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Asociacni analyza SNP u vybranych kandidatnich genii ve
vztahu k ukazatelim kvality veprového masa

Souhrn

Tato prace si kladla za cil ovéfit vliv vybranych SNP na uzitkové vlastnosti prasat,
ukazatele jate¢né hodnoty a kvality vepfového masa.

Prvni ¢ast prace je vénovana prehledu literatury, ktery shrnuje poznatky o produkénich
ukazatelich v chovu prasat a zejména o kvalitativni strance jatecné hodnoty. Nasledn¢ je
zminéna uloha genetickych markert ve Slechténi prasat, a hlavné reserse piiblizuje kandidatni
geny RYR1, MC4R, CAST, FTO a IGF2 a z nich vybrané SNP. Kazdy gen je charakterizovan
z hlediska biologie a z hlediska dosavadnich poznatkti z podobnych studii.

Druha ¢ast prace obsahuje vlastni vyzkum, jenz byl proveden na 71 hybridnich jedincich
[(Bu x L) x (Bo x Pn)]. Ze ziskanych vzorku byly zjistény genotypy pro sedm SNP a nasledné
provedena asociacni analyza se zminénymi ukazateli. Pro srovnani alelovych a genotypovych
frekvenci byly do prace zahrnuty také tii Cistokrevné populace (Bu, L, Pn) a divoka prasata.

Analyza odhalila nékteré statisticky vyznamné rozdily (o = 0,05) mezi genotypy
v riznych ukazatelich, spousta vysledki v§ak do kontextu dosavadnich studii nezapadala. To
byl zejména piipad SNP c.746G>A v MC4R. Studovany SNP v genu CAST, ktery se objevil
pouze ve dvou genotypech, nepfinesl zadné signifikantni rozdily. Rovnéz u SNP v IGF2 byly
detekovany pouze dva genotypy, ovSem v tomto piipad¢ byla zjiSténa asociace s podilem IMF
Vv kotleté a v pleci (GA > AA). Analyzy SNP g.400C>G ag.276 T>G v genu FTO vykazaly velmi
podobné vysledky. U zbylych SNP, tedy ¢.1843C>T v RYR1 ¢.707G>A v MCA4R, asociacni
analyza nemohla byt provedena.

Stanovené hypotézy celkové spiSe podpotfeny nebyly. K lepsim vysledkiim by mozna
vedla vétsi populace s alesponl ¢aste¢né tizenou tvorbou pozadovanych genotypu.

Klic¢ova slova: prase, uzitkové vlastnosti, kvalita masa, kandidatni gen, SNP



Association analysis of SNPs in selected candidate genes
with meat quality traits in pigs

Summary

The goal of this thesis was to verify the influence of selected SNPs on pig production
traits and pork quality.

The first part of the thesis covers research, which summarizes the knowledge about
production traits in pig farming and especially about the qualitative aspect of carcass value.
Subsequently, the role of genetic markers in pig breeding is mentioned, and mainly the research
describes candidate genes RYR1, MC4R, CAST, FTO and IGF2 and SNPs chosen for this thesis.
Each gene is characterized in terms of biology and in terms of knowledge from similar studies.

The second part of the thesis contains statistical analysis that was performed on 71
crossbred pigs [(LWp x L) x (LWs x Pn)]. Genotypes for seven SNPs were determined from
the obtained samples and association analysis with the mentioned traits was performed. To
compare allele and genotype frequencies, three purebred populations (LW, L, Pn) and wild boar
were also included in this thesis.

The analysis revealed some statistically significant differences (oo = 0.05) between
genotypes and various traits, but many of the results were inconsistent with previous studies.
This was especially the case for SNP ¢.746G> A in MC4R. The studied SNP in the CAST gene,
which appeared only in two genotypes, did not show any significant differences. Two genotypes
were detected also in SNP in the IGF2 gene, however in this case an association with IMF in
loin and shoulder (GA > AA) was found. Analysis of SNPs g.400C> G and g.276T> G in the
FTO gene showed very similar results. For the remaining SNPs, i.e. ¢.1843C> T in RYR1
€.707G> A in MC4R, the association analysis could not be performed.

Overall, the established hypotheses were rather not supported. Larger population with at
least partially controlled formation of the desired genotypes may lead to better results.

Keywords: pig, production traits, meat quality, candidate gene, SNP



L UIVOM oo 8
2 Védecka hypotéza a Cile Prace .............cccoviiiiiiiiiiiiic e 9
3 LAterArni FeSerSe........cccoiiiiiiiiiie e 10
3.1  Vepiové maso ajeho kvalita........ccccooiiiiiiiiiiiic e 10
3.1.1  Rigor mortis @ KFehKOSt ......ocviviiiiiiiiiiieiii e 11

B 12 BNVttt 11

3. 1.3 VAZNOST ..o 11
LA PH 12
31D TUKY et 12

3.2 SNP jako geneticky marker..........ccccovviiiiiiiiiiiiici 14
3.3 Vybrané kandidatni GeNY ..........cccoceiiiiiiiiiiieiie e 16
3.3 L RY R e 16
3.3.2  MUOCAR e —————————— 18
3.3.3 A ST bbb 20

TR 2 e I SRS 22
3.3 D G2 —————————————— 24

A IMETOAIKA ... bbb 26
A1 ZIVIFALA coeeiiiii e 26
4.2 Uzitkové vlastnosti a kvalitd masa...........ccceeeveiiieniniiineceee s 26
4.3  Laboratorni rozbor DINA ........cceiiiiiiiiiie i 27
4.3 1 1Z01ACE DINA ... .o s 27
4.3.2  PCR-RFLP .ottt 27
VA TRC TN o1 11 Q3 01 {0) (<2 USRS 27

4.4 As0CIaCni ANALYZA ......cocvviiiiiiieei e 27

O VYSIEAKY ... 29
5.1.1  Porovnani alelovych a genotypovych frekvenci...........cccccvviviiiiiininnns 29
512  RYRL C.ABA3CST ..ottt ettt 29
5.1.3° MCAR, C.TABGSA ... ..ottt 29
51.4 MCAR, C.T07TGSA ...ttt e aeas 30
5.1.5  CAST, P.SEIB3BANG...ccuiiiiieiee ittt reeaneas 30
51.6  FTO, 0.A00CSG .. .ottt sttt 30
TN I A e O R o o N 1 PR 30
5.1.8  IGF2, 0.3072G>A .. oottt e 30
5.1.9  MasStne KySCINY ...ceeiuiiiiiiiiieii e e 31



B DISKUZE ..ottt e ettt e e et e e e ettt e e e e e e e e e eeaeeaaas 32

B.1 RY R s 32
8.2 MUOCAR ... 32
8.3 G AT s 33
B.4  FT O s 33
B.5  IGF2Z .o s 33
6.6 MaSINEG KYSCINY ...vviiiiiiiiiiiiiiiie i 34
T ZLAVEY ... 35
8 LITBratUra.....ccocoiiiiiic s 36
9 Seznam pouzitych zkratek a symbolil ...............ccccoooiiiiiiiiii 46
10 Samostatné Prilohy ...........cccccoiiiiiiiii I
10.1 Alelové a genotypove freKVeNnCe........cooiveiiieiiiiiic e I
10.2  Vysledky asociacni analyzy .........cccccviiiiiiiiiiiiiiiii e V



1 Uvod

Chov prasat poskytuje ¢loveéku nenahraditelné mnozstvi masa, tedy vysoce hodnotnych
bilkovin. Vzhledem k narokiim trhu se chovatelé a vyrobci museji snazit produkovat maso
levné, ovSem pii zachovani nebo dokonce zlepSovani jeho kvality. Na pocatku fetézce stoji
zootechnicka opatfeni, ktera mohou fungovat pouze pti dostatecném dlrazu na genetiku zvirat.
Ve Slechténi nebo Vtvorbé rodiCovskych populaci se uz tadu let uplatiuji poznatky
Z molekularni genetiky, a proto se tato prace soustiedi na problematiku tzv. kandidatnich genti,
jejichz biologicka funkce se mize jevit jako dulezita z pohledu uzitkovych vlastnosti prasat.



2 Védecka hypotéza a cile prace

Cilem prace je ovetit vliv vybranych SNP na uzitkové vlastnosti prasat a ukazatele jate¢né

hodnoty a kvality vepfového masa.
Hypotéza A: Sledované SNP u vybranych kandidatnich geni maji vliv na ukazatele

kvality vepifového masa.
Hypotéza B: Sledované¢ SNP u vybranych kandidatnich genti ovliviuji rtstovou

schopnost a jatecnou hodnotu.



3 Literarni reSerse

3.1 Veprové maso a jeho kvalita

Veptové maso ma v lidské vyzive klicovou tlohu, a proto tvofi asi 37 % masné vyroby.
V letech 2016 az 2018 se ho celosvétoveé produkovalo prumérné pies 119 miliont tun rocné.
V tomto ohledu jej pted¢i pouze maso dribezi (121 miliont tun). O¢ekava se, ze v nasledujicich
osmi letech bude vyroba vepifového masa nadale rist meziro¢né zhruba o 1 milion tun, avsak
spotfeba na hlavu ma mirné klesat. Zejména v Evropé panuje trend uptednostiiovani driibeziho
pravé na ukor vepiového (OECD/FAO 2019).

Zabezpeceni takového mnozstvi masa by nebylo mozné bez dosazeni odpovidajici
uzitkovosti, kterou chovy sleduji z pohledu reproduk¢nich a produkénich ukazateld.

Reprodukéni uzitkovost se vyjadiuje jako primérny pocet selat, kterd se ro¢né narodi
jedné prasnici. Pocita se tedy jako soucin poctu selat ve vrhu a poctu vrhi roéné (Ashworth
2006). Za uplynuly rok v CR se primérné narodilo 32.4 selete na prasnici (CSU 2020).

Produkéni uzitkovost v sobé zahrnuje vykrmnost a jate¢nou hodnotu. Vykrmnost je
schopnosti zvifete vytvaret z piijatych zivin jate¢né produkty a jejimi dil¢imi ukazateli jsou
primérny denni piirtstek a spotfeba krmiva na 1 kg prirtstku (tzv. konverze). Jate¢nou hodnotu
pak lze definovat jako kvantitativni a kvalitativni hodnotu jate¢ného zvifete. Mezi kvantitativni
ukazatele patii jate€na vytéznost; podil libového masa, jenz se zjist'uje v souladu se systémem
SEUROP; a vyska hibetniho tuku spolu s pomérem masitych, tuénych a ménécennych casti.
Kwvalitativni ukazatele hodnoti barvu, §tavnatost, kiehkost, mramorovani, vaznost, chut’ a vini
masa a tlouStku svalovych vladken (Pulkrabek et al. 2005; Stupka et al. 2009).

Vepiové maso se ziskavd z jate¢né upraveného téla (JUT), které tvoii dvé k sobé
nalezejici pulky s hlavou a kizi, bez stétin, bez vykroji o¢nich a uSnich, bez mozku, michy,
jazyka, bréanice, brani¢niho pilife, ledvin, plsti, pohlavnich organt, Sparkd, organt dutiny
hrudni, bfi$ni a panevni vynatych s ptirostlym tukem (Pulkrabek et al. 2005).

Z latkového slozeni v JUT prasete prevladaji tuk (47,0 %) a voda (41,1 %), dale bilkoviny
(11,2 %) a popeloviny (0,6 %). V libovém mase se oproti tomu nachazi mnohem vétsi podil
vody (75,1 %) a bilkovin (22,8 %) na tkor tuku (1,2 %) (Heinz & Hautzinger 2007).

Kvalitu masa Stupka et al. (2013) definuji jako souhrn nutri¢nich, senzorickych,
technologickych a hygienicko-toxikologickych vlastnosti. Rosenvold & Andersen (2003)
uvadgéji, Ze pro kvalitu vepifového masa je klicovym hlediskem také udrzitelnost pro navazujici
zpracovani a skladovani, a to vetné vystavovani v obchodech. Z tohoto pohledu jsou v poptedi
zajmu vaznost, barva, obsah a sloZeni tuku, oxidativni stabilita a uniformita.

Technologicka kvalita je komplexni znak masa, jenz ovliviiuje mnoho vzajemné
provazanych faktora. Ty Ize délit na vnitini a vn&jsi. Mezi vnitini spadaji genotyp, plemeno,
pohlavi, stafi a jate¢na hmotnost. Vngjsi faktory pak zahrnuji vyzivu, teplotu, svétlo, ustdjent,
pohyb, techniku a technologii porazky, chlazeni ¢i skladovaci podminky (Hovorka 1983,
Rosenvold & Andersen 2003).
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3.1.1 Rigor mortis a kirechkost

Rigor mortis, neboli posmrtna ztuhlost, oznacuje zmény, které ve svalu nastavaji béhem
nekolika hodin v dasledku ukonceni dodavky kysliku. Vycerpani zasob adenozintrifosfatu
(ATP) a uvolnéni Ca?" ze sarkoplazmatického retikula davaji vzniknout aktinomyozinovému
komplexu. Ten je in vivo soucasti svalového stahu, avsak post mortem, tedy v anaerobnich
podminkéch, se uvolni az diky zrani masa (Cerny 2000; Steinhauserova & Steinahuser 2000).

Proces zrani je uzce spojen s vyvojem fady kvalitativnich vlastnosti masa, z nichz mozna
nejkomplexné;jsi je kiehkost. Kiehkost vyjadiuje miru odolnosti vii¢i Skusu a zalezi zejména na
kontraktilnim stavu sarkomer, degradaci myofibrilarnich bilkovin a pfitomnosti vazivové tkang.
Stav sarkomer podmitiuji fyzikalni vlivy (anatomie svalu) &i biochemické pozadi (ATP, Ca®")
a plati, Ze ¢im je sakromera krat$i, tim vyS$$i je sila potfebna ke stiihu. Degradaci
myofibrildrnich bilkovin obstaravaji pfirozené se vyskytujici enzymy, které oslabuji jinak
pomé&rn¢ silné struktury svaloviny (cathepsiny, calpainy, calpastatin...). U vazivové tkané pak
spotiebitelé pociti zejména mnozstvi a typ kolagenu a elastinu (Kerth 2013).

3.1.2 Barva

Rozhodnuti o koupi masa zavisi na barvé vice nez na kterémkoliv jiném faktoru, nebot’
pro zakazniky je zbarveni indikatorem Cerstvosti a zdravotni nezavadnosti. Vzhledem
k ekonomické dulezitosti této vlastnosti by vyrobci méli rozumét pre- a postmortalni chemii
barviva myoglobinu, ovSem projevuje se také role dalSich latek jako hemoglobinu ¢i
cytochromu C a souvisejicich faktorti jako pH ¢i hydrataéniho stavu masa. Soucasné metody
a pristroje pro kvantifikaci barvy masa casto pracuji s barevnym prostorem CIE L*a*b*
(Mancini & Hunt 2005).

3.1.3 Vaznost

Vaznost znaci schopnost masa zadrZet vlastni nebo ptfidanou vodu, a to 1 pres piisobeni
riznych sil jako tlak, zahtati nebo mleti (Hamm 1961). Vaznost se pfitom u masa a masnych
vyrobkil miize dramaticky liSit. Naptiklad v USA bylo odhadnuto, Ze az polovina vepfového
vykazuje piili§ velké ztraty odkapem, coz vyrobciim Vv konecném disledku zpisobuje ztraty
finanéni. Nepfijatelna ztrata vody znamena snizeni hmotnosti JUT a vyrobkl béhem jejich
zpracovani, vyblednuti barvy masa nebo v balenich mize zplsobit nadmérné nahromadéni
stavy (Apple & Yancey, 2013).

