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ABSTRAKT 

Současným trendem v produkci hovězího masa je zlepšování kvality. Kvalita masa je 

ovlivněna mnoha faktory, např. genetickým pozadím, věkem, výživou, pohlavím, plemenem, 

okolním prostředím, typem ustájení, atd. Jedním ze sledovaných faktorů kvality hovězího 

masa je i ukládání intramuskulárního tuku a mramorování. Mramorování má vliv na šťavna-

tost, křehkost a chuť masa. Tato práce se zabývá vlivem polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 v genu 

leptin na kvalitu hovězího masa, na ukládání intramuskulárního tuku a na mramorování. Stu-

die byla provedena na 174 býcích plemene Český strakatý skot. Pro určení genotypů byla 

použita metoda sekvenování. Na základě asociační analýzy nebyl zjištěn průkazný vliv na 

kvalitu masa či ukládání intramuskulárního tuku. Výsledky asociační analýzy byly porovnány 

s dříve publikovanými odbornými články jiných autorů. Součástí práce je literární rešerše k 

tématu kandidátních genů, současný stav problematiky, význam a metody studia a geny uklá-

dající tuk u skotu. 

Klíčová slova: mramorování, sekvenování, leptin, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2, LEP-2470, skot 

 

 

ABSTRACT 

The current trend in beef production is quality improvement. Meat quality is influenced 

by many factors, eg. genetic background, age, nutrition, sex, breed, environment, housing 

type, etc. One of these factors is the quality of beef and storage of intramuscular fat and 

marbling. Marbling has an effect on juiciness, tenderness and flavor of the meat. This paper 

describes the influence of UASMS2 polymorphism in the gene leptin to the quality of beef 

meat, storage of intramuscular fat and marbling. The study was conducted on 174 bulls of 

Czech pied cattle breed. For the determination of genotypes were used sequencing method. 

Based on the association analysis was detected significant effect on the quality of the meat 

and intramuscular fat deposition. The results of association analysis were compared with 

previously published scientific articles by other authors. The work includes a literature review 

for topic of candidate genes, the current state of the problem, significance and methods for 

studying genes and storing fat in cattle. 

Keywords: Marbling, sequencing, leptin, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2, LEP-2470, cattle 
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1 ÚVOD 

Skot patří k jednomu z nejvíce využívaných druhů zvířat pro hospodářské účely. V mi-

nulosti byla chována plemena s kombinovanou užitkovostí, zvířata se chovala na produkci 

mléka i masa. Dospělo se k poznání, že jsou plemena, která jsou více vhodná na produkci 

mléka a jiná zase na produkci masa. Kvůli rostoucím požadavkům na vyšší užitkovost a pro-

dukci došlo k rozdělení na plemena masná, kombinovaná a mléčná. Postupně se plemena 

skotu začala šlechtit a vytvářejí se mléčná plemena s vyšší mléčnou užitkovostí, masná ple-

mena s dvojím osvalením, či s větším množstvím intramuskulárního tuku.  

Posledních několik let klesá spotřeba hovězího masa u nás i ve světě. Proto se šlechtění 

zaměřuje více na kvalitu. Zvýšením kvality masa se snaží producenti obrátit trend snižující se 

spotřeby masa.  

Hovězí maso nabízí mnoho živin nezbytných a nenahraditelných pro vyváženou stravu. 

Týká se to hlavně vysoké hodnoty bílkovin, minerálních látek a mastných kyselin. Spotřebi-

telé kromě nutričních hodnot vyhledávají i vlastnosti jako je měkkost, šťavnatost, chuť a 

vůně. Trendem poslední doby je zvýšit kvalitu výsledného produktu, aby se zvýšila kon-

zumace masa. 

Na kvalitu masa má vliv genetický základ, prostředí i výživa. Z genetického hlediska je 

kvalita masa polygenní znak, což znamená, že se na finálním produktu podílí expresí mnoho 

genů.  

V současné době se ke zjišťování potenciálu kvality masa využívají markery. Zlepšení 

kvality můžeme dosáhnout za pomoci markery asistované selekce (MAS), která má velký 

potenciál. Tato selekce pomáhá zkrátit generační interval a odhalit vhodné geny už v nízkém 

věku zvířete oproti tradičnímu fenotypovému výběru, kde bychom museli čekat několik let. 

Většina ekonomicky důležitých vlastností u hospodářských zvířat jsou znaky, které jsou 

polygenní a rozptýleny po celém genomu zvířete. Pro urychlení genetického intervalu bylo 

nezbytné pochopit genetický kód a zjistit, které polymorfismy jsou provázány se sledovanými 

vlastnosti. V současné době, u výzkumu zaměřeného na mramorování u skotu, se zkoumají 

geny 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷1, 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿, 𝑇𝑇𝑇𝑇, 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 a 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4. Tyto geny ovlivňují ukládání intramuskulárního 

tuku (IMT) v mase, některé mají i pozitivní vliv na obsah tuku. 
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2 CÍL PRÁCE 

Cílem práce je provedení asociační analýzy 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 polymorfismu v genu 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 (leptinu) 

s parametry kvality hovězího masa a ukládání intramuskulárního tuku. Analýza je provedena 

na souboru 174 vzorků od studovaných býků. Je provedeno určení sekvence genotypu poly-

morfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2. Následně je provedeno statistické zhodnocení mezi zjištěným genoty-

pem a ukazateli kvality masa. Statistické vyhodnocení je provedeno pomocí analytického 

softwaru SAS.  

Součástí práce je literární zpracování přehledu kandidátních genů, genů ovlivňujících 

křehkost, vaznost, mramorování a ukládaní intramuskulárního tuku u skotu.  

.  
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3 LITERÁRNÍ PŘEHLED 

3.1 Kvalita hovězího masa 

Termínem „maso“ bývá nejčastěji označována kosterní příčně pruhovaná svalovina 

včetně pojivové a tukové tkáně. V současnosti bývá nejčastěji konzumována libová svalovina 

s nízkým podílem podkožního a intramuskulárního tuku (Zahrádková  et al., 2009). Zdrojem 

masa u nás jsou hospodářská zvířata, jako například krávy, ovce, kozy, prasata a drůbež. U 

drůbeže se pak definuje, že se droby nezařazují pod termín „maso“ (Adegoke et al., 2005). 

Na kvalitu masa má velký vliv stres před porážkou. Stres před porážkou může způsobit 

např. nejčastější vady masa jako je 𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃 (pale, soft, and exudative - měkké, bledé a vodnaté 

maso) či 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 (dark, firm and dry - pevné, suché, tmavé). Jsou to nevratné vady masa, které 

snižují kvalitu a tržní hodnotu konečného produktu. Podmínky prostředí, které mohou způ-

sobit stres u zvířat, jsou extrémní teploty, vlhkost, světlo, zvuk, omezení pohybu, únava, 

bolest, hlad a žízeň či stres z nového a neznámého prostředí. Po poražení a vykrvení zvířete 

se hromadí kyselina mléčná v jatečně upraveném těle. Hromadění kyseliny mléčné způsobuje 

pokles 𝑝𝑝𝑝𝑝, které ovlivňuje výslednou kvalitu masa. Maso by se mělo uchovávat při teplotě 

15 °𝐶𝐶 –  16 °𝐶𝐶. Správné uchovávání a skladování jatečně upraveného těla má vliv na měk-

kost a chuť masa (Adegoke et. al, 2005). 

