procesem ovlivněným řadou faktorů. Na základě námi zjištěných 

výsledků nelze jednoznačně potvrdit významný vliv interakce genotypů uvedených 

lokusů na kvalitu masa. 

Dané ukazatele jsme analyzovali i v interakci CAPN * CAST délka zrání s cílem 

zjistit, zda různé kombinace genotypů v čase různě zrají. Ani zde nebyl prokázán  

u většiny ukazatelů statistický významný efekt na kvalitu masa. Jako významný se jevil 

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

 

Tab. č. 26: Vliv interakce mezi genotypy pro CAST, CAPN  a délkou zrání na 

ukazatele kvality masa 

 

Vlastnost Významnost  interakce 

CAPN x CAST x délka zrání  

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 Závěr 
 

Předkládaná dizertační práce je zaměřena na studium genů ovlivňujících kvalitu 

hovězího masa.  

Analýza byla provedena celkem u 381 býčků českého stratého plemene a kříženců 

s plemenem holštýnským a ayrshirským. Býčci byli chováni v období mléčné výživy 

v individuálních kotcích, v období předvýkrmu ve volných stlaných kotcích ve skupinách 

po 14 kusech a v období vlastního výkrmu ve volné kotcové stáji s přistýláním. Býčci 

byli poraženi v průměrné porážkové hmotnosti 634,45 kg v průměrném věku 605,82 dní. 

Porážky jatečních býků (381 ks) byly provedeny na třech porážkových místech: Masokombinnát 

Písek (106 ks), Masokombinát Polička (147 ks) a Masombinát Kostelec (128 ks).  Po porážce 

byly odebrány vzorky masa ze svalu musculus longissimus lumbortum et thoracis (nízký 

roštěnec) o hmotnosti min. 1,2 kg z pravé poloviny JUT. Bylo stanoveno chemické 

složení masa, tj. obsah sušiny, bílkovin, tuku a popelovin.  Jako hlavní ukazatele kvality 

masa byly analyzovány křehkost (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 křehkost 

byl hodnocen u masa syrového a grilovaného.  

Genotypizace byla provedena metodou polymerázové řetězová reakce  

a polymorfismu délky restrikčních fragmentů.  Bylo genotypizováno celkem 381 ks zvířat 

pro lokus CAPN, 379 ks pro CAST, 378 ks  zvířat pro lokus MSTN a 381 ks zvířat pro 

MYF5. 

 Chemické složení masa a ukazatelé kvality byly hodnoceny ve vztahu ke genotypu 

na lokusech calpain, calpastatin, myostatin a MYF5. Statistické vyhodnocení bylo 

provedeno v programu SAS (Statistical Analysis System) verze 9.4. Byl použit GLM 

(General Linear Model), zobecněný lineární model. Genetická rovnováha populace byla 

hodnocena χ2 testem, který byl spočten v programu Statistika 12. Základní statistické 

popisné charakteristiky analyzovaných vlastností, výpočty byly provedeny v programu 

Microsoft Excel 2013. 

 Zjištěné výsledky lze shrnout takto: 

 

- Analyzovaná populace nebyla v genetické rovnováze pro lokus CAPN (P<0,05), 

CAST (P<0,00001), MYF5 (P<0,01). Lokus pro myostatin byl v genetické rovnováze.  
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- Polymorfismy v lokusu CAPN a CAST měly statisticky významný vliv na obsah 

sušiny a popela v mase (P<0,01). Polymorfismy v lokusech MYF5 a myostatin neměly 

statisticky významný vliv na chemické složení masa.  

- Model použitý pro analýzu chemického složení masa vykazoval vysoké 

koeficienty determinace, v mnoha případech přes 90%. Zejména vysoké byly koeficienty 

determinace pro obsah sušiny a tuku u všech čtyř lokusů.  

- Polymorfismus v lokusu CAPN vykázal statisticky významný vliv na ukazatel 

křehkost u grilovaného masa po 28 dnech zrání mezi genotypy AG a GG (P<0,05). 

Nejvyšší střižná síla grilovaného masa ve 28. dni post mortem byla zjištěna u genotypu 

AA, tedy býčci s tímto genotypem měli maso nejtužší a nejnižší u genotypu GG u masa 

syrového (GG < AG < AA).  

- Polymorfismus v lokusu CAPN měl statisticky významný vliv na barvu masa.      

Ve žlutém spektru „b“ byly významné rozdíly mezi genotypy AA a GG (P<0,01).              

Ve spektru světlost „L“ byly významné rozdíly mezi genotypy AA a GG, AA a AG 

(P<0,01). Uvedené rozdíly byly zjištěny ve 28. dnu. U červeného spektra „a“ byly 

zjištěny významné rozdíly mezi genotypy AA a GG v 1. dni, dále v 28. dni mezi genotypy 

AG a GG (P<0,05).  

- U pH a vaznosti masa byla zjištěna významná asociace mezi CAPN genotypy  

AA a GG (P<0,01) po 28 dnech zrání. U pH byla po stejné době zrání také asociace mezi 

genotypy AA a AG (P<0,05). 