Jak uz bylo zminéno vyse, libové maso je zhruba ze % voda. Nejmensi ¢ast tvoii tzv. voda
vazana (4-5 %), kterou pevn¢ zadrzuji myofibrilarni bilkoviny, takze odola zamrazeni a uvolnit
ji dokdze pouze zvlastni vysouseci proces. Druhou a majoritni kategorii je voda imobilizovana,
jez se nachazi ve strukturdch myofibril, avSak uz postradd vazbu na myofibrilarni bilkoviny.
Proto se tato voda béhem mraZeni méni na led a vypatuje se pfi konvenénim zahtati. Treti
kategorii pfedstavuje voda volna, kterou ve svalu drzi pouze slabé kapilarni sily. Tato forma
opousti maso relativné snadno, proto se vyplaci vyuzit prostiedki, které ¢ast vody volné
dokazou preménit na imobilizovanou: stl, fosfaty ¢i kyseliny (Apple & Yancey, 2013).
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3.1.4 pH

Zaporny dekadicky logaritmus aktivity vodikovych kationtd, jak zni jedna z definic pH
(Covington et al. 1985), indikuje kyselost/zasaditost latek. Skala nabyva hodnot od 0 (nejvice
kyselé) do 14 (nejvice zasadité), kdy 7 je oznaCovana jako neutralni pH. VétSina masnych
vyrobkt dosahne finalniho pH v rozmezi 5,1-6,1 (Davis 2013).

Hodnotam pH je v masném prumyslu rovnéz vénovana zvlastni pozornost, nebot’ maji
vztah k barveé, vaznosti ¢i udrznosti vyrobkl. Klicovy je prubéh postmortalnich zmén, kdy
probiha anaerobni glykogenolyza za vzniku kyseliny mlécné. Nejnizsi hodnota dosazena béhem
zrani masa nese oznadeni ultimatni pH (pHu). Cim niZe se pHu dostane, tim vice dochézi
k denaturaci bilkovin a ztraté vody odkapem. Nejnizsi vaznost ma maso V izoelektrickém bodé
(5,0-5,1). Jak se pH masa od této hodnoty vzdaluje, vaznost se zvySuje a barva se kvuli vyssi
absorbanci svétla jevi tmavsi (Bidner et al. 2004; Steinahuserova 2000).

Pii abnormalnim vyvoji pH po poraZzce je maso nachylné ke vzniku vad, pficemz
u veprového se nejcastéji setkame s tzv. PSE (zkratka angl. pale, soft exudative = bledé, mekké,
vodnaté). K této vade vede piilis rychly pokles pH (pod 5,8 v ¢ase 45 min post mortem), a tedy
piilisna denaturace bilkovin. Vysledkem je produkt, jenz je pro spotiebitele neatraktivni
vizualng, a navic u néj pii vafeni dochazi ke ztraté Stavnatosti. Pric¢iny vady spocivaji ve
$patném zachazeni se zvifaty, krmeni ¢i ve vrozené nachylnosti ke stresu (Lee & Choi 1999;
Wood & Whittemore 2006). Indikatorem PSE je kromé pH také zvySena elektricka vodivost
masa (EV; nad 7 mS v ¢ase 50 min post mortem), ktera je zapfi¢inéna vétS§im narusenim
buné&¢nych stén (Stupka et al. 2009).

Protipol k PSE predstavuje DFD maso (zkratka angl. dark, firm, dry = tmavé, tuhé,
suché), které vznikd, kdyz maji zvifata pfed porazkou pfili§ nizkou hladinu glykogenu ve
svalech, ¢ili po porazce nedochazi k dostate¢nému okyseleni (Lee & Choi 1999; Wood &
Whittemore 2006).

3.1.5 Tuky

Tuky, estery mastnych kyselin a glycerolu, pfedstavuji 99 % lipidi masa. Maji zasadni
vyznam pro jeho aroma a chut’ a mohou pozitivné ovlivnit strukturu (kiehkost). U masa se
setkavame stukem zasobnim, coz je samostatna (lehce odd¢litelnd) tkan, a tukem
vnitrosvalovym (intramuskularnim; IMF). IMF se nachazi mezi svalovymi vlakny, takze
vytvaii zilkovani az mramorovani masa a z kulinafského hlediska je jeho obsah velmi
dulezitym faktorem kvality (Steinhauserova & Steinahuser 2000).

Do analyzy tuku masa bézné¢ spadaji informace o celkovém obsahu, profilu mastnych
kyselin, pribéhu degradace (oxidace) lipidi, cholesterolu, lipofilnich vitaminech, piipadné
barviv (napf. karotenoidl). Oxidace hraje roli zejména v senzorickém hodnoceni, zbylé
zminované ohledy Vv ¢ele se skladbou mastnych kyselin (FA) zkouma dietetika (Willian 2013).

FA zaujimaji ve vyziveé Clovéka zvlastni pozici, nebot’ jejich pfijem se vyrazné podepisuje
na jeho zdravi. FA se déli na nasycené (SFA), mononenasycené (MUFA) a polynenasycené
(PUFA). Maso obecné je bohaté na SFA a chudé na PUFA, a pokud se tato nerovnovaha
promitd do celého jidelnicku jedince, stava se predispozici pro celou fadu onemocnéni véetné
kardiovaskularnich. Ovsem ukazuje se, Ze na slozeni FA v mase ma vyznamny vliv vyZiva,
stafi, vaha, pohlavi a také genetika (plemeno) zvifat. Vyrobci masa tedy disponuji dostupnymi
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nastroji, aby spotiebitelim predkladali vyrobky s vyvazenéjsim pomérem MK (Wood et al.
2007).

Ve vepfovém mase se nejcastéji setkdvame se SFA palmitovou a stearovou, MUFA
olejovou a PUFA linolovou, ktera je zaroven esencialni FA (Willian 2013). Napiiklad Enser et
al. (1996) ve slozeni FA v kotleté zjistili 23 % kyseliny palmitové, 12 % kyseliny stearové,
33 % kyseliny olejové a 13 % kyseliny linolové.

V piipadé vepfového masa je pro zménu slozeni FA zdaleka nejjednodussi upravit
vyzivu, protoze prasata uklddaji FA do tuku bez toho, aniz by piedtim byly modifikovany
V procesu traveni. AvSak z porovnani plemen je ziejmé, Ze sloZzeni FA v mase ovliviluje také
genetika (Wood et al. 2007),
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3.2 SNP jako geneticky marker

Mezi tradicni postupy pro zlepSovani kvality masa se fadi selekce. Diive pro jeji potieby
slouzily pouze fenotypové udaje, pokroky v genetice vSak umoznuji piistup K nepfebernému
mnozstvi novych informaci — se selekci tak uz neni potieba ¢ekat na porazku zvifat (Ciobanu
etal. 2011).

Jednim z dulezitych milnikti v posledni dekad¢é bylo dokonceni referen¢ni sekvence,
kterou mezi roky 2003 a 2012 sestavilo Swine Genome Sequencing Consortium (Groenen
2016). Dnes je sekvenace uz i pro chovatele nebo slechtitele dostupnou zalezitosti, stejn¢ jako
metody genotypovani a zkoumani genové exprese (Ciobanu et al 2011).

Uginnym néstrojem se staly tzv. genetické markery. Tyto markery jsou ze své podstaty
znackami/identifikatory, které v genomu oznacuji specificky lokus a podavaji informaci
0 konkrétnim genu, takze reprezentuji genetickou variabilitu (odli$nost alespont dvou variant)
mezi organizmy. Dé€li se na tii hlavni typy: 1) morfologické (klasické/viditelné) markery, které
pozorujeme jako fenotyp; 2) biochemické markery, mezi néz patii alelické varianty enzymi
(izoenzymy); a 3) DNA markery, které¢ odhaluji variabilitu pifimo v sekvenci ¢i fragmentu
nukleové kyseliny (Collard et al. 2005).

DNA markery oproti jinym druhiim disponuji vyraznymi vyhodami: nejsou zavislé na
podminkach prostfedi ani vyvoji organizmu, lze si vybirat z jejich obrovského poctu a pro
ziskani genetického materialu neni potfeba organizmus nicit (Collard et al. 2005). Variabilita
na urovni DNA spociva v zaméné jedné nukleové baze, v zaméné vice bazi nebo V rtiznych
poctech opakovani wurcité sekvence. Jako zdroje genetické variability tedy slouzi
jednonukleotidové polymorfizmy (SNP), variabilita po¢tu kopii segmentu DNA (CNV),
tandemové repetice (VNTR) ¢i roztrousené repetice (Teama 2018).

SNP, na néz se tato prace zaméfuje, z biologického hlediska znamenaji variabilitu
jediného nukleotidu, coz je nejéastéjsi typ mutace. Z pohledu genetiky se o polymorfizmu
zpravidla hovoti tehdy, kdyz se minoritni alela vyskytuje v populaci s frekvenci alespon 1 %
(Teama 2018; Yang et al. 2013). Mutace, které davaji polymorfizmim vzniknout, se déli na
substituce (tranzice/transverze), inzerce a delece. Drtiva vétsina SNP se vyskytuje ve dvou
variantach, tudiz se jedna o bialelicky marker (Teama 2018).

Pravé posledni skuteCnost je povazovana za nevyhodu, zvlast€ v porovnani s vysoce
polymorfnimi mikrosatelity. Nicmén¢ lze ji kompenzovat kombinaci velkého mnozstvi SNP
napii¢ celym genomem, k cemuz dnes bézn¢ slouzi Cipy (Yang et al. 2013). Kupftikladu firma
[llumina nabizi pro prasata Cip, ktery je schopen naraz detekovat 64 tisic SNP (Illumina 2020).

Piednosti SNP nespocdivaji pouze v poctu, nybrz také ve vysoké genetické stabilité,
opakovatelnosti a presnosti, kodominantni podstaté nebo moznosti rychlého genotypovani. Pro
jejich zkoumani je vyvinuta cela fada dostupnych laboratornich metod a SNP se uplati ve studiu
populacni struktury, genetické diferenciace, evoluce, haplotypii a v neposledni tadé
Vv asociacnich analyzach (Yang et al. 2013).

Ve slechténi zvitat se SNP vyuzivaji také pfi tzv. markery asistované selekci (MAS).
U prasat ziskala tato metoda velkou popularitu v 90. letech diky polymorfizmim v genech
RYR1 nebo PRKAGS, které zhorSovaly kvalitu masa. Jenze tento druh polymorfizmd je z jistého
pohledu vzacny, protoze Vv obou ptipadech poruchu zapfticinuje jediny gen. Valnou vétsinu
vlastnosti produk¢ni uzitkovosti pifitom kontroluje velké mnozstvi genti — tzv. lokusy
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kvantitativnich znakd (QTL). Jednotlivé maji QTL zpravidla pouze maly G¢inek na zkoumanou
vlastnost a spravné identifikovat v§echny je velice problematické (Knol et al. 2016).

Aplikace SNP v MAS tedy nabyla dvou kontrastnich pfistupi: kandidatni geny vs.
anonymni markery. V prvnim ptipad¢ se zamérn¢ hleda marker v genu, jehoz biologicka funkce
nasvédéuje moznému VIivu na uzitkovou vlastnost. Oproti tomu u anonymnich markera je
pfesna biologicka funkce vétSsinou neznama a jejich silu prestavuje kvantita, coz ilustruje i vyse
zminény piiklad ¢ipu Illumina. Cipy s vysokou hustotou markert se tak uplatiiuji pii odhadu
genomické plemenné hodnoty (Knol et al. 2016).
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3.3 Vybrané kandidatni geny

3.3.1 RYR1

Pri¢inny gen ryanodinového receptoru (RYR1) se u Sus scrofa nachazi na chromozomu 6
a skryva se také pod nazvy gen vapnikového kanalu (CRC) a halotanovy gen (HAL) (NCBI
2019a; Wood & Whittemore 2006).

Oznaceni RYR1 prameni V insekticidnim alkaloidu ryanodinu, ktery byl izolovan
z vrbovité rostliny Ryania speciaosa (Rogers et. al 1948). Ryanodin zptsobuje ochrnuti svala
a diky této funkci pomohl identifikovat bilkovinny receptor, jenz se ucastni svalového stahu.
V ném hraji kli¢ovou roli vapnikové kationty, a pravé ryanodinové receptory, které se nachazeji
na fosfolipidové membrané, umoziuji bunice tyto kationty uvolnit ze sarkoplazmatického
retikula do mimobuné&¢ného prostoru (proto zaroven gen nese oznaceni CRC). Ryanodinové
receptory koduji stejnojmenné geny, jejichz rodina ¢ita tii ¢leny: RYR1, RYR2 a RYR3. RYR1
se exprimuje v kosternim svalstvu a v Purkynovych bunkach mozecku; RYR2 v srde¢ni
svaloving a v mozku; RYR3 v riznych buiikach bezobratlych (Ogawa 1994).

RYR1 se ziejm¢ dotykala literatura dlouho pied jeho popsanim. Za¢atkem 20. stoleti si
napiiklad Herter & Wilsdorf (1914) vSimali, ze n¢které kusy veprového masa maji vybledlou
barvu a vodnaty povrch a Ze tyto kusy jsou problematické z hlediska zpracovani. Pozd¢ji zacaly
studie pracovat s pojmy praseci stresovy syndrom (PSS) ¢i maligni hypertermie (MH), které se
v souvislosti s RYR1 objevuji dodnes.

Webb et. al (1982) definovali PSS jako fadu symptomu projevujicich se u prasat, ktera
maji abnormalné¢ vysokou nachylnost K nahlému tmrti v disledku stresu a jejichz maso
vykazuje nachylnost k vadé¢ PSE. Predispozici k PSS bylo mozné odhadnout pomoci tzv.
halotanového testu, ktery dal RYR1 zminované alternativni oznaceni HAL. Pfi testu jsou selata
skrze masku vystavena anestetickému plynu halotanu po dobu tii az péti minut, a pokud celou
dobu ztstanou v klidu, jsou hodnocena jako odolna vucéi stresu. Naopak u jedinct nachylnych
ke stresu se projevi strnuti zadnich koncetin. V takovém piipadé¢ je nutné test ukondit, jelikoz
se sele muze dostat az do stavu MH, ktery uZ neni tak lehké zvratit.

O’Brien et. al (1990) popisuji MH jako autozomaln¢ dédi¢nou myopatii, kterou miize
vyvolat anestetikum halotan ¢i sukcinylcholin. Citlivi jedinci se dostavaji do stavu
hypermetabolismu a hyperkontraktility, kdy se nahle wuvolfiuje vysoka hladina
sakroplazamtického vapniku. V disledku toho se ze svalu uvolnuji bilkoviny, draslik, kyseliny
a teplo, pfi¢emz v krvi se prudce zvySuje koncentrace katecholamind. Tento stav mize vést az
ke smrti a byl popsan i u lidi, pst nebo koni.

Fuji et. al (1991) uvedli, z2 MH zptsobuje vyrobcim veptového masa znacné ztraty,
ptfi¢emz polozili zaklady pro vyuZiti molekuldrni genetiky pii selekci jedincti nachylnych na
stres. Podafilo se jim totiz objevit SNP g.1843C>T (dle M91451.1), ktery se ukazal byt
pii¢innou mutaci. Alela C dostala oznaceni velké ,,N*, kdezto alela T malé ,,n*“. Braden (2013)
vysvétluje, ze zmutovana alela n koduje receptor s naruSenou funkcnosti, takze se ze
sarkoplazmatického retikula uvolfiuje vice vapniku. Post mortem to znamena, Ze rigor mortis
a formovani aktinomyozinového komplexu nastupuji mnohem rychleji. Metabolismus, ktery
vede Kk uvolnovani komplexu, je rovné€z intenzivngjsi, tudiz se tvoii vice kyseliny mlécné.
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Relativné nizka hodnota pH pak v kombinaci se stale vysokou teplotou masa ma za nasledek
zvySenou denaturaci bilkovin.