Vliv má i genetické založení zvířete. Genetická faktory ovlivňují živé vývojové rysy, které 

definují složení těla. Genetické předpoklady mají vliv hlavně na váhu, výšku, obvod hrudního 

koše, svaly a množství tuku. Při správné volbě genetického výbavy rodičů zvířete může dojít 

ke zlepšení jatečné hodnoty založené na růstu a stavbě těla a může se rychle zvýšit míra 

genetického zisku u jatečně upraveného těla. Přesná předpověď hodnoty nebo kvality jatečně 

upraveného těla na základě složení těla by umožnila brzký výběr vhodných zvířat pro pro-

ducenty hovězího masa, stejně jako pro inseminační techniky (Afolayan et al., 2007).  

V moderní době bývají požadavky na kvalitní maso založené na vysokém procentu libo-

vého masa, nízkém procentu obsahu tuku a zachování senzorických vlastností během skla-

dování v chladu (Albertí et al., 2005). Kvalita masa je charakterizována souborem hodnot 

fyzikální, chemické a v poslední době i senzorické analýzy. Mezi měřené fyzikální charakte-

rizace masa patří např. 𝑝𝑝𝑝𝑝, barva, samovolná ztráta masové šťávy nebo vaznost. Chemické 

složení masa bývá udáváno obsahem sušiny, bílkovin, tuku, vazivové tkáně, cholesterolu, 
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jednotlivých mastných kyselin a aminokyselin. Senzorickou analýzou jsou nejčastěji hodno-

ceny vůně, chuť, křehkost a šťavnatost masa pocházejícího z anatomicky různých částí ja-

tečného těla (Zahrádková et al., 2009). 

 

3.1.1 Jatečně upravené tělo (JUT) 

Jatečně upravené tělo skotu je celé tělo, popřípadě dvě poloviny téhož zvířete, po stažení 

z kůže, bez hlavy, která je oddělena od trupu před prvním krčním obratlem, bez nohou od-

dělených v kloubu zánártním a zápěstním, bez míchy, bez podkožního loje, bez ledvin, bez 

orgánů dutiny hrudní, břišní a pánevní vyňatých i s přirostlým lojem. U jalovic bez vemen-

ního loje, u krav bez vemene a přirostlého loje, u samců bez šourkového loje, bez blanité a 

svalnaté části bránice, bez oháňky. 

 

3.1.2 Hodnocení jatečně upraveného těla  

Jatečně upravená těla jsou v současné době hodnoceny podle systému 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆, který je 

využíván v Evropě. Tento systém je nastaven tak, aby bral v úvahu faktory kvality jatečně 

upraveného těla. Hodnocení provádí pracovníci jatek, kteří byli proškoleni v třídění JUT 

hovězího masa za pomoci fotografických vzorů JUT v systému 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 (Oliver et al., 2010). 

Hodnocení podle 𝑆𝑆𝐸𝐸𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈 systému je výhradně subjektivní podle hodnocení klasifikátora. 

Klasifikace je založena na třech znacích: hmotnosti JUT, skóre zmasilosti JUT a skóre 

tloušťky JUT. Zmasilost jatečně upravených těl je hodnocena podle měřítek 6 tříd (S, E, U, 

R, O, P). Třída s nejlepším hodnocením je třída označená S. Třída s nejhorší zmasilostí a 

velkým množstvím tuku je třída P. Při výpočtu třídění jsou písmena zaměňována za číslice 

od 1 (pro P) až 6 (pro S) (Veselá et al., 2011). 
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3.1.3 Intramuskulární tuk (IMT) 

Ukládání intramuskulárního tuku je do značné míry ovlivněno genetickou informací ulo-

ženou v genetickém kódu daného zvířete, avšak částečně je také ovlivněno jeho věkem, vý-

živou a prostředím (Wang et al., 2008) 

Obvykle se udává, že se prvně ukládá tuk do oblasti břišní, pak intermuskulární, následně 

podkožní a nakonec intramuskulární. Nicméně, tuk je ukládán ve větší míře než libová sva-

lovina, v pozdějším věku zvířete se nevyhnutelně zvyšuje množství intramuskulárního tuku 

(Pethick et al., 2004) 

Intramuskulární tuk se obvykle stává viditelným v 11. měsíci věku a procento IMT se 

zvyšuje od 15. do 24. měsíce věku zvířete (Hocquette et al., 2010). 

 

  - 14 - 



 

3.2 Charakteristika mramorování 

Marbling, neboli mramorování, je definován jako intramuskulární tuk (IMT), nebo též 

adipózní tkáň, která je vložena mezi perimysilum okolních svalových svazků a je viditelná lid-

ským okem (Warner et al., 2010). Mramorování se objevuje v čerstvém mase jako bílé skvrny 

či žilky (Albrecht et al., 2006).  

Mramorování je termín používaný v odvětví hovězího průmyslu. Odkazuje na vzhled 

bílých skvrn nebo pruhů IMT mezi svazky svalových vláken. Pod mikroskopem se jeví mra-

morování jako specifické tukové „skladiště“ s adipocyty vložených do pojivové tkáně v blíz-

kosti krevních kapilár. Mezi plemeny skotu jsou rozdíly nejen v mramorování, ale také ve 

struktuře, množství a rozdělení tukových „skvrn“ ve svalech (Albrecht et al., 2006).  

Obsah tuku v mramorování je v negativní korelaci ve vztahu k množství proteinů v ho-

vězím mase (Brackebush et al., 1991). Mramorování má vliv na šťavnatost, křehkost, měkkost 

a chuť masa. Selekce skotu na vyšší mramorování s sebou přináší zvýšenou křehkost masa. 

Ta je ovlivněna celou řadou faktorů, například genetickým pozadím, věkem, výživou, pohla-

vím a plemennou příslušností zvířete. V dnešní době má největší množstvím intramuskulár-

ního tuku japonské plemeno Wagyu (Wang et al., 2008). 

 

3.2.1 Makroskopické zhodnocení mramorování a klasifikace 

Jako mramorované maso neoznačujeme vzorky s intermuskulárním tukem, či tukem pod-

kožním, ale pouze s intramuskulárním tukem. Tuk, který je uložen ve svalech, se jeví jako 

jemný vzor vlnovek v mase – odtud pojem mramorování. Subjektivní hodnocení mramoro-

vání tuku je velmi důležitá v obchodním hodnocení hovězího masa. Základním problémem 

je, že spotřebitel hodnotí maso podle vzhledu a ne podle chuti. Proto většina spotřebitelů 

raději kupuje libové maso (Wang et al., 2008). Optimální rozmezí intramuskulárního tuku je 

2,5 % až 4,5 % tuku. V tomto rozmezí má tuk pozitivní vliv na kvalitu základních faktorů 

masa. Vliv na senzorické vlastnosti má samozřejmě i rozložení intramuskulárního tuku 

v tkáni. Subjektivním hodnocení mramorování v určitých bodech především bere v úvahu 

množství viditelného tuku, tzn. akumulace více než 100 tukových buněk (Albrecht et al., 

1996). 
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Vizuální hodnocení mramorování se může lišit od nuly, což je velmi libové maso, až 

k 50 % intramuskulárního tuku z celkové plochy, což je maso vysoce mramorované. Systémy 

hodnocení masa (zejména v Japonsku, USA a Austrálii) rozlišují třídění až do 12 tříd (viz: 

Obrázek 1). Čím má maso vyšší množství vizuálního tuku, tím má vyšší hodnotu (Harper a 

Pethick, 2001). 