- Polymorfismus v lokusu CAST vykázal statisticky významné rozdíly v síle střihu 

mezi genotypy GG a GC 1. den u masa syrového (P<0,05) a zároveň i mezi genotypy  

GC a CC 28. den (P<0,01). Jako maso nejkřehčí se jevil genotyp GC, následoval genotyp 

CC a jako nejtužší bylo zjištěno maso s genotypem GG (GC < CC < GG).  U všech 

genotypů bylo pozorováno, že maso mělo nejnižší střižnou sílu s přibývající dobou zrání.   

- Barva masa v polymorfismu CAST měla signifikantní rozdíly jak u spektra „a“, 

„b“ tak u spektra „L“. Barva „a“ a „b“ měly statisticky významné rozdíly mezi všemi 

genotypy u všech délek skladování. Barva „L“ měla průkazné rozdíly 1. a 14. den mezi 

genotypy GC a CC.  

- Významná asociace CAST polymorfismu byla pozorována pro pH 1., 14. i 28. 

den mezi všemi genotypy. U vaznosti vody byly významné rozdíly mezi všemi genotypy 

v 1. a 14. dni.  
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- U lokusu myostatinu asociační analýza prokázala významnou asociaci tohoto 

genu s křehkostí masa u masa syrového i grilovaného 1. a 28. den zrání mezi genotypy 

AA < AB (P<0,01). Po delší době zrání byly hodnoty WBFS nižší.  

- U barvy „a“ a „b“ byly zjištěny významné rozdíly mezi všemi genotypy 

myostatinu po všech dobách zrání. Barva „L“ měla významnou asociaci 28. den mezi 

genotypy AA a AB. U pH se statisticky významně lišily (P<0,01) genotypy AA a AB  

1., 14. a 28. den. Vaznost masa byla statisticky významná 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 střižné síle byly rozdíly mezi genotypy pozorovány 1. (P<0,01),  

14. (P<0,01), i 28. (P<0,05) den u syrového masa. Ve 14. dni u syrového masa bylo pořadí 

genotypů AA > BB a AA > AB měřeno WBSF. Maso grilované mělo po 14 dnech zrání 

vyšší střižnou sílu u genotypu AA než u BB (P<0,01). U masa grilovaného byly významné 

rozdíly v 1. a 14. dni mezi genotypy AA > AB.  

- U genu MYF5 se byly signifikantní rozdíly v barvě pouze u spektra červeného 

„a“ 28. den mezi genotypy AA a BB a u světlosti „L“ 28. den mezi AB a BB. Vztah 

polymorfismu genu MYF5 k pH masa byl významný 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 zjištěna statisticky významná interakce mezi genotypy CAPN a délkou 

zrání, podobně pro genotypy CAST, MSTN a MYF5, ovlivňující sílu střihu u syrového  

i grilovaného masa, podobně pro pH masa. Stejně tak nebyla pro tyto ukazatele kvality 

masa významná interakce mezi jatkami, plemenem a chovem na jedné straně a délkou 

zrání masa na straně druhé. Vlastnost barvu masa „a“ ovlivnila interakce mezi CAPN, 

MYF5 a délkou zrání. Barvu „b“ ovlivnila interakce MYF5 x čas, barvu „L“ všechny 

interakce s výjimkou plemene x čas. Vaznost byla ovlivněna interakcí CAPN x délka 

zrání. U pH nebyla statisticky významná interakce pozorována.  

- Interakce mezi genotypy pro CAST a CAPN  na ukazatele kvality masa, byla 

zjištěna jako statisticky významná pouze u malého počtu ukazatelů kvality masa: barva 

„a“ 1. a 28. den, barva „b“ 28.den, pH 28 den. 

- Interakce CAPN x CAST x délka zrání nebyla u většiny významných ukazatelů 

kvality masa statisticky významná. Významná byla u spektra barev „a“, „b“ a „L“  

a u vaznosti.  

- Korelační koeficienty vlastností 1., 14. a 28. den byly statisticky významné  

u všech hodnocených ukazatelů, což ukazuje na význam kvality masa již při porážce. 
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Pokud je maso křehké nebo má vysokou vaznost při porážce, bude kvalitní i po dvou nebo 

třech týdnech zrání. 

Z výsledků provedených asociačních analýz vyplývá, že studované polymorfismy 

mají pravděpodobně vliv na křehkost a další studované kvality masa. Získané údaje 

budou sloužit pro další genetické studie v rámci projektů. 

Výsledky z molekulárně genetických analýz umožní stanovit genotypy  

ve vybraných lokusech a ověřit jejich vliv na vybrané ukazatele užitkovosti. Prokáže-li 

se významný vliv některého genotypu na vybraný ukazatel užitkovosti, lze toto využít 

v plemenářské práci při sestavování vhodných rodičovských párů i komplexních 

připařovacích plánů především ve šlechtitelských chovech a chovech se zaměřením na 

produkci plemenných zvířat. Genotypizace by umožnila výrazně urychlit a zefektivnit 

šlechtitelskou práci s výrazně pozitivními dopady na sledovaný znak u potomstva  

a potažmo i zvýšení kvality a atraktivity daného produktu pro zpracovatele i koncového 

uživatele. Ve šlechtění skotu na masnou užitkovost je nezbytné věnovat pozornost 

výsledné kvalitě masa a z něj vyrobených produktů. Při nasycení trhu hovězím masem je 

možné uspět pouze s produktem nejvyšší kvality. Musí se klást důraz na obecně známé 

chovatelské zásady, kdy nejdůležitějším je správné zacházení se zvířaty před porážkou. 
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