Na druhou stranu alela n ptinasi také lepsi produkéni vlastnosti — predevsim vyssi podil
libové svaloviny a vyssi jateCnou vytéznost. Proto se v populacich prasat uchytila dlouho
predtim, nez chovatelé méli vilbec ponéti o genu RYR1. A po jeho popsani nékteii zacali
Vv hybridiza¢nich programech zamérné vyuzivat kance genotypu nn pro tvorbu vykrmovanych
heterozygoti. Pivodni domnénka, ze se tim vyiesi problém s vyskytem PSS a PSE, se nicméné
ukazala byt licha. Heterozygotni zvirata sice ve zmasilosti pfed¢i homozygoty NN, ale stale za
cenu nizs§i kvality masa (Wood & Whittemore 2006). To dokresluje i nize ptilozena tabulka 1.

Cobanovic et al. (2019) ve shodé¢ s Wood & Whittemore 2006 (2006) uvadéji, ze
eliminace alely n pfinasi nejen zlepseni ve kvalité¢ masa, nybrz také s ohledem na zdravi zvitat
a welfare. Ve vétsiné zemi se tak genotyp bézné hlida. JelikoZ je ale zpenéZovani prasat vazané
na podil libové svaloviny, zmutovana alela zlstdva ekonomicky atraktivni. O jejim dalSim
vyuzivani mozna budou spolurozhodovat studie tykajici se mozného vlivu na reprodukéni
uzitkovost. Poznatky v tomto sméru zatim nejsou piili§ jasné. Babicz et al. (2016) alelu n
asociuji se zhorSenymi reprodukénimi ukazateli, kdezto v analyzach Omelka et al. (2006),
Popovski et al. (2016) ¢i Szyndler-Nedza et al. (2019) mély heterozygotni prasnice V porovnani
s genotypem NN pocetnéjsi vrhy.

Tabulka 1: Gen RYRL1, g.1843C>T — vybrané asocia¢ni analyzy a ukazatele

Van den

Kusec et al. Otto et al. Maagdenberg Rybarzczyk  Olivan et al. Cobanovic Vehovsky et
(2005) (2007) et al. (2008) et al. (2010) (2018) et al. (2019) al. (2019)
Denni NS B _ B 3 NN < Nn NN > Nn
priristek (p < 0,005) (p <0,05)
Ziva/porazkova NS - NS - - NN < Nn NN > Nn
hmotnost (p < 0,005) (p <0,05)
Podil libové NN < Nn
svaloviny a a NS NS a (p < 0,005) a
Tloust’ka tuku NS B NS 3 3 NN > Nn NN > Nn
(hibet/bicho) (p < 0,05) (p < 0,05)
NN > Nn
IMF NS (b <0,01) - NS - - NS
pH45 NN > Nn NN > Nn NN > Nn NN > Nn NN > Nn NN > Nn NS
(p <0,001) (p <0,001) (p < 0,005) (p <0,05) (p < 0,005) (p < 0,0001)
Sila stiihu - - NN < Nn - NN <Nn - -
(p < 0,05) (p < 0,005)
Ztrata vody NN < Nn NN < Nn NN < Nn NN < Nn NN < Nn
(odkap/vateni) (p <0,001) (p < 0,001) (p < 0,005) (p<0,01) (p < 0,005) a a
Barva Pro L* + b*: Pro L*: Pro a*:
(L¥falb) NS NN < Nn NS NN < Nn NN > Nn =
(p <0,001) (p <0,05) (p <0,05)
El vodivost NN < Nn NN < Nn NN < Nn _ NN < Nn _ NS
(p <0,001) (p <0,001) (p < 0,005) (p < 0,005)
Vyskyt PSE - - - - (;\lf (; oNorsl)

Pozndamky: zamérné je pouzito béznéjsi oznaceni alel —N = C,n=T; ,,NS*“ = nebyla
nalezena signifikantni asociace, tzn. p > 0,05, ,,—* = asociace nebyla zkoumana
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3.3.2 MC4R

Gen pro melanokortin 4 receptor (MC4R) se u Sus scrofa nachazi na chromozomu 1
(NCBI 2019c). Bilkovina kédovana timto genem se fadi mezi membranové receptory a na
navazani signalni molekuly, tedy hormonu, reaguje zménou konformace, ktera predava signal
aktivaci adenylatcyklatazy. Adenylatcyklaza pak syntetizuje cyklicky adenozinmonofosfat
(CAMP) — druhého bunééného posla, jenz aktivuje A-kinazu. Ta se kone¢né tcastni transkripce,
nebot fosforyluje genové regulacni bilkoviny (Alberts et al. 1998).

Dulezitost MC4R tkvi v jeho zapojeni do regulace energetické homeostaze. V 90. letech
to potvrdila fada studii na mysich, po nichz nasledovaly biomedicinské studie také u lidi. Z téch
vyplynulo, Ze mnohé mutace mohou zpusobit monogenni formu obezity (Tao 2010). Podle
Siljee et al. (2018) tyto mutace zodpovidaji za 3-5 % piipadi vazné obezity.

Uloze v energetické homeostazi napovida uz skuteénost, ze MC4 receptory jsou ve velké
mife exprimovany v hypotalamu ¢ili v ¢asti mozku spojené S piijmem potravy.
Melanokortinovy systém je zfejm¢ napojen na leptinovy: neurony hypotalamu jsou
stimulovany hormonem leptinem, coz vede ke tvorb¢ alfa-melanocyty stimulujici hormon (alfa-
MSH) z priopiomelonokortinu (POMC), ke kterému maji vysokou afinitu pravé MC4
receptory. Proto aplikace alfa-MSH u hlodavct sniZzovala zravost, naopak jedinci s deficienci
v genu vykazovali hyperfagii, vétsi rust, tézkou obezitu ¢i hyperinzulinémii (Yeo et al. 1998).
Antagonistou k alfa-MSH je agouti-related protein (AgRP), ktery tedy podporuje hyperfagii
(Olmann et al. 1997).

Asocia¢ni studie u prasat si genu MC4R zacaly vice vS§imat poté, co Kim et al. (2000)
piisli s missense mutaci v kodonu 298, ktera zptisobuje zaménu pivodniho guaninu za adenin
¢ili zaménu kyseliny asparagové za asparagin (p.Asp298Asn; v této praci bude pouzito
oznaceni C.746G>A dle AF087937). Alela A (298Asn) byla spojena s vyssi zravosti, vys$§im
tuénénim a celkové rychlejsim ristem zvirat. Ukazalo se totiz, Ze dava vzniknout receptoru,
ktery nedokaze aktivovat adenylatcyklatazu. Tato alela se proto s pomérné vysokou frekvenci
vyskytuje u nékterych modernich plemen (napf. duroc a hampshire), unichz se selekce
zamé&fovala na co nejrychlejsi rust v podminkach ad libitum. Naopak u prasete divokého nebo
plemena meishan se kompletné zafixovala alela G (Kim et al. 2004). K obdobnym zavérum
dosli také Ciobanu et al. (2001) ¢i Piorkowska et al. (2010) — v prvnim piipad¢ bylo srovnano
plemeno mangalica (primitivni, pomalu rostouci) s plemenem bazna (moderngjsi, rychleji
Zvirata plemene bazna, respektive duroc vykazovala mnohem vyssi frekvenci alely A.

V souladu se zjisténimi z fady dalSich studii se SNP ¢.746G>A jevi jako mozny marker
pro vlastnosti spojené s ristem a ukladanim tuku (Houston et. al 2004; Bruun 2006; Van den
Maagdenberg et al. 2007; Piorkowska 2010; Dvotakova et al. 2011; Roh et al. 2012; Fontanesi
2013; Kwon et al. 2015; Van den Broeke et al. 2015; Getmantseva et al. 2017). Avsak je nutno
podotknout, Ze ne u vSech populaci se tyto asociace potvrdily (napt. Stachowiak 2006; Wang
et al. 2019). U znaku kvality masa se vliv této mutace vétSinou nepotvrzuje. Van den Broeke et
al. 2015 ¢i Schroyen et al. 2015 ovSem poukazuji na moznou asociaci s latkami zptisobujicimi
kanci pach.

Fan et al. (2009a) piedlozili teorii, ze nepritkaznost asociaci v nékterych populacich by
mohla vysvétlovat interakce SNP ¢.746G>A se SNP ¢.707G>A (dle NM_214173.1; také
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p.Arg236His). Fontanesi et al. (2013) tak navrhli designovat studie s haplotypy, jenze
zmutovana alela byva zastoupena s malou frekvenci, nebo nebyva zastoupena viibec.

Nize v tabulce 2 jsou vybrany nékteré studie na SNP ¢.746G>A. Z tabulky je patrné
zejména to, Ze zvifata genotypu AA rostou nejrychleji, a to diky vétSimu ukladani tuku.
Tabulka 3 se pak zaméfuje na SNP ¢.707G>A a dokresluje pouze skute¢nost, ze v tomto

piipadé asociacni studie chybéji.

Tabulka 2: Gen MCA4R, ¢.746G>A — vybrané asociacni analyzy a ukazatele

Houston et al. Ma\e/azzednek?erg Dvorakova et Roh et al. Kwon et al. Br\g:Eedstnal
(2004) et al. (2007) al. (2011) (2012) (2015) (2015)
Denni GG<GA<AA GG<GA<AA NS B 3 GG < AA
priristek (p < 0,05) (p < 0,001) (p < 0,001)
e . GG <GA<AA GG < AA
Piijem krmiva (p <0,05) - NS - - (p < 0,001)
Konverze NS - NS - - NS
Podil libové B GG >GA/AA NS B B GG > AA
svaloviny (p<0,01) p < (0,001)
Tloust’ka tuku | GG<GA<AA GG<GA/AA GG<GA/AA GG<GA<AA GG<GA<AA GG <AA
(hibet/bticho) (p <0,05) (p <0,01) (p <0,05) (p < 0,005) (p <0,05) (p <0,001)
GG<GA/AA
IMF MLLT - - (b < 0,005) - - -
. GG <GA<AA
IMF jiné - - NS - (b <0,05) NS
pH (kotleta) - NS - NS NS -
Sila stéihu - NS - NS NS -
Vaznost - NS - NS NS -
Barva
(L¥/a*Tb) - NS - NS NS -

Poznamky: NS = nebyla nalezena signifikantni asociace, tzn. p > 0,05;

I3

,— = asociace nebyla zkoumdna
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Tabulka 3: Gen MCA4R, ¢.707G>A — vybrané asociacni analyzy a ukazatele

Fan et al. (2009a) Roh et al. (2012) Fontanesi et al. (2013)
7 STt GG >GA>AA
Denni pFiristek (p <0,05) = NS
Konverze - - NS
GG <GA<AA
Tloust’ka tuku (hibet/biich -
oust’ka tuku (hibet/bticho) (b <0,05) NS
, GA<AA
Celkovy tuk - (b <0,0001) _
pH - NS -
Sila stfihu - NS _
Vaznost - NS -
Pro L*: GA < AA (p <0,005)
Barva (L*/a*/b*) - Pro a*: GA > AA (p <0,0001) -
Pro b*: GA > AA (p <0,001)

Poznamky: NS = nebyla nalezena signifikantni asociace, tzn. p > 0,05,
,,—“ = asociace nebyla zkoumdna

3.3.3 CAST

Gen pro calpastatin (CAST) se u Sus scrofa nachazi na chromozomu 2 (NCBI, 2019b)
ajeho produkt se Gcastni calpainového systému, ktery vystupuje téméf ve vSech savcich
bunikach (Murachi 1983).

Calpainovy systém podle Golla et. al (2003) zahrnuje tfi hlavni molekuly: dvé Ca?*
dependentni proteazy p-calpain a m-calpain a polypeptid calpastatin, ktery ptisobi jako inhibitor
calpainil. Tento systém ma v butikach patrné rizné funkce: pfeménu cytoskeletarnich uchyceni
na cytoplazmatickou membranu béhem bunééného déleni nebo pii premistovani bunék;
proteolytickou modifikaci molekul, které se ucastni bunééné signalizace; degradaci enzymu
kontrolujici postup v bunééném cyklu; degradaci substrati nékterych apoptotickych drah;
regulaci genové exprese; dlouhodobou synaptickou potenciaci.

Z pohledu Zivocisné vyroby je tedy calpainovy systém dllezity pro svij vliv na rist
kosterni svaloviny ¢i posmrtné kiehnuti masa. A pravé calpastatin se ukazuje byt variabilni
slozkou. ZvySeni jeho aktivity je asociovano se sniZenim obratu svalovych bilkovin (¢ili se
zpomalenim riistu svalll) a zaroven se sniZzenim posmrtné aktivity calpaint (¢ili s mensi mirou
kiehnuti) (Goll et. al 1998).

Braden (2013) uvedl, Ze existuje i dalsi typ calpainu — p94, ktery se exprimuje specificky
v kosternim svalstvu, avSak potvrdil, Ze pro proteolyzu a kiehnuti masa jsou stézejni
vSudyptitomné typy p- a m- a inhibitor calpastatin. Vysokou variabilitu v prib&hu posmrtnych
zmén tak piipsal obsahu Ca?* vmase (k aktivité p-calpain jsou zapotiebi mikromolarni
kationty, kdezto k aktivit¢ m-calpainu mnohem vétsi, molarni, mnozstvi) a velmi rozdilnym
hladindm calpastatinu.

Ze SNP v genu CAST byl do této prace vybran p.Ser638Arg (dle M20160), ktery spolu
s p.Ser66Asn a p.Arg249Lys objevili Ciobanu et al. (2004). V jejich studii s tfigenera¢nimi
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ktizenci berkshire x yorkshire byly polymorfizmy zkoumany v haplotypech a ukazalo se, Ze
jedinci s haplotypem 249Lys-638Arg méli kieh¢i a Stavnatéj$i maso. Santé-Lhoutellier et al.
(2012) dosli k podobnym zavérim, tedy ze haplotypy 249Lys-638Arg a 249Arg-638Arg
vykazaly nejvétsi obsah vody a kiehkost. Mimo to Skrlep et al. (2010) ve své studii
S populacemi ze tfi zemi vyzdvihli, ze stejné jako v ptipad¢ Cioabanu et al. (2004) se neobjevil
haplotyp 249Lys-638Ser.

Jak ale doklada nize pfilozena tabulka 4, asocia¢ni analyzy pro samotny p.Ser638Arg
nevykazuji pfili§ prukaznych ani konzistentnich vysledk, coz je zfejmé dano i jejich rozdilnym
konceptem. Nékteré studie se primarné zaméfuji na maso urcené na vyrobu suSené Sunky
a v navaznosti na n¢ Davoli et al. (2017) konstatuji, ze specificka technologicka oSetfeni masa
mohou efekt genotypu zvyraziovat, ¢i naopak maskovat.

Asociaéni analyzy jsou provadény u mnoha dalSich SNP v CAST (napi. Nonneman et al.
2011; Rohrer et al. 2012; Ropka-Molik 2014).