 

 
Obrázek 1: Standard mramorování u skotu v Japonsku  

dle % intramuskulárního tuku (IMT).  
Zdroj: Wagyu International, 2014 

 

Mramorovaná tkáň je hodnocena vizuálně za pomocí systému jednotkového stupně či za 

pomoci použití obrázkových šablon. Každý stupeň mramorování je rozdělen na 100 podjed-

notek. Obecně jsou výsledky mramorování popsány v desetinách v každém stupni hodnotící 

šablony (Hale et al., 2013). 

Systém šablon je založen na barvě tkáně a rozdílnosti v poměru tučnosti a libovosti masa. 

Maso s vyšším obsahem intramuskulárního tuku je považováno za kvalitnější a je lépe ohod-

noceno (Hale et al., 2013). 

V Japonsku se klasifikační normy nezměnily od roku 1988. Stupeň výtěžnosti se stano-

vuje odhadnutím procentuálního podílu výnosu libového masa na jatečně upraveném těle, 

který se stanovuje pomocí rovnice, která zahrnuje čtyři měření jatečně upraveného těla. Mě-

ření se získávají rozřezáním JUT mezi šestým a sedmým žebrem. Dle výpočtu se stanovují 3 

stupně výtěžnosti (viz: Tabulka 1): A, B a C (Jones' Black Gold Farms, 2005). 
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Tabulka 1: Procentuální vyhodnocení jednotlivých stupňů výtěžnosti 

Označení stupně: Procentuální zastoupení IMT 

stupeň A  72 % IMT a výše 

stupeň B  69 % IMT a výše 

stupeň C pod 69 % IMT 

Zdroj: Jones' Black Gold Farms, 2005 

 

Jakostní stupně se určují na základě mramorování, barvy, jasu, pevnosti, struktury masa, 

textury masa, lesku a kvality tuku, barvy tuku a kvality masa. Jakostní stupně se stanovují v 

rámci pěti stupňů jakosti masa (viz: Tabulka 2): 1, 2, 3, 4, 5 (Jones' Black Gold Farms, 2005). 

Stupně jakosti lze také dělit pomocí slovního hodnocení na výborný, dobrý, průměrný, pod-

průměrný a špatný (viz: Tabulka 2) (Jones' Black Gold Farms, 2005). 

V Austrálii a USA se jatečně upravené tělo hodností podle 12 stupňů indexu mramoro-

vání u skotu – B.M.S. (Beef Marble Standard index). Pokud bychom porovnali toto hodno-

cení s hodnocením v Japonsku, budou se jednotlivé třídy lišit. Porovnání hodnocení kvality 

masa v Japonsku a v Austrálii a USA je zobrazeno v tabulce 2.  

 

Tabulka 2: Porovnání stupňů hodnocení kvality masa v Japonsku a v USA či Austrálii 

Stupně kvality (Japonsko): Stupeň B.M.S. (USA a Austrálie) 

No. 5: výborný 𝑁𝑁𝑁𝑁. 8 −𝑁𝑁𝑁𝑁. 12 

No. 4: dobrý 𝑁𝑁𝑁𝑁. 5 − 𝑁𝑁𝑁𝑁. 7 

No. 3: průměrný 𝑁𝑁𝑁𝑁. 3 − 𝑁𝑁𝑁𝑁. 4 

No. 2: podprůměrný 𝑁𝑁𝑁𝑁. 2 

No. 1: špatný 𝑁𝑁𝑁𝑁. 1 

Zdroj: Jones' Black Gold Farms, 2005 
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Pouze barva masa se hodnotí podle sedmi norem. Barevná škála je od čísla 1 až do čísla 

7. Pro jatečně upravené tělo jsou pak preferovány stupně 1 až 3 (Jones' Black Gold Farms, 

2005). 

Barva, lesk a kvalita tuku je hodnocena objektivně podle připravených norem. Dělí se na 

7 stupňů a nejžádanější je stupeň číslo 1 (Jones' Black Gold Farms, 2005). Systém šablon, 7 

tříd barvy masa a 7 tříd barvy tuku, jsou znázorněny na obrázku 2. 

 

 

Obrázek 2: Systém hodnocení a) mramorování masa, b) hodnocení barvy masa  

a c) hodnocení barvy tuku 

Zdroj: Jones' Black Gold Farms, 2005 

 

Graficky je srovnání jednotlivých škál hodnocení kvality masa zobrazeno na obrázku 3. 

Toto srovnání nám porovnává kvalifikační normu indexu mramorování u skotu (B.M.S.) se 

stupni výtěžnosti (pozn.: ve třech stupních výtěžnosti od A po C) a hodnocením kvality masa 

(pozn.: dle stupně mramorování a dalších faktorů od 1 po 5). Snímky masa na obrázku 3 

nebyly pořízeny dle B.M.S., proto nejsou zobrazeny na obrázku snímky pro B.M.S. 𝑁𝑁𝑁𝑁. 1 a 

B.M.S. 𝑁𝑁𝑁𝑁. 2 (Kobe Beef Marketing & Distribution Promotion Association, 2005)  
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Obrázek 3 Srovnání hodnocení kvality masa dle stupně výtěžnosti (A, B, C),  

stupně kvality masa (1, 2, 3, 4, 5) a indexu mramorování u skotu (B.M.S.)  
Zdroj: Kobe Beef Marketing & Distribution Promotion Association, 2005 

 

3.2.2 Mikroskopické zhodnocení intramuskulárního tuku a 

mramorování  

Mramorování v mase tvoří tuková tkáň, která je tvořena tukovými buňkami (adipocyty). 

Adipocyty jsou zakotveny v matrixu pojivové tkáně a vyskytují se v blízkosti kapilární sítě. 

Od jiných druhů tuků (intramuskulární, podkožní) odlišíme tuk mramorované tkáně mezi-

svazkovým (interfascikulárním) tukem uloženém ve svalu. Tukové bloky mramorování jsou 

kulovité buňky s průměrem přibližně 40 𝜇𝜇𝜇𝜇 až 90 𝜇𝜇𝜇𝜇. Tyto adipocyty mramorovaného 

masa jsou výrazně menší než buňky jiných tukových tkání. V této době není známo, zda 

rozdíl velikosti tukových buněk má vliv na funkci svalu. Adipocyty mramorování se vyskytují 

ve shlucích či ostrůvcích. Ostrůvky jsou rozlišitelné makroskopicky v momentě, kdy se sklá-

dají alespoň z 10 – 15 buněk. Ostrůvky adipocytů, tvořené stovkami buněk, se často seskupují 

kolem dobře vyvinutých kapilár (Harper a Pethick, 2001). 
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3.2.3 Fyziologické zhodnocení mramorování 

V dnešní době není ještě příliš známo, jaké získá zvíře fyziologické výhody, pokud má 

mramorovanou tkáň ve svalech. Vývoj adipocytů uvnitř svalové tkáně není běžným jevem 

vyskytujícím se u vyšších savců. Adipocyty mramorované tkáně nijak mechanicky nesouvisí 

s ukládáním tukových zásob, které pomáhají například medvědům přežít hibernaci, nebo 

tukovými zásobami vyskytujícími se u migrujících ptáků. Neexistují ani žádné důkazy, které 

by podporovaly hypotézu, že by mramorovaná tkáň u zvířete měla lepší tepelné účinky. Roz-

voj intramuskulárního tuku u vyšších savců se vyskytuje při obnově poranění tkáně, kdy se 

tkáň při poškození svalu nahrazuje tkání tukovou. Také to platí v případech výskytu nádorů 

a onemocnění způsobujících růst tukové tkáně ve svalech. Tyto tukové tkáně se z histologic-

kého hlediska liší od tuku mramorované tkáně (Harper a Pethick, 2001). 