Tabulka 4: Gen CAST, p.Ser638Arg — vybrané asociacni analyzy a ukazatele

Stalder et al. Dvorakova et Gou et al. Lhosuizrlfi:;r o Urbanskietal  Vehovskyetal
(2004) al. (2010) (2012) al. (2012) (2015) (2019)
Denni B B B B CC/CA<AA NS
priristek (p<0,01)

Konverze - - - - NS
Podil libové 3 3 3 3 CC>CA/AA
svaloviny (p < 0,005)
Index - NS NS - -

proteolyzy
Tloust’ka tuku 3 3 3 3 CC/AA<CA CC<CA<AA
(hibet/biicho) (p < 0,05) (p < 0,005)
IMF NS - - - - NS
Celkovy tuk - - - NS - -
Y CA>CC/AA
Ki‘ehkost NS - - (b <0,05) - -
CC<CA<AA
pH NS (0 < 0,005) NS = = NS
El. vodivost B CC/CA<AA B B B
(MLLT) (p <0,001)
El. vodivost
; - NS - - - -
(kyta)
CC/CA>CA
Teplota (p < 0,05) NS - - - -
Vaznost - NS - - - -

Poznamky: zamerné je pouzito beznejsi oznacent alel — C = 638Ser, A = 638Arg;
NS = nebyla nalezena signifikantni asociace, tzn. p > 0,05, ,,—* = asociace nebyla zkoumana
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334 FTO

Gen pro alfa-ketoglutarat dependentni dioxygenazu (FTO) byl u Sus scrofa pomoci
radiacniho hybridniho panelu a vazbové analyzy zmapovan na p raménku chromozomu 6
(Dvoiakova et al. 2012; NCBI 2020). Velmi vymluvny je jeho trivialni nazev: gen spojeny
s tukovou hmotou a obezitou. Do poptedi zajmu se dostal v roce 2007, kdy vysla dvojice
celogenomovych asocia¢nich studii (GWAS), jez FTO daly status prvniho genu s béznymi
variantami, které v lidské populaci ovlivituji nachylnost k obezité (Dina et al. 2007; Frayling et
al. 2007; Loos & Yeo 2013).

FTO demetyluje adenosin v mRNA a nejvice exprimovan je v mozku véetné hypotalamu,
ktery plati za centrum piijmu krmiva. Mutace, které u FTO zpusobuji ztratu funkce, vedou
k vaznym porucham vyvoje mozku, t€lesného rustu, srdce ¢i genitalii. Mutace v genové expresi
zase ziejmé ovliviiuji energetickou homeostazi. Zda se, ze FTO hraje roli v bunééném vnimani
aminokyselin — pti zvySené dostupnosti aminokyselin dochazi ke zvyseni exprese FTO, coz usti
az ve zvyseni translace a rast bunky. V opacném piipad¢é (nebo v ptipadé poruchy genu ¢i
exprese) se translace tlumi a buiika dostava do autofagie (Loos & Yeo 2013).

Dale se FTO zapojuje do adipogeneze, coz u prasat ukazali napiiklad Chen et al. (2017).
Utlumeni FTO navodilo snizeni proliferace a diferenciace vnitrosvalovych preadipocytu
(prostfednictvim signalni kaskady Wnt/beta-katenin). Fan et al. (2009b; 2010) ¢i Szydlowski et
al. (2012) u nékterych SNP ve FTO nalezli asociace s ptijmem krmiva nebo tu¢nosti. Zhang et
al. (2014) pak odhalili signifikantni asociace se Silou stfihu, pH, chutnosti a barvou.

Do této prace byly u genu FTO vybrany polymorfizmy dva. Prvni SNP, g.400C>G (dle
FM244720), Fan et al. (2009) detekovali v exonu 3 (jako ¢.594C>G) a jedna se o synonymni
mutaci (Alal98Ala). Vysledky studii v nize ptilozené tabulce 5 ukazuji, ze asociace tohoto SNP
S tucnosti nebo dalsimi ukazateli jsou dosud nejednoznacné.

Druhy SNP, g.276 T>G (dle AM931150), se nachazi v intronu 4 (Fontanesi et al. 2009b).
Fontanesi et al. (2009a) dosli k zavéru, Ze by alela T mohla byt spojena s vyssi tuénosti a tudiz
s mensi zmasilosti. OvSem V pfipadé obou polymorfizmi dosud bylo publikovéano jen n¢kolik
asocia¢nich analyz.
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Tabulka 5: Gen FTO, g.400C>G — vybrané asocia¢ni analyzy a ukazatele

Dvorakova et al. Dvorakova et al. Dvoriakova et al.

Fan et al. (2009b) (2012) — populace (2012) — populace (2012) — populace Polasik etal.
(2019)
1 2 3
. e CC<GG CC< GG CG<GG
Denni priristek (p < 0,05) NS (0 <0,05) (0 <0.05) _
cmem/cmgmy/
Spotfeba krmiva - G"GP > G"GP - - -
(p <0,05)
mem mep
C"G" > C"GP/ CG>GG
Konverze — GPGP NS (b < 0,005) —
(p <0,05) .
. CC<GG
Celkovy tuk (0 <0,05) - _ _ _
C"C™/ GPGP <
- y C"GP; C"G™ < CCI/CG > GG CCICG > GG CC<GG
Vyska tuku (hibet) NS GPGP < C"GP (p < 0,0001) (p <0,05) (p <0,05)
(p <0,05)
mem mep
Vy$ka tuku B CGEG;GCWEP/ cc>CG CCIGG > CG B
(bficho) (b <0,05) (p < 0,005) (p <0,05)
cmem/CcmG™ >
<
HMC - C"GP/ G"GP / GPGP NS C?/ C<GO OSG NS
(p <0.05) P>
CG<GG
IMF (MLLT) - - NS (0 <0,05) -
., . CC< GG CC<CG
IMF (jina partie) (b <0,05) - (b <0,05) NS NS
Barva - - - - NS
pH - - - - NS
Vaznost - - - - NS

Poznamky: ™ = alela materndlniho piivodu;, * = alela paterndlniho piivodu,; NS
nebyla nalezena signifikantni asociace, tzn. p > 0,05; ,,—

Tabulka 6: Gen FTO, g.276T>G — vybrané asocia¢ni analyzy a ukazatele

Fontanesi et al. (2009a) —

3

Fontanesi et al. (2009a) —

Morav¢ikova et al. (2014)

= asociace nebyla zkoumdana

populace 1 populace 2
Denni pririistek NS B -
Konverze NS - -
N . TT>TG/GG TT>TG/GG
Vy3ska tuku (hibet) (p < 0,05) (p <0,05) NS
TT<T
Podil libové svaloviny - (p<oO O(;) NS
) TT<TG/GG
HM - -
c (p<0,01)
TT/TG>GG
IMF (MLLT) - (p < 0,05) -
IMF (jin4 partie) - NS B

Poznamky: NS = nebyla nalezena signifikantni asociace, tzn. p > 0,05,

asociace nebyla zkoumdna
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3.3.5 IGF2

Gen pro inzulinu podobny rustovy faktor 2 (IGF2) se u Sus scrofa nachazi na
chromozomu 2 (NCBI 2020). Produkci IGF1 a IGF2 stimuluje pfedevs§im rtistovy hormon. Oba
faktory jsou malé polypeptidy, které podporuji buné¢nou diferenciaci, proliferaci a migraci a
inhibuji apoptézu. IGF se vyskytuji v séru a ve vétSiné tkani. Produkuji se hlavné v jatrech,
ovsem byla objevena i parakrinni a autokrinni sekrece dalSich organti. Mediatory aktivity obou
faktort predstavuje n€kolik vézajicich bilkovin a kazdy z faktori méa rovnéz svij receptor.
(Dauncey et al. 2004; Rehfeld et al. 2004; Dyck & Ruvinsky 2011).

Na konci minulého stoleti byl u prasat zmapovan vyznamny paternalné¢ imprintovany
QTL. Jeon et al. (1999) modelem, do néhoz byl zafazen tento lokus spolu s QTL u FATL,
vysvétlili velkou ¢ast rozptylu u obsahu libové svaloviny v kyté (33,1 %) a v kotleté (31,3 %)
a také u hloubky hibetniho tuku (26,2 %). Nezer et al. (1999) soucasné uvedli, Ze noveé
identifikovany QTL u IGF2 v kombinace s pfi¢innou mutaci u RYR1 zodpovida az za 50 %
rozdili ve zmasilosti a tu¢nosti u plemen pietrain a Large White.

Nasledné Van Laere et al. (2003) popsali, ze tento QTL je zptisoben tranzici v intronu 3,
pfesnéji v evoluéné konzervovaném CpG ostravku (NC_010444.4: g.3072G>A ). Alela
divokého typu (G) dostala ozna¢eni malé g a zmutovana alela (A) velké Q. Jedinci, kteti zdédili
od otce alelu Q, ve svalech vykazovali trojnasobnou expresi mRNA. Na sekvenci s ptivodni
alelou g se totiz in vitro vazal transkripéni faktor (TF), patrné represor, cemuz zabrani metylace,
nebo pravé mutace. Tento SNP byl proto oznacen jako ptic¢inny nukleotid kvantitativnich
vlastnosti (QTN) a zaroven jako piiklad selekéniho vymeteni. Alela Q se u hlavnich plemen
vyskytuje s velmi vysokou frekvenci, nékdy témér fixaci, coz je ziejmée dusledkem Slechténi na
vysoky podil libové svaloviny.

V navaznosti na predchozi studii Braunschweig et al. (2004) demonstrovali, ze SNP ma
souvislost nejen s represorem, ale také s expresi antisense RNA. Markljung et. al. (2009) pak
potvrdili, ze navazujicim TF je skute¢né represor, ktery pojmenovali ZBEDG, a uvedli, ze se
jedna o dulezity TF u placentalnich savcu s vlivem na bunéénou proliferaci a rist. Tohle zjisténi
dokreslili Xiang et al. (2018), kdyz aplikovali technologii CRISPR-Cas9 u ¢inského plemene
bama. Prasata tohoto plemene ¢asto maji ptvodni alelu q, takze jedinci s editaci pfislusného
lokusu projevili vyrazné rychlejsi rast (bez vlivu na kvalitu masa) oproti kontrolni skuping.
K podobnym vysledktim dosli i Liu et al. (2018) u plemene Liang Guang Small Spotted.

V nize uvedené tabulce 7 jsou vybrany nékteré z mnoha asociacnich analyz, jejichz
vysledky ve valné vétsin€ pripadt ukazuji, ze IGF2 mize byt ekonomicky vyznamny gen,
nebot’ u nositeld paternalni alely Q se projevuje vyssi zmasilost. Neni proto divu, Ze jej nékteré
spole¢nosti zatfadily do MAS (Oczkowicz et al. 2012).

Pokud jde o kvalitativni stranku jate¢né hodnoty, dosavadni vyzkumy se tézko daji
oznacit za konkluzivni. Jak demonstruje i pfilozena tabulka 7, asociace IGF2 s ukazateli jako
pH, vaznost a barva masa se spise neobjevily. OvSem V ptipadé¢ IMF néktefi autori dosli ke
statisticky prukaznym vysledkim. Oczkowicz et al. (2012) zkoumali 886 zvitat Sesti riznych
plemen a zjistili, Ze jedinci s genotypem GG méli signifikantné vyssi procento IMF nez genotyp
AA i heterozygoti. To Burgos et al. (2012) a Clark et al. (2014) u MLLT namé&fili opacné
hodnoty. Navic nalezli signifikantni asociaci pro svétlost masa, ktera byla vys$si u jedinci
S paterndlni alelou A.
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Rovnéz Lopez-Buesa et al. (2013) uvadéji, ze alela A méla na mnozstvi IMF pozitivni
vliv (navzdory tomu, ze celkovy tuk zvysuje alela G), coz poukazuje na to, ze ukladani tuku do
podkozi je regulovano jinak nez ukladani tuku mezi svalova vlakna. Dale zaznamenali, ze IGF2
mél silny aditivni efekt na slozeni MK v nékterych partiich.

Reina et al. (2012) zkoumali vliv genotypu na kvalitu suSené Sunky z kyty a plece.
Vysledky ze senzorického panelu ukazaly, ze plece z nositelli paternalni alely G ziskaly vyssi
skore ve stavnatosti, vyraznosti chuté¢ a viné ¢i ve svétlosti. U Sunek se vSak tyto efekty
neprojevily, coz autofi pfipsali celkové nizsi tuénosti Sunky. Signifikantni vliv na obsah IMF
byl naopak zaznamenan pouze u Sunek — Vv tomto pifipad¢ dosahli lepsich vysledku jedinci
s alelou G. Tato alela zaroven u Sunek i pleci zvySovala podil celkovych nasycenych mastnych
kyselin (konkrétn¢ tfeba palmitové nebo arachidonové), na druhou stranu se zvysovalo i
zastoupeni nékterych nenasycenych mastnych kyselin (napt. palmitoolejové u obou partii).

Tabulka 7: Gen IGF2, g.3072G>A — vybrané asociacni analyzy a ukazatele

Oczkowicz et  Oczkowicz et

Vykoukalova Fontanesi et Burgos et al. Clark et al. Wang et al.
al. (2009) — al. (2009) —
et al. (2006) populace 1 populace 2 al. (2010) (2012) (2014) (2019)
, GG <GA<
,'?ef"l' . NS NS (GS ;(ﬁg AA NS _ _
priruste p<0, (p < 0,005)
GG >GA>
p P
Konverze - - - AA (G<;'§5) - -
(p < 0,005) p=5
Porazkova
hmotnost - a B B - NS -
Jate¢na 3 _ 3 3 3 NS 3
vytéZnost
Podil libové GG//A\iA < NS GG <AA GG ZﬁA < 3 GP < AP 3
svaloviny (p < 0,005) (p < 0,005) (p < 0,005 (p <0,01)
Hlavni 3 GG <AA GG <AA _ GP < AP 3 3
masité ¢asti (p < 0,005) (p < 0,005) (p <0,0001)
Tioustka | C°C //AiA 7 GG>AA ce>aa  °C ZEA g GP> AP ) \S
tuku (hibet) (p < 0,005) (p < 0,005) (p < 0,005) (b < 0,005) (p < 0,0001)
P p
Celkovy tuk - - - - - (pG<<0€5) -
GP < AP Gp < A?
LR - - - - (<005  (p<005) -
IMF (jind - NS NS - NS - NS
partie)
pH = NS NS NS NS NS =
Vaznost - - - - NS NS -
pro L*: pro L*:
Barva - NS NS - GP < AP GP < AP -
(p <0,05) (p <0,05)

Pozndamky: P = alela paterndlniho piivodu; NS = nebyla nalezena signifikantni asociace,
tzn. p > 0,05, ,,—* = asociace nebyla zkoumana
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4 Metodika
4.1 Zvirata

Sledovano bylo 71 jedinci (35 vepiiki + 36 prasnic¢ek) hybridni linie, Vv jejiz matefské
pozici byly pouzity kiizenky bilé uslechtilé x landrase a Vv otcovské pozici kiizenci bilé
otcovské x pietrain. Ve véku 28 dni byla zvifata ustajena v testacni stanici KSZ v Ploskové u
Lan, kde byla vykrmovana az do porazky. Vyziva zvitat byla upravena v souladu s normami
potieby Zivin (Simeéek et al. 2000) jednotnou kompletni krmnou smési, jejiz vyzivova hodnota
byla kontinualné pfizptisobovana v zavislosti na v€ku a hmotnosti zvifat. VSechna zvitata byla
krmena adlibitné.

Pro porovnani byly zjistovany genotypy Cistokrevnych zvifat plemen landrase, bilé
uslechtilé a pietrain z chovnych stad spolecnosti Czech Breeding Services s.r.0., a to vZdy po
50 jedincich. Navic bylo zafazeno také 38 vzorki z prasat divokych ulovenych na izemi CR v
prubéhu let 2011-2019.