S využitím teorie Occamovi břitvy můžeme dojít k jednoduššímu vysvětlení vzniku mra-

morování. Mramorování se vyvíjí ve svalu bez specifické funkce a ve svalu žádným způso-

bem neznevýhodňuje určitého jedince, proto se proti tomuto jevu neobjevil žádný silný evo-

luční tlak, který by jej potlačoval. Pokud by jedinec byl přítomností mramorování jakkoliv 

znevýhodněn, evoluční tlak na jeho odstranění by zesílil. Mramorování se tedy pravděpo-

dobně náhodně vyvinulo díky genetické predispozici u jednotlivých linií skotu a jeho pro-

cento v současném chovu skotu se zvyšuje díky selekci zvířat (Harper a Pethick, 2001).  
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3.3 Genetické markery a jejich využití 

Myšlenka využití genetických informací v rámci selekce by nemohla vzniknout bez roz-

voje molekulární genetiky, jejíž metody dnes mimo jiné umožňují identifikaci a mapování 

genů, genetických polymorfismů a následnou detekci lokusů kvantitativních znaků (QTL). 

Tyto metody jsou zásadní pro získávání a aplikaci genetických informací v průběhu markery 

asistované selekce (MAS).  

Samotná MAS vznikla za účelem zlepšení a urychlení selekční odpovědi v populaci, a to 

přidáním genetické informace k již známým fenotypovým datům jedince (Bobrová, 2003). 

Tendence využít genetické markery pro selekci hospodářský zvířat se objevila již na konci 

20. století. Velkým milníkem pokroku v selekci za pomocí markerů byl rok 2001, kdy se 

postoupilo v mapování genomu (Ježková, 2011). 

 Odhalení genomu velmi napomáhá této metodě při určování daného markeru pro určitý 

gen, či skupinu genů, které jsou více či méně zodpovědné za projev určité vlastnosti. Pomocí 

zmapovaného genomu, můžeme určit lokus, kde se daný gen nebo geny nachází a zjistit, jaký 

marker nám je může označovat a pomoci detekovat.  

 

3.3.1 Genetické markery 

Genetický marker je gen nebo úsek na chromozomu, jehož umístění je známé a může 

být snadno identifikován. Marker musí být polymorfní, rozpoznatelný a identifikace musí být 

možná bez ohledu na pohlaví, věk, či vývojové stádium. Dále musí být znám způsob dědič-

nosti.  

Markery by měli být spolehlivé a měli by být spojené s cílovými lokusy méně než 5 𝑐𝑐𝑐𝑐. 

Při použití doprovodných markerů se výrazně zvyšuje spolehlivost určení fenotypu. Dále 

bychom měli mít dostatečné množství kvalitních markerů. Některé markerové techniky vy-

žadují velké množství markerů o vysoké kvalitě. Důležitá je i úroveň polymorfismu. V ideál-

ním případě by měl být marker výrazně polymorfní. A v neposlední řadě by neměly být me-

tody příliš drahé, aby se nám tyto postupy vyplatily (Collard a Mackill, 2008). 

Použití genetický markerů má svůj význam hlavně ve šlechtění zvířat, např. při markery 

asistované selekci (MAS).  
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MAS je proces, při kterém využíváme výsledků testování DNA k selekci jedinců, které 

chceme následně využít v plemenitbě. MAS poskytuje šlechtitelům výrazné výhody. Umož-

ňuje zvýšit selekční pokrok u znaků, u kterých je těžké dosáhnout lepších pokroků fenoty-

povou analýzou. Tedy například znaky s nízkou hodnotou heritability, nebo znaky, které je 

možné zkoumat až po usmrcení jedince (např. kvalita masa, ukládání intramuskulárního tuku, 

mramorování, atd.). Případně znak, který se projevuje jen u jednoho pohlaví (např. mléčná 

produkce, aj.) Výhodou použití genetických markerů je, že můžeme požadované znaky dete-

kovat už u rodičů či v nízkém věku jedince, popřípadě už v embryu. Tato detekce umožňuje 

výrazné zkrácení generačního intervalu, což způsobí rychlejší genetický pokrok. Další ne-

spornou výhodou je zlepšení přesnosti genetické selekce. Na základě identifikace genů mů-

žeme rozpoznat, které zvíře bude vhodnější do daného chovu a na základě analýzy DNA 

rozhodnout, zda je zvíře v chovu vhodné či ne. 

Pomocí genetických markerů také poznáme, zda je jedinec homozygot či heterozygot. 

Heterozygot se nám při fenotypovém pozorování většinou neprojeví.  

 

3.3.2 Rozdělení markerů při mapování genomu:  

Markery I. typu – kódují exprimované geny, které nevykazují vysoký polymorfismus. 

Mohou být kandidátními geny pro QTL. Tyto markery se využívají při komparativním (srov-

návací) mapování. 

Markery II. typu – vysoce variabilní sekvence DNA – především mini a mikrosatelity. 

Jsou to tandemové repetice, které lze snadno detekovat. Díky velkému počtu alel jsou mi-

krosatelity velmi informativní a napomáhají při určování rodičovství a v populačních studi-

ích. Tyto markery nemají přímý vliv na sledovaný znak, ale mohou být ve vazbě s QTL, proto 

jsou základem pro vazbové mapování genů. 

Markery III. typu – označují se jako jednonukleotidové polymorfismy – SNP (single 

nukleotide polymorphism). Tyto SNP mohou ležet v kódujících oblastech genů. Častěji je 

ale nalezneme v nekódujících intronech či ve vmezeřených oblastech. Jednonukleotidové 

mutace jsou velmi časté, vyskytují se v genomu přibližně každých 500 𝑏𝑏𝑏𝑏 až 1 000 𝑏𝑏𝑏𝑏, a 

proto je využíváme jako markery pro kandidátní geny u hospodářských zvířat (Dvořák a 

Vrtková, 2001).  
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3.3.3 Markery používané pro asistovanou selekci: 

Markery bychom mohly rozdělit i podle vhodnosti pro markery asistovanou selekci. Roz-

dělujeme je podle významnosti informace o příčinné mutaci, přímé a nepřímé markery. 

Přímé markery – Přímé markery mohou být rozdělovány podle 2 typů polymorfismů 

na funkční a přímé markery. Funkční marker je přímo příčinná mutace, přímý marker je 

polymorfismus přímo v kódující sekvenci pozorovaného genu.  

Nepřímé markery - Druhým typem jsou polymorfismy, které nemají přímý vliv na pro-

jev znaku, ale jsou ve vazbě s QTL. Můžeme je označit za nepřímé markery. Tyto markery 

podle praktického využití rozdělujeme na dva typy: LD markery (linkage disequilibrium – 

nerovnovážná vazba) a LE markery (linkage equilibrium – rovnovážná vazba). LD markery 

se vyznačují vazbovou nerovnováhou k mutaci či QTL. Vyskytují se v blízkosti mutace v roz-

mezí 1 𝑐𝑐𝑐𝑐 až 5 𝑐𝑐𝑐𝑐, proto pravděpodobnost rekombinace je téměř nulová. LE markery jsou 

ve vazbové rovnováze ke QTL. Avšak od mutace jsou více vzádleny než LD markery. Proto 

může dojít k rekombinaci. Tyto markery mají význam především v populaci, kde byly obje-

veny. Pro markery asistovanou selekci je nejvhodnější využít markery přímé.  

Rozdílné typy markerů můžeme využít i v rozdílných metodách šlechtění či selekce. 

Přímé markery se používají u genů asistované selekce (GAS), LD markery se používají při 

metodě LD-MAS, která se moc neliší od geny asistované selekce. LE markery se využívají na 

LE-MAS, v populaci, ve které byly markery zjištěny (Dekkers, 2004; Urban, 2015). 

 

3.3.4 Genomová selekce 

Podstata genomové selekce spočívá ve využití genetických markerů označovaných 

jako SNP. V rámci velké populace se vyberou nejlepší, průměrná a nejhorší zvířata. Následně 

se vytvoří jejich DNA profily pomocí stanovení jejich SNP. Statisticky významně korelované 

SNP s užitkovostí se vytipují a syntetizují se pro ně oligonukleotidové čipy. Nakonec se spe-

cifickou vizualizací vazby SNP čipu potvrdí, nebo vyvrátí přítomnost požadovaného SNP 

v DNA profilu konkrétního testovaného zvířete. 

Býci se do šlechtitelského programu genomové selekce vybírají podle testu průměr-

ných plemenných hodnot rodičů. Mladý býček získá polovinu genetické výbavy od matky a 

polovinu od otce. Ale dva potomci po stejných rodičích nezdědí zcela stejnou genetickou 
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informaci. Pomocí genomové plemenné hodnoty však můžeme zjistit, zda býček dostal 

vhodné geny pro určitou užitkovou vlastnost či ne. 

Genomová plemenná hodnota nám velmi usnadňuje výběr „správných“ býčků do 

plemenitby. Není třeba řadit je to tří typů: testant, čekatel a prověřený plemeník. Metoda 

plemenné hodnoty nám dává velmi dobré informace o plemeníkovi. Její nevýhodou je však 

doba téměř pěti let, kdy čekáme na výsledky a možnost začlenit býka do plemenitby. Při 

použití genomové selekce je možné vybrat již v rané fázi ta nejvhodnější zvířata z velké sku-

piny potomků špičkového plemeníka, a to pouze za pomoci „přečtení“ SNP v genotypu 

zvířete. 

Technologie genomové selekce byla poprvé představena na konci 90. let 20. století. 

V té době byla tato myšlenka ještě zcela nereálná, protože náklady na analýzu SNP byly 

značně vysoké. Od roku 2006 ovšem společnost CRV začala jako první na světě využívat 

genomovou selekci ve šlechtitelském programu. Nejprve pracovala s referenční popu-

lací 1 500 prověřených býčků a téměř 3 000 SNP. V roce 2008 již začala pracovat s téměř 

60 000 SNP, což nám ukazuje, že se odvětví genomové selekce poměrně rychle rozvíjí (Mar-

ková, 2009). 
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3.4 Geny asociované s ukládáním intramuskulárního 

tuku 

Postupný vývoj molekulární biologie, genetiky, statistiky a metod vyhodnocování umož-

nil odhalit geny, které jsou důležitým ukazatelem a zlepšovatelem masné užitkovosti, např. 

mramorování masa. Mramorování masa je znak, který vyjadřuje množství intramuskulárního 

tuku. Tento tuk lze makroskopicky pozorovat mezi svalovými vláky ve svalových snopcích 

(Wheeler et al., 1987) 

Ukládání intramuskulárního tuku je důležitá vlastnost pro kvalitu masa, protože ovlivňuje 

šťavnatost, chuť a jemnost masa. Mramorování je kvantitativní vlastnost, které je ovlivňo-

vána několika geny a okolním prostředím. Už v minulosti se vědci snažili odhalit kandidátní 

geny, které ovlivňují ukládání intramuskulárního tuku. V současné době se ve spojitosti 

s touto tématikou studují diacylglycerol O-acyltransferáza (𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷1), leptin (𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿), Fatty acid 

binding protein 4 (𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹4) a thyroglobulin (𝑇𝑇𝑇𝑇) geny, jejichž polymorfismy byly spojeny 

s ukládáním intramuskulárního tuku (Ripoli et al., 2013).  

Za pomoci asociační analýzy byly identifikovány další kandidátní geny s vlivem na kvalitu 

masa hospodářských zvířat. Jsou to geny melanocortin 4 receptor (𝑀𝑀𝑀𝑀4𝑅𝑅), myogenin, myosta-

tine, homogentisate 1,2-dioxygenase (𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻), calcium channel voltage-dependent alpha 2/delta 

subunit 1 (𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶2𝐷𝐷1), calpastatin (𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶), stearoyl-CoA desaturase (𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆1) a fat mass and 

obesity associated genes (𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹)(Yuan et al., 2013). 

Jedním z hlavních regulátorů postnatálního vývoje je růstový hormon 𝐺𝐺𝐺𝐺 (growth hormone). 

Tento hormon ovlivňuje tělesnou skladbu jedince, produkci mléka a zdravotní stav. Gen růsto-

vého hormonu byl navrhnut jako jeden z kandidátních genů pro vlastnosti související s kvalitou 

masa. Gen 𝐺𝐺𝐺𝐺 kóduje růstový hormon, který společně s GHR (growth hormone receptor - 

receptor růstového hormonu) působí na vývoj myoblastů a osteoblastů (Jammes a Djiane, 1996). 

 

3.4.1 Diacylglycerol O-acyltransferáza (𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫) 

Gen 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 je kandidátní gen, který ovlivňuje mramorování masa, obsah tuku v mase a 

v mléce. Bylo prokázáno, že je spojená s obsahem mléčného tuku u různých plemen skotu, 

např. Holštýnský skot, Jersey, aj. (Winter et al., 2002), zároveň bylo zjištěno, že má také  
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pozitivní vliv na obsah intramuskulárního tuku např. u plemene Holštýn a Charolais (Thaller 

et al., 2003) 

 Gen 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 kóduje mikrosomální enzym Diacylglycerol O-acyltransferázu, který se ve 

velké míře podílí na metabolismu triacylglyceridů. Jeho produkty se přímo podílí na syntéze 

triglyceridů. Diacylglycerol O-avyltransferáza má vliv především na ukládání lipoproteinů a 

tvorbu tukové tkáně. Hlavní účinek má na sval musculus semitendimosus, kde napomáhá zvyšo-

vání obsahu intramuskulárního tuku ve tkáni (Smith et al., 2000). Triacylglyceroly (𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇) jsou 

hlavním zásobníkem pro skladování energie u eukaryot. Rovněž slouží jako zásobárna mast-

ných kyselin pro syntézu biomembrán a může vést k obezitě v důsledku nadměrného hro-

madění tukové tkáně. Rodina diacylglycerol acyltransferázy jsou nedílnou součástí membrá-

nových proteinů, které katalyzují poslední krok a rychlost biosyntézy triacylgylcerolů v euka-

zyotických organismech (Cao, 2011). 

𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 geny se nachází u mnoha druhů organismů. Známé jsou u savců (Cases et al., 2001) 

i rostlin (Shockey et al., 2006). Zvířata se sníženou aktivitou 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 jsou odolnější vůči obe-

zitě, ale mají sníženou mléčnou produkci (Cao, 2011). Snížena mléčná produkce byla proká-

zána u myší s nefunkčním genem 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷1. Tyto myši nebyly schopné syntetizovat mléko a 

měli nižší schopnost vytvářet svalový tuk (Smith et al., 2000). 

Gen 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 se u skotu nachází na chromozomu 14 (Ripoli, 2006), je velký 8,6 𝑘𝑘𝑘𝑘 a ob-

sahuje 17 exonů a 16 intronů (viz.: Obrázek 4 a Obrázek 5). Exony jsou o délce v rozmezí 

od 42 𝑏𝑏𝑏𝑏 až po 436 𝑏𝑏𝑏𝑏. 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 přepisované do mRNA (mediátorová RNA) obsahuje 275 

bází v oblasti 5´𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈, 1 470 𝑏𝑏𝑏𝑏 kódujících bílkoviny, 489 aminokyselin, 275 𝑏𝑏𝑏𝑏 v 3´𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈 

oblasti, včetně polyadenylačního signálu 𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴. Kódující oblast genu 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 je u lidí a 

skotu shodná z 89,5 %, pořadí aminokyselin v proteinu je shodné z 92,5 %. Všechny in-

trony, které se shodují s pravidlem 𝐺𝐺𝐺𝐺 − 𝐴𝐴𝐴𝐴 a jsou striktně zachovány v genetickém řetězci 

u člověka i skotu (Grisart et al., 2002). 

 

Tabulka 3: Lokace bovinního genu 𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫 na chromozomu 14 

Název genu: Genomová sestava: Chromozom: Umístění: 

𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫 Bos_tauus_UMD_3.1.1 

(GCF_000003055.6) 

14 AC_000171.1 

(1795425..1804838) 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 282609 
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Obrázek 4: Lokace bovinního genu DGAT1 na chromozomu 14 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 282609, 2015 

 

 

 
Obrázek 5: Struktura bovinního genu 𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫𝑫 
Zdroj: Ensembl: ENSBTAG00000026356, 2015 
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Polymorfismus 𝐾𝐾232𝐴𝐴 se nachází v genu 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 v 8. exonu, v rozdílnosti na pozici 

10 433 𝑏𝑏𝑏𝑏 a 10 434 𝑏𝑏𝑏𝑏. Jedná se o dinukleotidovou záměnu v genu, 𝐴𝐴𝐴𝐴 za 𝐺𝐺𝐺𝐺. V důsledku 

této dinukleotidové záměny dochází ke změně 232. aminokyseliny, kdy dochází k záměně 

aminokyseliny lysin za alanin. U této záměny byl prokázán velký vliv na obsah mléčného tuku 

a dalších vlastností mléka. Lysin je asociován s vyšším obsahem tuku v mléce než alanin 

(Winter et al., 2004). U studie zkoumající polymorfismus 𝐾𝐾232𝐴𝐴, která byla prováděna na 28 

kusech holštýnského skotu a 27 kusech Charolais. Výsledkem studie bylo zjištění pozitivního 

vlivu lysinu na pozici 232 na ukládání intramuskulárního tuku ve svalech musculus longissmus 

dorsi a musculus semitendinosus. Průkazný statistický rozdíl byl zjištěn pouze mezi homozygoty 

lysin/lysin (Thaller et al., 2003). Při porážce bylo zjištěno vyšší procento intramuskulárního 

tuku u varianty lysin/lysin v genu 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷1 (Sorensen et al., 2006). 

 

3.4.2 Thyroglobulin (𝑻𝑻𝑻𝑻) 

 Gen thyreoglobulinu (𝑇𝑇𝑇𝑇) kóduje glykoproteinový hormon thyreoglobulin, který je syn-

tetizován ve folikulárních buňkách štítné žlázy. 𝑇𝑇𝑇𝑇 je molekulární prekurzor pro hormony 

štítné žlázy, thyroidní hormony, tzn. triodothyronin (𝑇𝑇3) a tetraiodothyronin (𝑇𝑇4) (Barendse, 

1999; Hou et al., 2011). Hormony 𝑇𝑇3 a 𝑇𝑇4 hrají významnou roli v regulaci a metabolismu 

tuku. Ovlivňují také růst a diferenciaci tukových buněk. 𝑇𝑇𝑇𝑇 byl mapován na oblasti QTL a 

je považován za kandidátní gen. Genetická variabilita v promotorové oblasti genu 𝑇𝑇𝑇𝑇 se 

široce využívá při markery asistované selekci. Zde se používají k předvídání úrovně mramo-

rování a kvality hovězího masa (Hou et al., 2011). 

Bovinní gen thyroblobulin je lokalizován na dlouhém raménku 14. chromozomu, přesné 

lokace 14𝑞𝑞12 − 𝑞𝑞15 (GenBank, Gene ID: 280706, 2015). 

 

Tabulka 4: Lokace bovinního genu 𝑻𝑻𝑻𝑻 na chromozomu 14 

Název genu: Genomová sestava: Chromozom: Umístění: 

𝑻𝑻𝑻𝑻 Bos_taurus_UMD_3.1.1 

(GCF_000003055.6) 

14 AC_000171.1 (9278156..9281192) , 

(9296197..9508938, complement) 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 280706, 2015 
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Obrázek 6: Lokace bovinního genu 𝑻𝑻𝑻𝑻 na chormosomu 14 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 280706, 2015 

 

 

 
Obrázek 7: Struktura bovinního genu 𝑻𝑻𝑻𝑻 

Zdroj: Ensembl: ENSBTAG00000007823, 2015 
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U polymorfismu v 5´𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈 oblasti v genu 𝑇𝑇𝑇𝑇 byla identifikována korelace s mramorová-

ním. Tento polymorfismus může být využit pro selekci zvířat na mramorování nebo chov-

ných zvířat určených pro výkrm. Očekávaný je i vliv na tloušťku tuku na JUT, podíl tuku 

v tkáních i mléce (Folley a Malpress, 1948; Barendse, 1999). V roce 2011 Hou (Hou et al., 

2011) dále publikoval práci, ve které identifikoval 6 nových SNP v 3´𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈 oblasti genu 𝑇𝑇𝑇𝑇 

(viz: Obrázek 8). Asociační analýza objevila polymorfismy 𝑇𝑇354, 𝐺𝐺392𝐴𝐴, 𝐴𝐴430𝐺𝐺 a 𝑇𝑇433𝐺𝐺. 

Tyto 4 jednonukleotidové polymorfismů jsou asociovány se zvýšeným mramorováním 

v mase. (Hou et al., 2011)  

 

 
Obrázek 8: Chromatogramy SNP v 3´UTR oblasti bovinního genu TG  

Zdroj: Hou et. al., 2011 

 

3.4.3 Stearoyl – CoA desaturáza (𝑺𝑺𝑺𝑺𝑺𝑺) 

Stearoyl – CoA desaturáza (𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆) je kódována genem 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆. 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 je enzym odpovědný 

za konverzi nasycených mastných kyselin na mononenasycené mastné kyselin (MUFAs - 

monounsaturated fatty acids) (Smith et al., 1998). 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 se nachází v endoplazmatickém reti-

kulu a katalyzuje oxidaci spektra acyl-CoA vložením dvojné vazby mezi uhlíky 9 a 10 (Gábor 

et al., 2009). Potlačení aktivity desaturázy vede k akumulaci kyseliny stearové v hovězí tukové 

tkáni, což může způsobit podstatné zvýšení tvrdosti tuku. Složení mastných kyselin v hově-

zím tuku má vliv na vzhled mramorování, měkkost tuku a chuť masa (Smith et al., 1998). 
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Proto můžeme gen SCD považovat za jeden z genů odpovědných za složení mastných kyse-

lin (Taniguchi et al., 2004). 