4.2 Uzitkové vlastnosti a kvalita masa

Po dobu testu byla u zvitat sledovany bézné ukazatele vykrmnosti. Ve véku 148 dnti pii
pramérné hmotnosti 114,2 kg pak byla zvifata porazena, nacez byl proveden jate¢ny rozbor.
Zaroven byly odebrany vzorky pro analyzu kvality masa Vv univerzitni laboratofi. Do této prace
byly zahrnuty nasledujici ukazatele:

e pramérny denni piirastek [g],

e konverze krmiva [Kkg],

e 7iva hmotnost pied porazkou [Kg],

e hmotnost JUT [kg],

e jatena vytéznost [%],

o tloustka hibetniho tuku [mm] (primér méfeni nad prvnim hrudnim, poslednim
hrudnim a prvnim bedernim obratlem),

e podil svaloviny dvoubodovou metodou [%] (ZP; y = 59,08991 — 0,43868*S +
0,09792*M),

e podil svaloviny pomoci FOM [%] (y =70,28164  —0,75376*S — 0,0027*M),

e hmotnost hlavnich masitych &asti (= kyta, panenka, krk, plec, kotleta; HMC) bez
tukového kryti z pravé pulky zastudena [kg],

e hmotnost tukového kryti HMC [Kg],

e elektricka vodivost [mS] v musculus longissimus lumborum et thoracis (MLLT)
a v musculus semimembranosus (MS) 50 min post mortem,

e pH MLLT a MS 45 min post mortem,

e teplota [°C] MLLT a MS 45 min post mortem,

e ztrata vody odkapem [%] (pramér ztrat 24 h a 48 h post mortem),

e hodnoty L*, a*, b* barevného prostoru pro vzorky libového masa z Kotlet,
e hodnoty L*, a*, b* barevného prostoru pro vzorky hibetniho tuku,
e plocha MLLT [mm?],
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e IMFvHMC [% z masa],
¢ profil mastnych kyselin v kotleté [%] (extrakce lipid podle Folch et. al (1957),

izolace metylestert a jejich chromatografické stanoveni pomoci Master GC
(Dani Group, Milan, Italy)).

4.3 Laboratorni rozbor DNA

4.3.1 lzolace DNA

Vzorky DNA byly izolovany z krve. U hybridi a divokych prasat byla krev odebrana po
porazce, respektive po uloveni. V ptipadé¢ Cistokrevnych populaci $lo o odbér z zivych zvitat.
Nasledna izolace DNA byla provedena pomoci DNA Mini Kit (Geneaid Biotech, New Taipei
City, Taiwan). Po kazdé izolaci byla piitomnost DNA kontrolovana pomoci elektroforézy na
1% agarozdvém gelu a koncentrace byla méfena na pfistroji NanoDrop One. VSechny testované
fragmenty byly jesté sekvenovany (Dobiis, Ceskd republika) po potvrzeni pozadované
sekvence. Ziskana DNA byla uchovavana pii -20 °C.

4.3.2 PCR-RFLP

V PCR byly aplikovany primery pro testovani vybranych SNP v genech RYR1, MCA4R,
CAST, FTO, IGF2 (tabulka 8).

Celkovy objem reakéni smési pro PCR byl 25 pl s vyuzitim: 9 ul H20, 12,5 ul Combi
PPP Master Mix (Top-Bio, Praha Ceska republika), 1 pl kazdého z dvojice primerti a 1,5 pl
DNA.

Pro IGF2 byla vyuzita zvlastni reakéni smés s celkovym objemem 10 pl: 6,45 ul H20O,
2 ul One Taq Hot start CG pufru, 0,2 ul dNTP, 0,2 ul PCR Enhancer CG, 0,2 ul kazdého
z dvojice primert, 0,2 ul One Taq Hot start polymerazy (New England Biolabs, Ipschiw, USA)
a 0,75 ul DNA.

PCR cyklus probihal dle nasledujicich podminek: 95 °C — 2 min; 95 °C — 30 s; 57 °C —
30 s—30x; 68°C —30s; 68°C—5min.

4.3.3 Elektroforéza

Vzorky po $tépeni restrikénimi enzymy byly pieneseny na 1,5-4% agardzovy gel a pro
jejich priichod gelem bylo do aparatury pusSténo napéti 230 V po dobu 20—60 minut. Snimky
byly pofizeny za pomoci UV lampy MiniBis Pro (DNR Bio-Imaging Systems, Neve Yamin,
Israel) a softwaru GelCapture.

4.4 Asociacni analyza

Asociacni analyza byla provedena pomoci zobecnéného linedrniho modelu (GLM)
v programu SAS (Statistical Analysis System, Inst. Verze 9.4, 2012, SAS Institute, Cary, NC,
USA). Tento model zahrnoval pramér a genotyp SNP spohlavim jako fixni efekty.
V prilozenych tabulkach je vzdy uveden primér (LS MEAN), smérodatna odchylka (o) a
vyznamnost (p-hodnota). Zvolend hladina vyznamnosti méla hodnotu a = 0,05.
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Tabulka 8: Pouzité primery pro dané SNP, polymerazy a podminky PCR

Fragment

Ta

Sekvence (5°-3") SNP (bp) Polymeraza °C) Cykly Metoda Zdroj
GTG CTG GAT GTC CTG TGT TCC , Combi PPP Master RFLP (Hhal) .
RYRL-A ah M91451.1:¢.1843C>T 134 Vi 55 30 T 1547 C Bhrh0 Brenig & Brem (1992)
CTG GTG ACA TAG TTG ATG AGG
RYRL-B TG
. Combi PPP Master RFLP (Taql) .
MC4R-A TAC CCT GAC CAT CTT CAT TG AF087937:c.746G>A 226 i 55 30 A 996G ToH156 Kim et al. (2000)
MC4R-B | ATA GCA ACA GAT GAT CTC TTT G
MCAR-C | GGCCAGACT CCACATTAAGAG  NM_214173.1:c.707G>A 117 CambFRP LIRS 30 RALD (el Meidtner et al. (2006)
Mix A 117/ G 51 +66
MC4R-D CAG ACC ACA AAG ACG CCA AT
. Combi PPP Master RFLP (Pvull) .
CAST-A CCT TTG TTG TGT TCT CTG AGG M20160: Ser638Arg 183 i 55 30 A183 1 C 14241 Ciobanu et al. (2004)
CAST.B AAA CCT ATT TTC AGG GAT ATG
GG
. RFLP (Rsal)
FTO-A | TCAAGAAGC CTTCCTCGCACTG  FM244720:9.400C>G 435 ConlFEPIESEr g 30 C 128+250+57 / Dvotikovi et al. (2012)
Mix
G 128+216+34+57
FTO.B TGG GGA TCC AZ‘G AAG CTC AAC
. Combi PPP Master RFLP (Tail) .
FTO-C ACA GGC CCT GAA GAG GAAAG ~ AMO931150:9.276T>G 397 i 57 30 1397 /G 275412 Fontanesi et al. (2009¢)
FTO-D AGT AAC CTG GAG TTC CTG TGG
One Taq Hot start HASP2)
IGF2-A CGG ACC GAG CCA GGG ACGA  NC_010444.4:9.3072G>A 215 g 55 35 A 34+129+52 / Clark et al. (2014)
cG
G 34+29+100+52
IGF2-B GCC GGC TGG AAG GGAGGA A
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5 Vysledky

Do statistické analyzy bylo zatazeno 71 zvirat, u kterych predtim byly zjistény genotypy
ve vSech sledovanych polymorfizmech. Detailni vysledky z GLM, pomoci kterého byly
hledany asociace mezi genotypy a vybranymi ukazateli, jsou uvedeny v piilohach.

5.1.1 Porovnani alelovych a genotypovych frekvenci

Jelikoz katedra disponovala nejen genetickym materialem od hybridd, ale také od zvifat
z nukleovych chovi (jejichz potomstvem jsou pravé zkoumani hybridi) a od prasat divokych,
pro doplnéni této diplomové prace byly vyuzity i tyto populace.

V ptipadé SNP ¢.1843C>T v genu RYRL1 se alela T (n) ve vétsi mife vyskytovala pouze
U pietraint, presnéji u 18 heterozygota. V populaci testovanych hybridi byli pouze dva jedinci
heterozygotni.

U prvniho SNP v MCA4R (c.746G>A) se ob¢ alely vyskytovaly s vysokymi frekvencemi
u k¥izenct i Cistokrevnych plemen, zato u divokych prasat se objevila pouze alela G. U druhého
SNP v MC4R (c.707G>A) byla ve vSech populacich detekovana vyluéné alela A.

SNP v genu CAST (Ser638Arg) projevil ob¢ varianty s vysokymi frekvencemi u kazdé
populace krom¢ pietraina.

U genu FTO se oba zkoumané SNP (g.400C>T a g.276T>G) rovnéz vyskytly v obou
variantach u kazdé populace. Frekvence alel g.400C a g.276T (a tedy zaroven g.400C a g.276G)
1 genotypl si pfitom byly napadné podobné.

SNP v genu IGF2 (9.3072G>A) se u kazdé populace vyskytl v obou variantach, ovSem
u hybridd méla alela A (Q) zdaleka nejvyssi frekvenci (0,89). Zaroven u hybrida na rozdil od
ostatnich populaci chybéli homozygoti GG (qQ).

Grafy alelovych a genotypovych frekvenci pro jednotlivé SNP najdete v ptiloze 1 a 2.

512 RYR1,c.1843C>T

Ze 71 testovanych zvitat bylo 69 genotypu CC a pouze 2 CT (frekvence alel: C = 0,99;
T =0,01), proto asocia¢ni analyza provedena nebyla.

5.1.3 MC4R, c.746G>A

U testovanych zvifat byly nalezeny vSechny tii genotypy: 11x GG, 37x GA a 23x AA
(frekvence alel: G = 0,42; A= 0,58). Heterozygoti vykazali nejvétsi primérnou hmotnost, coz
patrné bylo spojeno s vyssim obsahem tuku v JUT. Statisticky vyznamné asociace byly
nalezeny v ptipad¢ téchto ukazateli:

e pramérny denni ptirtstek: GA > AA (p < 0,05),

e hibetni tuk: GA > GG (p < 0,05),

e podil tukového kryti HMC v JUT: GA > AA (p < 0,05),

e ZP: GA <AA (p<0,005),

e teplota MLLT: GG > AA (p<0,05); GA>AA (p<0,05),

e teplota MS: GG > AA (p < 0,005); GA > AA (p < 0,05).
Kompletni vysledky jsou k vidéni v ptiloze 3 a 4.
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5.14 MCA4R, c.707G>A

U testovanych zvifat byl nalezen pouze jeden genotyp (GG), takZze provést asociacni
analyzu nebylo mozné.

5.1.5 CAST, p.Ser638Arg

U testovanych zvitat byly nalezeny dva genotypy: 52x AC a 19x AA (frekvence alel:
C=0,34; A = 0,37. V zadném ze zvolenych ukazatelii se neprojevily prikazné asociace.
Kompletni vysledky jsou k vidéni v ptiloze 5 a 6.

516 FTO, g.400C>G

U testovanych zvirat byly nalezeny vSechny tii genotypy: 46x CC, 21x CG a 4x GG
(frekvence alel: C = 0,80; G = 0,20). Homozygoti GG vykazali vyrazné nejhorsi ristovou
schopnost, avsak to se vzhledem k jejich malému poctu neprojevilo jako statisticky vyznamné.
Pod hladinu vyznamnosti se tedy dostaly pouze tyto ukazatele:

e EVMLLT:CC>GG (p<0,05); CG>CG (p<0,05),

e a* libového masa: CC < GG (p < 0,05); CG < GG (p <0,05),

e IMFvkyté: CC < CG (p <0,005); CG > GG (p < 0,005).
Kompletni vysledky jsou k vidéni v ptiloze 7 a 8.

5.1.7 FTO, g.276T>G

U testovanych zvifat byly nalezeny vSechny tii genotypy: 48x TT, 19x TG a 4x GG
(frekvence alel: T = 0,81; G = 0,19). Homozygoti GG vykazali vyrazn¢ nejhorsi ristovou
schopnost, avSak to se vzhledem k jejich malému poctu neprojevilo jako statisticky vyznamné.
Pod hladinu vyznamnosti se tedy dostaly pouze tyto ukazatele:

EV MLLT: TT < GG (p <0,05); TG < GG (p <0,05),

a* libového masa: TT < GG (p <0,05); TG < GG (p < 0,05),
IMF v kyté: TT < TG (p <0,0001); TG > GG (p < 0,0001),
IMF v pleci: TT < GG (p < 0,05).

Kompletni vysledky jsou k vidéni v ptiloze 9 a 10.

5.1.8 IGF2,9.3072G>A

U testovanych zvitat byly nalezeny dva genotypy: 19x GA a 52x AA (frekvence alel:
G =0,11; A=0,89). Statisticky vyznamné asociace byly nalezeny u nasledujicich ukazatelu:
elektricka vodivost v MLLT: GA > AA (p < 0,05),
a* libového masa: GA > AA (p <0,05),
b* libového masa: GA > AA (p <0,05),
IMF v kotleté: GA > AA (p < 0,05),
IMF v pleci: GA > AA (p < 0,05).
Kompletni vysledky jsou k vidéni v pfiloze 11 a 12.
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5.1.9 Mastné kyseliny

Asociace mezi genotypy a obsahem MK v kotleté byly nalezeny pouze v malém poctu
piipadi, a to u méné vyznamnych MK. Slo o tyto piipady:
e kyselina myristova (C14:0) u SNP ¢.400C>G (FTO) — CC > CG,
e kyselina gondoova (C20:1) u SNP g.400C>G (FTO) — CC < CG; CC < GG,
e kyselina behenova (C22:0) u SNP g.400C>G (FTO) — CC < GG; CG < GG,
e kyselina erukova (C22:1) u SNP g.400C>G (FTO) — CC < GG; CG < GG,
e kyselina myristova (C14:0) u SNP g.276T>G (FTO) - TT > TG,
e Kkyselina tetradecenova (C14:1) u SNP 9.276T>G (FTO) - TT > TG,
e kyselina arachova (C20:0) u SNP g.276T>G (FTO) - TT < TG,
e kyselina gondoova (C20:1) u SNP ¢.276T>G (FTO) — TT < GG,
e kyselina behenova (C22:0) u SNP g.276T>G (FTO) — TT <GG; TG < GG,
e kyselina laurova (C12:0) u SNP g.3072G>A (IGF2) — GA < AA,
e kyselina margarova (C17:0) u SNP g.3072G>A (IGF2) — GA < AA,
Kompletni vysledky jsou k vidéni v ptilohach.
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6 Diskuze
6.1 RYR1

Vyskyt alely T (n) se u dne$nich linii rutinné kontroluje, a proto SNP v testované populaci
nebylo mozné podrobit asociacni analyze — téméf vSechna zvitata méla genotyp CC. Alela T se
vyskytla pouze u dvou heterozygott. U jejich masa byla naméfena nadprimérna hodnota EV,
ktera by se podle Stupka et al. (2009) uz nachazela na hranici mezi normalnim masem a masem
inklinujicim k PSE (4 mS 45 min post mortem). Avsak hodnoty pH byly pramérné, a hlavné se
na jatkach zadné PSE maso neobjevilo.

Z grafii v piilohach 1 a 2 je patrné, Ze takovy vysledek lze o¢ekavat také u jinych plemen
nebo u prasete divokého. Pouze u plemena pietrain se v chovu Slechtitele objevuji také
heterozygoti CT.

Jak bylo zminéno v reSersi, alela T pfinasi vyssi zmasilost (napi. Wood & Whittemore
2006; Cobanovic et al. 2019), proto se v minulosti pravé u supermasného pietraina uchytila
s velmi vysokou frekvenci. To ale mélo za nasledek velky podil masa Spatné kvality. Po

MV

2009).

6.2 MC4R

Ackoliv do této prace byly zahrnuty dva SNP, asociacni analyza mohla byt provedena
pouze u jednoho: c.746G>A (p.Asp298Asn). Vysledky Vnasem piipadé vibec
nekorespondovaly se diivéjsimi studiemi (napt. Kim et al. 2004; Van den Maagdenberg et al.
2007; Roh et al. 2012; VVan den Broeke et al. 2015...). Z jejich zavéra pfevazné vyplynulo, ze
genotyp GG by mé¢l oproti genotypu AA vykazat pomalejsi rist, ale mensi tu¢nost. U nami
testované populace tomu bylo naopak, nicméné srovnani téchto dvou genotypi nebylo
statisticky prukazné.

Staticky vyznamné rozdily se projevily zvlasté v ptipad€ srovnani dvou nejpocetnéjsich
genotypu, tedy heterozygoti GA a homozygota AA. Zjevnou pii¢inou tohoto jevu byla
skutecnost, Ze heterozygotni jedinci narostli do nejvyssich primérnych porazkovych hmotnosti.
Pritomnost efektu superdominance v tomto SNP vsak literatura nezminuje, proto takovy zaver
nemuiZe mit ani tato prace.

Vyznamné asociace v ptipad¢ teploty masa métené 45 min post mortemv MSav MLLT,
kdy v obou piipadech byly u genotypu AA naméfeny nejmensi primérné hodnoty, mize
souviset s tim, Ze zvifata genotypu AA méla nejmensi tukové kryti HMC (coz bylo zjisténi,
které $lo proti predpokladim plynoucim z tabulky 2).

Mimo to se potvrdilo tvrzeni Kim et al. (2004), ze se u prasete divokého vyskytuje jen
alela G.

Polymorfizmus ¢.707G>A nabidl pouze vysledky z genotypovani, které ukazalo, ze
Vv testované populaci byla piitomna jen alela A. Tato alela se zda fixovana rovnéz v matetskych
a otcovskych populacich chovatele i v populaci divokych prasat.
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6.3 CAST

V piipadé p.Ser638Arg v genu CAST se ve zkoumané populaci objevily dva genotypy,
avsak zadné prukazné asociace nalezeny nebyly. Také z tabulky 4 v reSersi se zda, Ze tento
samotny polymorfizmus neptinasi piesvéd¢ivé vysledky, piestoze dulezitost calpastatinu pro
kvalitu masa je v literatuie dobie popsana (Goll et. al 1998; Goll et. al 2003). Do budoucna
proto mozna bude vhodné p.Ser638Arg sledovat v haplotypech, jak naznacuji nékteré studie
(Ciobanu et al. 2004; Santé-Lhoutellier et al. 2014).

6.4 FTO

V piipadé obou testovanych SNP byly objeveny signifikantni rozdily mezi genotypy
vV EV uMLLT av barevném kanalu a*. To ale ziejmé lze pti¢ist malému poctu zvitat genotypu
0.400GG i g.276GG (v obou piipadech 4).

Zajimavéji se projevily rozdily v obsahu IMF v kyté. Heterozygoti g.400CG méli v této
partii vyrazné vyssi podil IMF nez homozygoti CC i CG. Obdobny vysledek platil rovnéz
u druhého SNP, g.276T>G. Tyto rozdily koresponduji s nékterymi vysledky Dvotakova et al.
(2012) a Fontanesi et al. (2009a). Jenze jak v téchto studiich, tak v nasi praci prevazuji vysledky
(z jinych métenych partii), které asociaci téchto SNP a IMF spiSe nepodporuji. Syntéza IMF
pfece jen probihd jinou metabolickou cestou nez syntéza zasobniho tuku a je mozné, Ze gen
FTO hraje roli ptevazné z hlediska zasobniho tuku.

Naméiené hodnoty celkové napovidaji, ze SNP g.400C>G a SNP g.276 T>G se mohou
dédit v haplotypech. Alelové frekvence, rozdéleni poétu genotypt i vysledky asocia¢ni analyzy
se do zna¢né miry shoduji. BohuZel tato prace nedisponovala udaji, na jejichz zakladé by bylo
mozné overit piitomnost vazby.

6.5 IGF2

V testované populaci jasné prevazila alela A (0,89). PfestoZe od chovatele vime, ze zvitata
na tento SNP netestuje, vysoka frekvence alely A patrné podporuje zavéry Van Laere et al.
(2003) — totiz Ze naroky na zmasilost vedou k selekci ve prospéch této alely i nepfimo.

Je potieba upozornit, ze u SNP g.3072G>A hraje roli imprinting, a zjistit, ktera alela byla
maternalni a ktera paterndlni, nebylo u testované populace mozné.

Z vysledkli asociacni analyzy jsou nejpodstatnéjsi rozdily v IMF. Ve vSech ctyfech
sledovanych partiich (krkovice, kyta, kotleta, plec) heterozygoti GA prumérné dosahovali
vyssiho podilu IMF nez homozygoti AA, piicemz Vv kotleté a pleci $lo o signifikantni asociace.

Studie jako Aslan et al. (2011) nebo Oczkowicz et al. (2012) uvedly, ze IGF2 muze
ovlivitovat nejen celkovou tu¢nost, ale také pravé IMF. Oczkowicz et al. (2012) pozorovali
vyznamny pozitivni aditivni efekt alely G na obsah IMF a i v nasem pftipad¢ se zda, ze by alela
G mohla byt spojena s vyssim obsahem IMF. Znovu je ovSem tieba upozornit, ze jiné studie
(zminéné v literarnim piehledu) zjistily opac¢nou asociaci nebo asociaci nenalezly.

Zjistén byl pak signifikantni rozdil v EV v MLLT (GA > AA), ovSem ten se pii pohledu
na prumérné hodnoty nezda byt podstatny, nebot’ se hodnoty nachazeji bezpe¢né pod hranici 4
mS, kterou Stupka et al. (2009) déli maso na normalni a inklinujici k PSE. Signifikantni rozdily
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byly naméfeny také v barevnych kanalech a* a b*, coz mohlo souviset s rozdilnym podilem
IMF v kotleté.

6.6 Mastné kyseliny

Nékteré asociace mezi genotypy a obsahem MK se objevily, ov§em pokazdé $lo o MK,
které se v tuku kotlety nachazeji v mizivém mnozstvi (vizte tabulky v samostatnych p¥ilohach).
Vyjimku pfedstavovala snad jen kyselina myristova (C14:0), ktera tvotila necela 2 % a v jejimz
ptipad¢ se vyskytly signifikantni rozdily u obou SNP v genu FTO. Nicméné celkove zadny ze
studovanych polymorfizmi nejevil podstatny vliv na profil MK.
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[ Zavér

Tato prace testovala hypotézy, zda vybrané SNP u prasat ovliviiuji ristovou schopnost,
jate¢nou hodnotu ¢i kvalitu masa. Analyza odhalila nékteré statisticky vyznamné rozdily mezi
genotypy v riznych ukazatelich, avSak znacné ¢ast vysledki nekorespondovala se zjiSténimi
jinych autord. Ve vlastnostech, kde literatura nasvédCovala piitomnosti asociace, Se
predpokladany vliv genotypu neprojevil. Stanovené hypotézy tedy na piipadu populace, ktera
byla testovana v této praci, obecné nemohly byt podpoteny.

Vystupy zprace patrné limitoval pocet zvifat kombinovany s nepfili§ ptfiznivym
rozlozenim genotypu v testované populaci. U dvou SNP (c.1843C>T v RYR1 a c.707G>A
v MC4R) tak nemohla byt provedena asociacni analyza vibec, u dalSich dvou (p.Ser638Arg
v CAST a g.3072G>A v IGF2) se vyskytly pouze dva genotypy a v ptipadé obou SNP v genu
FTO byl jeden z genotypt zastoupen pouze ¢tyfmi zvifaty.

Na vysledcich se rovnéz mohly vyrazné podepsat podminky vnéjs$iho prostiedi, dosud
neobjasnéné genové interakce ¢i vliv heterozniho efektu.

Analyze by také mozna pomohlo, kdyby byly zahrnuty informace o rodi¢ich jednotlivych
zvitat. To plati pfedevsim v piipadé SNP v genu IGF2, ktery je paternalné imprintovany. Dale
by tyto informace mohly byt uzitecné pro oveéfeni mozné existence vazby mezi dvéma SNP
v genu FTO.

Dalsi vyzkumy V této oblasti by vzhledem k nachylnosti na chyby tedy mély vénovat
maximalni pozornost metodice od vybé&ru zvitat, ptes jejich chov az po statistické vyhodnoceni.
Konkrétné by se mohlo vyplatit pracovat s velkymi populacemi (a s vice generacemi) a ziskat
data pro aplikaci sofistikovangjs$ich matematickych modeld.
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9 Seznam pouzitych zkratek a symboli

AgRP = protein podobny agouti (agouti-
related protein)

ATP = adenozintrifosfat

CAMP = cyklicky adenozinmonofosfat
CAST = calpastatin

CNV = variabilita poc¢tu kopii segmentu
DNA (copy number variation)

CRC = vapnikovy kanal (calcium release
channel)

DFD = tmavé¢, tuhé, suché maso (dark, firm,
dry)

ETL = lokusy ekonomicky vyznamnych
vlastnosti (economic trait loci)

EV = elektricka vodivost

FA = mastna kyselina (fatty acid)

FTO = alfa-ketoglutarat dependentni
dioxygenaza

GWAS = celogenomova asociacni studie
(genome-wide association study)

HAL = halotanovy gen

IGF2 = inzulinu podobny rastovy faktor 2
IMF = intramuskularni tuk (intramuscular
fat)

JUT = jate¢né upravené télo

LEP = leptin

MAS = markery asistovana selekce (marker
assisted selection)

MC4R = melanokortin 4 receptor

MH = maligni hypertermie

MLLT = musculus longissimus lumborum
et thoracis

MS = musculus semimembranosus
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MSH = melanocyty stimulujici hormon
MUFA = mononenasycena mastna kyselina
(monounsaturated fatty acid)

p. = polymorfizmus

PCR = polymerazovd ftetézova reakce
(polymerase chain reaction)

pHU = ultimatni pH

POMC = propiomelanokortin

PRKAG3 = nekatalytickd y3 podjednotka
adenosinmonofosfatem aktivované
proteinkinazy

PSE = bledé, mekké, vodnaté maso (pale,
soft, exudative)

PSS = praseci stresovy syndrom (porcine
stress syndome)

PUFA = polynenasycena mastna kyselina
(polyunsaturated fatty acid)

RFLP = p. délky restrikénich fragmentt
(restriction fragment length polymorphism)
RYR1 = ryanodinovy receptor 1

SFA = nasycend mastna kyselina (saturated
fatty acid)

SNP = jednonukleotidovy polymorfizmus
(single-nucleotide polymorphism)

QTL = lokus kvantitativnich vlastnosti
(quantitative trait locus)

QTN = nukleotid kvantitativnich vlastnosti
(quantitative trait nucleotide)

VNTR = tandemové repetice (variable
number of tandem repeats)

ZP = dvoubodova metoda (Zwei Punkte)



10 Samostatné prilohy

10.1 Alelové a genotypové frekvence

Piiloha 1: Frekvence alel kazdého sledovaného SNP v péti populacich

Graf 1: RYR1 (c.1843C>T) - frekvence alel ve
vybranych populacich
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Graf 2: MC4R (c.746G>A) — frekvence alel ve
vybranych populacich
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Graf 3: MC4R (c.707G>A) — frekvence alel ve
vybranych populacich
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Graf 4: CAST (p.Ser638Arg) — frekvence alel ve
vybranych populacich
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Graf 5: FTO (g.400C>G) - frekvence alel ve
vybranych populacich
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Graf 6: FTO (g.276T>G) — frekvence alel ve
vybranych populacich
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Graf 7: IGF2 (9.3072G>A) — frekvence alel ve
vybranych populacich
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Priloha 2: Frekvence genotypt kazdého sledovaného SNP v péti populacich

Graf 8: RYRL1 (c.1843C>T) — frekvence genotypu
ve vybranych populacich
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Graf 9: MC4R (C.746G>A) — frekvence genotypu
ve vybranych populacich
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Graf 10: MC4R (c.707G>A) — frekvence genotypu
ve vybranych populacich
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Graf 11: CAST (p.Ser638Arg) — frekvence
genotypu ve vybranych populacich
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Graf 12: FTO (g.400C>G) — frekvence genotypu
ve vybranych populacich
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Graf 13: FTO (9.276T>G) — frekvence genotypu
ve vybranych populacich
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Graf 14: IGF2 (9.3072G>A) — frekvence genotypi
ve vybranych populacich
100%
80%
60%
40%
20%
0%

test pietrain bilé uslechtilé landrase divocak

= f(GG) =f(GA) mf(AA)



10.2 Vysledky asocia¢ni analyzy

Piiloha 3: Gen MC4R, ¢.746G>A — asociace genotypu S vybranymi ukazateli

Ukazatel GG (n=11) GA (n =37) AA (n =23) p-hodnota
Ismean+ ¢ Ismean+¢ Ismean+ ¢
Primérny denni 1 041,59 + 182,60 1097,73 + 129,77 1013,00 + 186,89" 0,127
prirustek [g]

Konverze 2,46+0,18 2,31 +0,222 2,48 +£0,37° 0,037
Ziv4 hmotnost [kg] 112,65 £7,21 117,23 £9,55 113,62 + 12,44 0,275
Hmotnost JUT [kg] 89,75+ 6,15 94,30 + 8,13 90,76 + 10,46 0,174
Jate¢na vytéznost [%0] 79,66 + 1,53 80,42 + 1,51 79,82+ 1,21 0,154
Hrbetni tuk [mm] 19,98 +4,90 22,29 + 3,492 19,11 +4,33° 0,011
ZP [%] 59,09 +£2,45 58,28 +2.30” 60,14 + 2,068 0,011
FOM [%0] 59,58 £2,37 58,93 £2,90 60,06 + 2,44 0,360
HMC prava piilka [kg] 22,19+ 1,94 22,71+ 191 22,99 +2,32 0,611
Podil HMC z JUT [90] 50,53 +3,45 50,41 £2,42 51,65+2,12 0,227
P"‘flv_ltG”T(“[;:;WC 15,37 +3,09 15,55 + 2,47° 13,73 + 2,000 0,036
EV MLLT [mS] 3,72 £0,46° 3,46 +0,26° 3574038 0,065
EV MS [mS] 3,69+0,43 3,51+0,48 3,55+0,61 0,587
pH MLLT 6,23 +0,33 6,30 +0,24 6,34 +0,23 0,500
pH MS 6,34 £0,21 6,36 £0,25 6,34 +0,18 0,930
Teplota MLLT [°C] 39,40 + 0,74° 39,25 +0,72% 38,77 +£0,98° 0,045
Teplota MS [°C] 40,49 £ 0,39 40,09 + 0,59° 39,74 + 0,778 0,006
Ztrata odkapem [%0] 5,11+;2,34 4,58 £1,70 435+1,86 0,581
L* maso 52,85+2,56 52,80+ 3,35 52,30 + 3,56 0,850
a* maso 0,68 +1,28 0,39 +1,01 0,58+1,18 0,729
b* maso 10,17 £ 1,25 10,17 +£1,43 10,20 + 1,61 0,998
L* tuk 79,83 +2,83% 80,98 + 1,80 81,43 +1,48° 0,123
a* tuk -0,11 0,56 -0,44 + 0,54 -0,33+ 0,61 0,307
b* tuk 9,33 £0,71 8,66 +1,12 9,21 +0,94 0,099
Plocha MLLT [mm?] 4797,50 + 533,86 4 989,93 + 650,66 4997,26 + 541,26 0,645
IMF krkovice [%)] 14,32 £4,92 14,41 +3,05 13,46 £ 3,01 0,616
IMF kyta [%] 4,26 +2,06 425+1,51 3,78+ 1,32 0,554
IMF kotleta [%] 2,24 + 0,60 2,26 £0,80 2,15+0,64 0,862
IMF plec [%] 3,10+0,89 3,16+ 0,68 2,90 + 0,85 0,509