Bovinní gen 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 se nachází na 26. chromozomu, přesněji 26𝑞𝑞21. Jeho velikost se po-

hybuje okolo 15 𝑘𝑘𝑘𝑘, obsahuje 6 intronů, v rozmezí velikosti 131 𝑏𝑏𝑏𝑏 až 4 047 𝑏𝑏𝑏𝑏, a 5 in-

tronů, o velikosti v rozmezí od 600 𝑏𝑏𝑏𝑏 až po 3 700 𝑏𝑏𝑏𝑏. Tato struktura genu je stejná u lidí 

i hlodavců (Ntambi, 2013). 

 

Tabulka 5: Lokace bovinního genu 𝑺𝑺𝑺𝑺𝑺𝑺 na chromozomu 26 

Název genu: Genomová sestava: Chromozom: Umístění: 

𝑺𝑺𝑺𝑺𝑺𝑺 Bos_taurus_UMD_3.1.1 

(GCF_000003055.6) 

26 AC_000183.1 

(21137945..21148317, complement) 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 280924, 2015 

 

V roce 2004 Taniguchi (Taniguchi et al., 2004) popsal 8 SNP v genu 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 u japonského 

černého skotu. Jednalo se o substituce 𝐺𝐺702𝐴𝐴, 𝐶𝐶762𝑇𝑇 a 𝑇𝑇878𝐶𝐶 v ORF oblasti (open rea-

ding frame – otevřený čtecí rámec), 𝑇𝑇1905𝐶𝐶, 𝐶𝐶3143𝑇𝑇, 𝐴𝐴3351𝐺𝐺, 𝐴𝐴3537𝐺𝐺 a 𝐴𝐴4736𝐺𝐺 

v 3´𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈 oblasti. SNP 𝑇𝑇878𝐶𝐶 způsobuje nahrazení aminokyseliny valin za alanin v proteinu 

𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆. Tato záměna ovlivňuje složení mastných kyselin a teplotu tání IMT (Taniguchi et al., 

2002). Rozdíly v enzymové aktivitě SCD u savců mohou mít vliv na celou řadu fyziologic-

kých klíčových změn, včetně buněčné diferenciace, citlivosti na inzulín, může ovlivňovat 

rychlost metabolismu, adipocity, rakovinu a obezitu (Oh et al., 2013). 
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Obrázek 9: Lokace bovinního genu SCD na chromozomu 26 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 280924, 2015 

 

 

 
Obrázek 10: Struktura bovinního genu SCD 
Zdroj: Ensembl: ENSBTAG00000047957, 2015 
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3.4.4 Fatty acid binding protein 4 (𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭 𝟒𝟒) 

Gen 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 se nachází na 14. chromozomu. Lokace genu 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 je zobrazena na 

obrázku 11. 

 

Tabulka 6: Lokace bovinního genu 𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭 𝟒𝟒 na chromozomu 14 

Název genu: Genomová sestava: Chromozom: Umístění: 

𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭𝑭 𝟒𝟒 Bos_taurus_UMD_3.1.1 

(GCF_000003055.6) 

14 AC_000171.1  

(46833665..46838053, complement) 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 281759, 2015 

 

Fatty acid binding protein 4 (čtvrtý protein vázající mastné kyseliny) patří do malé skupiny 

vysoce konzervovaných cytoplazmatických proteinů, které se váží dlouhým řetězcem na 

mastné kyseliny a jiné hydrofobní ligandy (Kaikaus et al., 1990). Mezi hlavní funkce cyto-

plasmatických proteinů patří příjem mastných kyselin, jejich transport a metabolismus. 

𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 hraje důležitou roli v regulaci homeostázy lipidů a glukózy (Damcott et al., 2004). 

Washingtonská univerzita, ve spolupráci s několika společnostmi, zjistila souvislost bovin-

ního genu 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 s mramorováním a obsahem podkožního tuku u F2 populace kříženců 

plemen Wagyu a Limousin (Michal et al., 2006). 

Protein 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 má nezbytnou funkci v regulaci lipidů a udržení glukózové homeostázy 

za pomoci receptorů peroxizómů aktivovaných proliferázou (PPARs – peroxisome prolife-

ractivated receptors). Tyto receptory jsou lokalizovány v buněčném jádru (Damcott et al., 

2004). 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 a 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 5 byly určeny jako kandidátní geny pro obezitu (Michal et al., 2006). 
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Obrázek 11: Lokace bovinního genu FABP 4 na chromozomu 14 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 281759, 2015 

 

 

 
Obrázek 12: Lokace bovinního genu FABP 4 na chromosomu 14 

Zdroj: ENSEMBL: ENSBTAG00000037526, 2015 
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3.4.5 Leptin (𝑳𝑳𝑳𝑳𝑳𝑳) 

Leptin (𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿) je peptidový hormon syntetizovaný a vylučovaný bílými adipocity. Podílí 

se na regulaci příjmu krmiva, výdeje energie, plodnosti, rozmnožování a reprodukci, produkci 

mléka, imunitní funkci, konverzi krmiva a na regulaci energetické rovnováhy. Má také vliv 

na tělesný tuk a tělesnou hmotnost. (Hauseknecht et al., 1998; Pannier et al., 2009; Kaygisiz et 

al., 2011). Byl také prokázán vliv na křehkost masa. Křehkost je přitom nepřímo ovlivněna 

obsahem tuku v mase (Glaum et al., 1996). Exprese genu leptin je regulována hmotností 

tukové tkáně, výživou a hormony, jako jsou například inzulín a růstový hormon (𝐺𝐺𝐻𝐻 – 

growth hormone). Receptory pro leptin jsou lokalizovány mimo jiné v oblasti hypotalamu, 

kde jsou produkovány somatostatin a růstový hormon ovlivňující faktor, přesněji 2 primární 

regulátory růstového faktoru. Vliv leptinu na regulaci přijmu potravy a výdeje energie má 

svoji roli v růstových procesech. Leptin je silný regulátor, který působí centrálními i perifer-

ními cestami. Mohl by mít vliv i na tělesnou hmotnost (Kulig a Kmieć, 2009). 

 
Gen kódující leptin je lokalizován na bovinním chromozomu 4 (Trakovická et al., 2013), 

je velký 16 735 𝑏𝑏𝑏𝑏, kóduje 167 aminokyselin (Taniguchi et al., 2002). Skládá se ze 3 exonů a 

2 intronů. Pouze 2 exony jsou přeneseny do proteinů. Kódující úsek genu leptin (501 nukle-

otidů) je obsažen v exonu 2 a 3 (Trakovická et al., 2013). 