Poznamky: ®° nebo » B— hodnoty s jinym pismenem v iadku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.

p < 0,005); pouzité zkratky jsou vysvétleny v kapitole 9 (Seznam zkratek) a v resersi



Piiloha 4: Gen MCA4R, ¢.746G>A — asociace genotypu se skladbou mastnych kyselin

i 34 lemoan 20 lomean 20 lomeinzq  Phodnoa
C4:0 (maselna) 0,000 + 0,000 0,000 = 0,000 0,000 + 0,000 —
C6:0 (kapronova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C8:0 (kaprylova) 0,000 + 0,000 0,003 + 0,008 0,003 + 0,009 0,571
C10:0 (kaprionova) 0,102+ 0,018 0,087 + 0,044 0,109 +0,031° 0,111
C11:0 (undecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C12:0 (laurova) 0,114 + 0,021 0,101 + 0,038 0,116 +0,031 0,295
C13:0 (tridecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C14:0 (myristova) 1,941 +£0,279 1,931 +0,282 1,929 £ 0,262 0,994
C14:1 (tetradecenova) 0,029 +0,018% 0,013 +0,015° 0,016 +0,019 0,063
C15:0 (pentadecylova) 0,067 +0,015 0,050 + 0,032 0,061 + 0,027 0,219
C15:1 (pentadecenova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C16:0 (palmitova) 32,489 + 4,591 31,731+ 3,076 32,275+ 3,743 0,802
C16:1 (palmitoolejova) 2,679 + 0,399 2,715+ 0,520 2,619 +0,295 0,762
C17:0 (margarova) 0,396 + 0,070 0,388 + 0,106 0,389 + 0,097 0,977
C17:1 (heptadecenova) 0,329 + 0,131 0,305 + 0,121 0,335 + 0,092 0,649
C18:0 (stearova) 14,565 + 2,445 14,061 + 2,769 13,718 2,141 0,708
C18:1 (olejova) 33,019 + 3,046 34,071 2,830 33,629 + 3,382 0,652
C18:2 (linolova) 10,596 + 1,614 10,516 + 1,128 10,941 + 1,567 0,567
C18:3(w—3) (y-linolenova) 0,010+ 0,016 0,010+ 0,014 0,011+0,017 0,969
C18:3(®w—6) (a-linolenova) 0,804 + 0,135 0,833+ 0,157 0,854 + 0,160 0,722
C20:0 (arachova) 0,294 + 0,073 0,310 + 0,093 0,286 + 0,076 0,621
C20:1 (gondoova) 1,190 + 0,400 1,296 £ 0,417 1,153 £0,473 0,513
C20:2 (eikosadienova) 0,579 0,172 0,570 0,115 0,557 + 0,102 0,894
C20:3 (dihomo-y-linolenova) 0,081 + 0,034 0,072 + 0,041 0,085 + 0,031 0,469
C20:4 (arachidonova) 0,167 + 0,049 0,148 + 0,064 0,163 + 0,035 0,502
C20:5 (eikosapentaenova) 0,148 + 0,053 0,136 + 0,050 0,149 + 0,032 0,551
C21:0 (heneikosanova) 0,009 + 0,027 0,005+ 0,014 0,005 + 0,021 0,849
C22:0 (behenova) 0,020 + 0,029 0,060 + 0,143 0,044 + 0,072 0,634
C22:1 (erukova) 0,015 + 0,026 0,014 + 0,029 0,018 + 0,029 0,903
C22:2 (dokosadienova) 0,009 + 0,015 0,012+0,016 0,014 + 0,026 0,820
C22:6 (dokosahexaenova) 0,162 + 0,130 0,116 £0,120 0,149+ 0,144 0,543
C24:0 (lignocerova) 0,117 +0,161 0,293 + 0,968 0,231 +0,475 0,825
C24:1 (nervonova) 0,023 + 0,029 0,087 + 0,235 0,087 + 0,202 0,696

Pozndamky: ®® nebo » B— hodnoty s jinym pismenem v Fadku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005)

Vi



Piiloha 5: Gen CAST, p.Ser638Arg — asociace genotypu s vybranymi ukazateli

Ukazatel CA = 638Ser/638Arg (n = 52) AA = 638Arg/638Arg (n = 19) o-hodnota
Ismean+ o Ismean+ e

Primérny denni priristek [g] 1 065,95 + 167,14 1 049,63 + 146,55 0,708
Konverze 2,38 +£0,30 2,41+0,22 0,716
Ziva hmotnost [kg] 115,43 £10,68 115,14 £ 9,63 0,917
Hmotnost JUT [kg] 92,34 +9,03 92,74 + 8,43 0,868
Jate&n4 vyt&Znost [%6] 79,96 + 1,54 80,50 + 1,07 0,164
Hibetni tuk [mm] 21,03 £4,25 20,55 +4.22 0,674
ZP [%)] 58,85+2,43 59,43 +2,20 0,366
FOM [%0] 59,61 +£2,51 58,95+ 3,08 0,404
HMC prava piilka [kg] 22,57 2,09 23,10+ 1,91 0,386
Podil HMC z JUT [%] 50,77 2,54 51,07 +2,63 0,694
Podil tuku HMC z JUT [%] 15,00 + 2,60 14,64 + 2,45 0,636
EV MLLT [mS] 3,52+0,32 3,57+ 0,41 0,654
EV MS [mS] 3,48 +0,51 3,74 0,51 0,062
pH MLLT 6,32 +0,23 6,25+ 0,28 0,292
pH MS 6,35+0,21 6,36+ 0,26 0,801
Teplota MLLT [°C] 39,08 + 0,79 39,19+ 0,98 0,629
Teplota MS [°C] 40,03 = 0,64 40,06 = 0,74 0,866
Ztrata odkapem [%0] 4,51 +1,60 4,81 £248 0,592
L* maso 52,82 +3,23 52,16+ 3,43 0,496
a* maso 0,54 +1,09 0,40+ 1,16 0,651
b* maso 10,29 + 1,50 9,89+ 1,27 0,351
L* tuk 80,77 £2,07 81,46 £ 1,46 0,242
a* tuk -0,33 £ 0,58 -0,41 + 0,54 0,650
b* tuk 8,95+1,05 8,98 £1,01 0,909
Plocha MLLT [mm?] 4917,93 +£ 599,12 5062,88 +£576,48 0,411
IMF krkovice [%] 14,02 + 3,10 1420+ 4,13 0,856
IMF kyta [%] 432+ 1,62 3,48+1,13 0,064
IMF kotleta [%)] 2,27+0,73 2,06 + 0,64 0,311
IMF plec [%] 3,09+0,72 3,00+ 0,91 0,696

Poznamky: a, b nebo A, B —hodnoty s jinym pismenem v radku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005); pouzité zkratky jsou vysvétleny v kapitole 9 (Seznam zkratek) a v resersi

VI



Priloha 6: Gen CAST, p.Ser638Arg — asociace genotypt se skladbou mastnych kyselin

CA =638Ser/638Arg (n = 52) AA = 638Arg/638Arg (n = 19)

MK [%] Is mean+ o Ismean+ o p-hodnota
C4:0 (maselna) 0,000 + 0,000 0,000 £ 0,000 —
C6:0 (kapronova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C8:0 (kaprylova) 0,003 + 0,008 0,002 £ 0,009 0,828
C10:0 (kaprionova) 0,096 + 0,039 0,098 + 0,035 0,908
C11:0 (undecylova) 0,000 £ 0,000 0,000 £ 0,000 =
C12:0 (laurova) 0,110+ 0,032 0,104 + 0,038 0,572
C13:0 (tridecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C14:0 (myristova) 1,928 + 0,248 1,942 + 0,334 0,864
C14:1 (tetradecenova) 0,017 + 0,017 0,017 + 0,020 0,909
C15:0 (pentadecylova) 0,058 + 0,029 0,053 £ 0,027 0,542
C15:1 (pentadecenova) 0,000 = 0,000 0,000 = 0,000 -
C16:0 (palmitova) 31,792 + 3,290 32,705 + 4,126 0,393
C16:1 (palmitoolejova) 2,689 + 0,465 2,644 + 0,340 0,732
C17:0 (margarova) 0,392 + 0,104 0,382 + 0,077 0,748
C17:1 (heptadecenova) 0,326 0,113 0,298 £0,112 0,419
C18:0 (stearova) 13,974 + 2,459 14,172 + 2,688 0,794
C18:1 (olejova) 34,004 + 2,955 33,067 3,215 0,308
C18:2 (linolova) 10,626 + 1,406 10,795 + 1,236 0,682
C18:3(®—3) (y-linolenova) 0,010+0,015 0,011+0,016 0,811
C18:3(w—6) (a-linolenova) 0,835+ 0,162 0,837+0,130 0,968
C20:0 (arachova) 0,298 + 0,085 0,303 £ 0,083 0,844
C20:1 (gondoova) 1,272 £ 0,454 1,119 £ 0,354 0,244
C20:2 (eikosadienova) 0,578 0,125 0,537+ 0,098 0,263
C20:3 (dihomo-y-linolenov4) 0,078 £ 0,037 0,077 £ 0,037 0,945
C20:4 (arachidonova) 0,159 + 0,053 0,146 + 0,057 0,430
C20:5 (eikosapentaenova) 0,142 + 0,044 0,141 + 0,050 0,931
C21:0 (heneikosanova) 0,003 £ 0,012 0,013 + 0,030 0,070
C22:0 (behenova) 0,051+0,124 0,040 + 0,061 0,723
C22:1 (erukova) 0,014 + 0,027 0,020 + 0,031 0,543
C22:2 (dokosadienovi) 0,010+ 0,016 0,017 £ 0,028 0,309
C22:6 (dokosahexaenova) 0,132+0,132 0,140+ 0,124 0,843
C24:0 (lignocerova) 0,263 + 0,838 0,193 £ 0,365 0,755
C24:1 (nervonova) 0,071 £ 0,207 0,094 + 0,197 0,714

Pozndamky: ®® nebo » B— hodnoty s jinym pismenem v #adku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005)

VI



Piiloha 7: Gen FTO, g.400C>G — asociace genotypu s vybranymi ukazateli

Ukazatel CC (n = 46) CG (h=21) GG (n=4) p-hodnota
Ismean+ ¢ Ismean £ ¢ Ismean+ ¢

Pr:';i‘:?s‘:ey'kd[eg‘;“i 106906 + 175,13 1069,13 + 131,42 935,99 + 86,73 0,279
Konverze 239+0,31 2,41+0,22 2,29+0,21 0,722
Ziva hmotnost [kg] 115,18 + 11,00 117,01 + 8,79 108,63 + 9,26 0,330
Hmotnost JUT [kg] 92,22 +9,51 93,64 £ 7,53 88,75+ 7,08 0,579
Jate¢na vytéznost [%6] 80,01 + 1,352 80,01 + 1,322 81,75 +£2,38° 0,061
Hi'betni tuk [mm] 21,16 £4,58 20,91 + 3,63 17,92 £ 0,81 0,342
ZP [%] 59,01 +2,43 58,64 +2,28 60,98 + 1,31 0,195
FOM [%0] 59,22 +2,87 59,30 +2,26 61,82 +0,46 0,176
HMC prava piilka [kg] 22,75 +2,09 22,62 +2,08 22,80 + 1,88 0,976
Podil HMC z JUT [%6] 50,92 £2,79 50,32+ 1,99 52,47 + 1,60 0,306
Podil tUK‘E;EVIé 2UT 15,14+ 2,73° 15,00 + 2,05 12,27+ 0,85° 0,097
EV MLLT [mS] 3,53+0,312 3,46 £ 0,27 3,94+0,78 0,038
EV MS [mS] 3,55 +0,47 3,48 0,54 3,91+0,92 0,329
pH MLLT 6,28 £0,23 6,39 +0,29 6,17+0,12 0,100
pH MS 6,34 +0,23 6,37+ 0,21 6,33 +0,24 0,865
Teplota MLLT [°C] 39,17+ 0,79 38,99 + 0,98 39,10 +0,33 0,704
Teplota MS [°C] 40,00 + 0,75 40,15 + 0,45 39,98 +£0,73 0,664
Ztrata odkapem [%0] 4,75+ 1,82 4,19+2,12 4,79 £ 0,86 0,581
L* maso 52,54 £ 3,55 53,09 +£2,28 51,62 + 4,53 0,696
a* maso 0,47 +1,09% 0,25 +0,98% 1,90 £ 0,92° 0,022
b* maso 10,05 + 1,42 10,28 + 1,42 11,05 + 1,84 0,400
L* tuk 80,63 +£2,08 81,43 £1,62 81,94+ 1,20 0,228
a* tuk -0,27 £ 0,61 -0,49 + 0,48 -0,54 £ 0,37 0,341
b* tuk 8,89 + 1,04 8,96 = 1,08 9,52 + 0,66 0,518
Plocha MLLT [mm?] 5 024,89 + 556,69 4 812,50 + 713,85 4 930,00 + 303,73 0,492
IMF krkovice [%] 13,93 +£3,51 14,57 +£3,45 13,30+ 1,57 0,730
IMF kyta [%)] 3,79+ 1,324 5,10 £ 1,628 2,68 £ 0,837 0,001
IMF Kotleta [%] 2,19+0,76 2,25+0,62 2,31 +0,64 0,917
IMF plec [%] 2,98 +0,70 3,07 +0,91 3,83 +0,30 0,107

Poznamky: a, b nebo A, B —hodnoty s jinym pismenem v radku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005); pouzité zkratky jsou vysvetleny v kapitole 9 (Seznam zkratek) a v resersi



Piiloha 8: Gen FTO, g.400C>G — asociace genotypu se skladbou mastnych kyselin

M 4] lemean - lamean 1. o meanso pharota
C4:0 (maselna) 0,000 + 0,000 0,000 = 0,000 0,000 + 0,000 —
C6:0 (kapronova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C8:0 (kaprylova) 0,003 + 0,008 0,003 + 0,009 0,000 + 0,000 0,787
C10:0 (kaprionova) 0,103 + 0,038 0,086 + 0,040 0,087+ 0,010 0,269
C11:0 (undecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C12:0 (laurova) 0,112 + 0,036 0,102 + 0,032 0,096 +0,011 0,445
C13:0 (tridecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C14:0 (myristova) 1,999 +0,268° 1,809 £ 0,263° 1,850 = 0,048 0,045
C14:1 (tetradecenova) 0,020 +0,018% 0,009 +0,013° 0,020 + 0,023 0,084
C15:0 (pentadecylova) 0,058 £ 0,030 0,051 £0,025 0,067 £ 0,032 0,538
C15:1 (pentadecenova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C16:0 (palmitova) 32,313 + 3,502 31,674 +£3,954 31,035+ 0,997 0,702
C16:1 (palmitoolejova) 2,741 + 0,426 2,566 + 0,482 2,575+ 0,097 0,354
C17:0 (margarova) 0,394 + 0,106 0,394 + 0,084 0,325 + 0,025 0,396
C17:1 (heptadecenova) 0,328 + 0,121 0,309 + 0,098 0,271 + 0,100 0,583
C18:0 (stearova) 13,796 +2,613 14,619 + 2,457 13,575 +1,313 0,506
C18:1 (olejova) 33,424 + 3,237 33,973 +£2,708 35,834 + 1,442 0,305
C18:2 (linolova) 10,831 + 1,509 10,530 + 1,079 9,821+ 0,294 0,329
C18:3(w—3) (y-linolenova) 0,013 +0,017 0,008 + 0,012 0,000 + 0,000 0,225
C18:3(®w—6) (a-linolenova) 0,857+ 0,165 0,813 +0,129 0,734 + 0,082 0,245
C20:0 (arachova) 0,283 +0,081? 0,336 +0,088° 0,282 + 0,053 0,090
C20:1 (gondoova) 1,142 +£0,390° 1,323 £ 0,464 1,648 £0,427° 0,046
C20:2 (eikosadienova) 0,551+ 0,106 0,580 + 0,144 0,663 + 0,071 0,178
C20:3 (dihomo-y-linolenova) 0,081 + 0,037 0,071 +0,039 0,075 +0,019 0,654
C20:4 (arachidonova) 0,148 + 0,053 0,171 £ 0,054 0,165 + 0,055 0,333
C20:5 (eikosapentaenova) 0,139 + 0,049 0,147 + 0,036 0,152 + 0,045 0,745
C21:0 (heneikosanova) 0,007 + 0,022 0,005+ 0,014 0,000 + 0,000 0,757
C22:0 (behenova) 0,045+ 0,070° 0,020 + 0,035 0,203 +0,358° 0,009
C22:1 (erukova) 0,016 £+ 0,026* 0,007 +£0,0112 0,046 + 0,070° 0,044
C22:2 (dokosadienova) 0,014 + 0,022 0,011 +0,016 0,000 + 0,000 0,408
C22:6 (dokosahexaenova) 0,124 + 0,136 0,142 + 0,128 0,191 + 0,051 0,601
C24:0 (lignocerova) 0,302 + 0,902 0,142 + 0,339 0,168 +0,164 0,755
C24:1 (nervonova) 0,095 + 0,245 0,039 + 0,090 0,072 +0,117 0,652

Pozndmky: ®° nebo » B— hodnoty s jinym pismenem v radku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005)



Ptiloha 9: Gen FTO, 9.276T>G — asociace genotypu s vybranymi ukazateli

Ukazatel TT (n =48) TG (n=19) GG (n=4) p-hodnota
Ismean+ ¢ Ismean+ ¢ Ismean+¢
Pr:';i‘:?s‘:ey'kd[eg‘;“i 1067,12 172,95 1074,03 + 133,15 935,99 + 86,73 0,276
Konverze 2,38+0,31 2,44 £ 0,20 2,29+0,21 0,580
Ziva hmotnost [kg] 115,01 + 10,86 117,62 + 8,81 108,63 + 9,26 0,269
Hmotnost JUT [kg] 92,05+9,42 94,21 + 7,45 88,75+ 7,08 0,465
Jate¢na vytéznost [%6] 79,98 + 1,34 80,09 + 1,34? 81,75 +£2,38° 0,059
Hibetni tuk [mm] 21,21 +4,53 20,75 £ 3,65 17,92+ 0,81 0,324
ZP [%] 58,95 +2,35 58,74 +2,48 60,98 + 1,31 0,220
FOM [%] 59,20 +2,83 59,36 2,36 61,82 + 0,46 0,174
HMC prava piilka [kg] 22,70 £2,05 22,74+2,19 22,80+ 1,88 0,994
Podil HMC z JUT [%] 50,88 +2,70 50,35 +2,23 52,47 1,60 0,337
Podil tUK‘E;EVIé zJUT 15,18 + 2,65 14,88 +221 12,27+ 085 0,092
EV MLLT [mS] 3,52 + 0,30 3,48 £ 0,28? 3,94 +0,78" 0,045
EV MS [mS] 3,56 + 0,46 3,45+ 0,55 3,91+0,92 0,264
pH MLLT 6,29 £ 0,24 6,36 +0,27 6,17+0,12 0,332
pH MS 6,34+0,23 6,37 +0,22 6,33 £0,24 0,910
Teplota MLLT [°C] 39,08 0,87 39,22 + 0,80 39,10+ 0,83 0,831
Teplota MS [°C] 39,98 + 0,74 40,21 +0,43 39,98 +0,73 0,461
Ztrita odkapem [%0] 4,58 +1,90 4,56 +2,04 4,79+ 0,86 0,977
L* maso 52,41 +3,41 53,51 +2,48 51,62 +4,53 0,977
a* maso 0,48 + 1,09 0,21 0,96 1,90 +0,92° 0,021
b* maso 10,00 + 1,44 10,44 1,32 11,05+ 1,84 0,277
L* tuk 80,67 2,09 81,43 +1,54 81,94 + 1,20 0,265
a* tuk -0,29 + 0,61 -0,48 + 0,48 -0,54 + 0,37 0,441
b* tuk 8,88 + 1,04 9,00+ 1,11 9,52 + 0,66 0,500
Plocha MLLT [mm?] 4997,55 + 546,12 4 867,60 + 760,05 4930,00 + 303,73 0,774
IMF krkovice [%6)] 13,99 £ 3,31 14,49 +3,97 13,30 + 1,57 0,801
IMF kyta [%)] 3,73 £1.228 542 + 1,668 2,68 0,83~ <0,0001

IMF kotleta [%6] 2,16+ 0,76 2,35+0,59 2,31 +0,64 0,640
IMF plec [%0] 2,90 £0,73% 3,27 £ 0,81 3,83 +0,30° 0,030

Poznamky: a, b nebo A, B —hodnoty s jinym pismenem v radku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005); pouzité zkratky jsou vysvétleny v kapitole 9 (Seznam zkratek) a v reSersi

Xl



Ptiloha 10: Gen FTO, 9.276T>G — asociace genotypi se skladbou mastnych kyselin

M 4] femein £ oo+ 0 o meanso pharota
C4:0 (maselna) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 —
C6:0 (kapronova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C8:0 (kaprylova) 0,004 +0,010 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,219
C10:0 (kaprionova) 0,102 + 0,041 0,087 + 0,033 0,087+ 0,010 0,401
C11:0 (undecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C12:0 (laurova) 0,112 + 0,036 0,102 + 0,030 0,096 +0,011 0,465
C13:0 (tridecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C14:0 (myristova) 1,997 +£0,2612 1,788 £0,273° 1,850 = 0,048 0,029
C14:1 (tetradecenova) 0,020 +0,018? 0,006 + 0,012° 0,020 + 0,023 0,029
C15:0 (pentadecylova) 0,058 £ 0,029 0,050 £ 0,027 0,067 £ 0,032 0,489
C15:1 (pentadecenova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C16:0 (palmitova) 32,238 +3,433 31,778 £4,189 31,035 + 0,997 0,773
C16:1 (palmitoolejov) 2,751 + 0,448 2,518 £0,416 2,575 + 0,097 0,191
C17:0 (margarova) 0,391+ 0,104 0,403 + 0,086 0,325 + 0,025 0,365
C17:1 (heptadecenova) 0,326 +0,118 0,312+ 0,104 0,271 + 0,100 0,629
C18:0 (stearova) 13,733 +2,577 14,888 +2,440 13,575+ 1,313 0,301
C18:1 (olejova) 33,567 £3,210 33,686 + 2,754 35,834 + 1,442 0,366
C18:2 (linolov4) 10,859 + 1,472 10,419 + 1,107 9,821 + 0,294 0,247
C18:3(w—3) (y-linolenova) 0,014+0,017 0,006 + 0,011 0,000 =+ 0,000 0,097
C18:3(®w—6) (a-linolenova) 0,863 + 0,163 0,793 0,124 0,734 + 0,082 0,129
C20:0 (arachova) 0,280+ 0,079* 0,352 +0,083° 0,282 + 0,053 0,014
C20:1 (gondoov4) 1,141 £ 0,379* 1,351 £ 0,490 1,648 +£0,427° 0,035
C20:2 (eikosadienova) 0,553 +0,104 0,576 + 0,154 0,663 + 0,071 0,207
C20:3 (dihomo-y-linolenova) 0,081 + 0,037 0,070 + 0,039 0,075 +0,019 0,658
C20:4 (arachidonova) 0,148 + 0,052 0,174 + 0,055 0,165 + 0,055 0,273
C20:5 (eikosapentaenova) 0,141 + 0,048 0,143 + 0,040 0,152 + 0,045 0,882
C21:0 (heneikosanovs) 0,007 + 0,021 0,005 +0,015 0,000 =+ 0,000 0,802
C22:0 (behenova) 0,038 +0,067° 0,032 + 0,048° 0,203 +0,358° 0,012
C22:1 (erukova) 0,014 £+ 0,025° 0,011 £0,014° 0,046 + 0,070° 0,076
C22:2 (dokosadienova) 0,013 + 0,022 0,012 +0,016 0,000 + 0,000 0,445
C22:6 (dokosahexaenova) 0,119+0,134 0,158 £0,128 0,191 £ 0,051 0,415
C24:0 (lignocerova) 0,283 + 0,881 0,167 +0,357 0,168 + 0,164 0,860
C24:1 (nervonova) 0,090 + 0,239 0,045 + 0,095 0,072 +0,117 0,775

Pozndamky: ®° nebo » B— hodnoty s jinym pismenem v iadku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp. p
< 0,005)

Xl



Piiloha 11: Gen IGF2, 9.3072G>A — asociace genotypl s vybranymi ukazateli

Ukazatel GA(n=19) AA (0 =52) p-hodnota
Ismean+ o Ismean £ ¢

Prumérny denni priristek [g] 1 052,48 + 164,02 1 095,57 + 149,63 0,361
Konverze 2,37+0,24 2,40 +0,29 0,739
Ziva hmotnost [kg] 115,76 £ 10,86 113,81 £ 8,25 0,519
Hmotnost JUT [kg] 92,79 + 9,24 91,17 + 7,15 0,533
Jate¢na vytéznost [%0] 80,11+ 1,54 80,08 + 1,03 0,941
Hibetni tuk [mm] 20,85 +4,51 21,09 + 3,03 0,847
ZP [%] 58,94 +2.48 59,26 + 1,96 0,651
FOM [%] 59,51 +2,78 59,02 +2,16 0,602
HMC prav4 piilka [kg] 22,99 + 1,70 22,65+2,12 0,627
Podil HMC z JUT [%] S1,11+ 1,85 50,80 + 2,69 0,715
Podil tuku HMC z JUT [%] 14,53 + 1,51 14,99 +2,73 0,589
EV MLLT [mS] 3,58+0,35 3,37+0,28 0,037
EV MS [mS] 3,53+0,53 3,61 0,49 0,604
pH MLLT 6,29 +0,22 6,36 + 0,33 0,312
pH MS 6,33+0,23 6,44 +0,18 0,086
Teplota MLLT [°C] 39,11+0,91 39,12+0,53 0,312
Teplota MS [°C] 40,09 + 0,67 39,87 +£ 0,64 0,258
Ztrata odkapem [%)] 4824186 3,62 + 1,60 0,053
L* maso 52,88 +£3,28 51,58 +3,16 0,239
a* maso 0,66 = 1,09 -0,18 £ 0,92 0,022
b* maso 10,38 £ 1,39 9,30 + 1,37 0,024
L* tuk 80,88 £ 1,98 81,26 £ 1,82 0,585
a* tuk -0,29 £ 0,57 -0,63 + 0,52 0,091
b* tuk 9,03+ 1,08 8,63 £0,74 0,268
Plocha MLLT [mm?] 4 924,83 + 598,77 5117,40 + 556,43 0,354
IMF krkovice [%] 14,43 +335 12,49+ 3,19 0,086
IMF kyta [%)] 424 +1,58 345+ 125 0,128
IMF kotleta [%6] 2,33+0,73 1,73 £0,28 0,010
IMF plec [%] 3,17+0,75 2,58 +0,70 0,019

Poznamky: a, b nebo A, B—hodnoty s jinym pismenem v radku se vyrazné lisi (p < 0,05, resp.
p < 0,005); pouzité zkratky jsou vysvetleny v kapitole 9 (Seznam zkratek) a v reSersi

X1



Piiloha 12: Gen IGF2, 9.3072G>A — asociace genotypu se skladbou mastnych kyselin

MK GA (n=19) AA (n=52) p-hodnota
Ismean+ o Ismean+ ¢

C4:0 (maselna) 0,000 + 0,000 0,000 £ 0,000 —

C6:0 (kapronova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C8:0 (kaprylova) 0,006 + 0,013 0,002 £ 0,006 0,123
C10:0 (kaprionova) 0,087 + 0,048 0,099 + 0,035 0,380

C11:0 (undecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 -
C12:0 (laurova) 0,085 + 0,035 0,113 +0,032 0,016

C13:0 (tridecylova) 0,000 + 0,000 0,000 + 0,000 =
C14:0 (myristova) 1,853 +0,338 1,949 + 0,254 0,311
C14:1 (tetradecenova) 0,013+ 0,017 0,018 £0,018 0,468
C15:0 (pentadecylova) 0,048 £ 0,021 0,058 + 0,030 0,286

C15:1 (pentadecenova) 0,000 = 0,000 0,000 = 0,000 -
C16:0 (palmitova) 30,363 + 1,476 32,388 + 3,724 0,098
C16:1 (palmitoolejova) 2,642 + 0,474 2,685 +0,429 0,782
C17:0 (margarova) 0,330 + 0,050 0,402 + 0,100 0,033
C17:1 (heptadecenova) 0,269 + 0,103 0,329+0,113 0,130
C18:0 (stearova) 14,713 £2,970 13,880 +2,397 0,343
C18:1 (olejova) 35,074 2,720 33,477 +3,039 0,131
C18:2 (linolova) 10,516 + 1,439 10,703 + 1,350 0,695
C18:3(®—3) (y-linolenova) 0,013 +£0,015 0,010+ 0,015 0,543
C18:3(w—6) (a-linolenova) 0,815+0,173 0,839 + 0,150 0,656
C20:0 (arachova) 0,293 + 0,100 0,300 + 0,082 0,816
C20:1 (gondoova) 1,281+ 0,297 1,221 £ 0,457 0,696
C20:2 (eikosadienova) 0,598 + 0,083 0,560 + 0,125 0,363
C20:3 (dihomo-y-linolenov4) 0,075 £ 0,030 0,078 £ 0,038 0,808
C20:4 (arachidonova) 0,145 + 0,057 0,158 + 0,053 0,480
C20:5 (eikosapentaenova) 0,136 + 0,052 0,143 + 0,044 0,620
C21:0 (heneikosanova) 0,003 + 0,008 0,006 + 0,020 0,572
C22:0 (behenova) 0,046 + 0,074 0,049 +0,118 0,938
C22:1 (erukova) 0,013 + 0,021 0,016 + 0,030 0,763
C22:2 (dokosadienovi) 0,017 +0,019 0,011 + 0,020 0,427
C22:6 (dokosahexaenova) 0,175+ 0,136 0,125+ 0,127 0,273
C24:0 (lignocerova) 0,257 £ 0,436 0,242 + 0,794 0,956
C24:1 (nervonova) 0,125 +0,238 0,067 = 0,196 0,417

XV