 

Tabulka 7: Lokace bovinního genu 𝑳𝑳𝑳𝑳𝑳𝑳 na chromozomu 14 

Název genu: Genomová sestava: Chromozom: Umístění: 

𝑳𝑳𝑳𝑳𝑳𝑳 Bos_taurus_UMD_3.1.1 

(GCF_000003055.6) 

4 AC_000161.1 

(93249792..93266624) 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 280836, 2015 

 

Obezita není sama o sobě velký problém pro zdraví zvířat v zemědělství. Problémem je 

změna složení těla. Pro chovatele a vědce je hlavním cílem upřednostnit zvyšování efektivity 

produkce a narůstání libového masa. Kromě toho je potřeba, organismus zvířete udržet 

v rovnováze, při přijmu krmiva a energie. To může zlepšit růst zvířete, rozmnožování, laktaci, 

celkový zdravotní stav a pohodu jedince (Hauseknecht et al., 1998). 

  - 35 - 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_000003055.6/


 

 

 

 
Obrázek 13: Lokace bovinního genu LEP na chromozomu 4 

Zdroj: GenBank, Gene ID: 280836, 2015 

 

 

 
Obrázek 14: Lokace bovinního genu LEP na chromosomu 4 

Zdroj: ENSEMBL: ENSBTAG00000014911, 2015 
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Výzkum obezity a její léčba má rozsáhlé použití na modelových zvířatech. Gen leptin byl 

poprvé objeven a popsán u myší výzkumným týmem Jeffreyho Friedmanna na Rockefelle-

rově univerzitě v New Yorku v roce 1994 (Gura, 1997). Nejstarší modely označené ob/ob 

myši se používali v roce 1950 (Ingalls et al., 1996). Ob/ob myši jsou recesivní homozygoti 

(tzn.: neprodukují žádný leptin), kteří mají za následek u sterilních myší obsah tuku převyšu-

jící 50 % (Hauseknecht et al., 1998). Vada v genu leptin u pokusných jedinců i u divoké formy 

myši způsobovala, že když myši hladověly, tak ukládaly až trojnásobek tělesného tuku oproti 

myším s funkčním genem (Tessanne, 1999). Později se zjistilo, že tyto myši byly také hy-

perglykemické (Hauseknecht et al., 1998). Absence leptinu může vést k morbidní obezitě. 

Tukové buňky sekretují leptin do krevního séra (Hauseknecht et al., 1998). Leptin cirkuluje 

v krevním séru ve volné i ve vázané formě. Volná forma leptinu je biologicky aktivní. Vázaná 

forma leptinu má funkci proteinového nosiče. Leptin je uvolňován do krve a krevním řečiš-

těm transportován do mozku, kde má výraznou roli v syntéze glykogenu a glukózy. V mozku 

ovlivňuje centrum, které se podílí na regulaci příjmu potravy (Barash, 1996). Stimuluje či 

inhibuje uvolnění neurotransmiterů, například neuropeptidu Y (𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁), jenž působí na snižo-

vání příjmu krmiva, stimulaci tvorby tepla či povzbuzení tělesné aktivity. Tímto procesem 

dojde k redukci tukové tkáně nebo bude ovlivňovat jiný endokrinní proces, který povede se 

snížení syntézy a sekrece leptinu adipocyty (Hauseknecht et al., 1998).  

Polymorfismy v kódující oblasti genu leptin u skotu jsou spojovány s koncentrací séra 

leptinu, příjmu potravy, dojivostí a tělesnou kondicí (Nkrumah et al., 2005). V genu leptin 

bylo také odhaleno několik SNP (Buchanan et al., 2002; Nkrumah et al., 2005). Polymorfismy 

byly nalezeny v exonu 2 (Buchanan et al., 2002) a v promotoru genu leptin (Nkrumah et al., 

2005).  

V genu leptin bylo popsáno pět SNP: 𝐸𝐸2𝐹𝐹𝐹𝐹, 𝐸𝐸2𝐽𝐽𝐽𝐽, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 a 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈3 

(Schenkel et al., 2005). V exonu 2 byly popsány 2 SNP: 𝐸𝐸2𝐹𝐹𝐹𝐹 a 𝐸𝐸2𝐽𝐽𝐽𝐽 (Buchanan et al., 

2002). V promotoru genu leptin byly objeveny 3 SNP: 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈3 

(Nkrumah et al., 2005). Analýzou smíšeného modelu bylo zjištěno, že SNP v genu leptin jsou 

spojeny s počátkem kosterního růstu (výška: 𝐴𝐴1457𝐺𝐺; délka: 𝐴𝐴59𝑉𝑉), plodností (𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1; 

𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2; 𝐴𝐴1457𝐺𝐺; 𝐴𝐴59𝑉𝑉) a mléčnou produkcí (𝐴𝐴59𝑉𝑉) (Clempson et al., 2011). Název a 

lokace jednotlivých SNP je znázorněno v tabulce 8. 
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Tabulka 8: Shrnutí názvů a lokací SNPs v genu leptin 

Gen BTA Pojmenování  

SNP 

Identifikátor 

SNP 

Umístění 

SNP 

zdroj 

Leptin 4 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1 rs 110058647 Promoter Nkrumah et al. (2005) 

  𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 rs 109406937 Promoter Nkrumah et al. (2005) 

  𝐴𝐴1457𝐺𝐺 rs 319607411 Promoter Liefers et al. (2005) 

  𝐶𝐶963𝑇𝑇 rs 109956567 Promoter Liefers et al. (2005) 

  𝐴𝐴252𝑇𝑇 rs 29004487 Exon 2 Lagonigro et al. (2003) 

  𝐸𝐸2𝐹𝐹𝐹𝐹 rs 29004488 Exon 2 Buchanan et al. (2002) 

  𝐴𝐴59𝑉𝑉 rs 29004508 Exon 3 Liefers et al. (2003) 

Leptin receptor 3 𝑇𝑇945𝑀𝑀 ss 319607410 Exon 2 Liefers et al. (2004) 

Neuropeptide Y 4 𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁1 ss 319607412 Intron 2 Sherman et al. (2008) 

Zdroj: Clempson et al. (2011) 

 

V promotoru genu leptin se nachází 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆1 na pozici 𝐶𝐶207𝑇𝑇, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 na pozici 

𝐶𝐶528𝑇𝑇 a 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈3 na pozici 𝐶𝐶1759𝐺𝐺 (Nkrumah et al., 2005) – viz obrázek 15. 

 

 
Obrázek 15: Mapa SNP v promotorové části genu leptin u skotu na chromozomu 4 

Zdroj: Chung et al. (2008) 
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3.4.5.1 Polymorfismus 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 v genu leptin  

Polymorfismus 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2, který je také označován jako polymorfismus 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 − 2470, je 

lokalizován v promotorové části na pozici 528 v bovinním genu leptin (GenBank Accession 

No. AB070368). V polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 dochází k mononukleotidové substituci 𝐶𝐶 za 𝑇𝑇 

(Nkrumah et al., 2004; Nkrumah et al., 2005).  

Varianty polymorfismu mají významný vliv na příjem krmiva, rychlost růstu, živou hmot-

nost při porážce, porodní hmotnost, chování, tloušťku hřbetního tuku, mramorování a kon-

centraci leptinového séra (Nkrumah et al., 2005).  

Genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇 je velmi vzácný, v populaci se vyskytují pouze 2 % (Clempson et al., 2011). 

Genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇 v polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 má vliv na nejvyšší rychlost tělesného růstu, zároveň 

má i prokazatelně významný vliv na zvýšenou koncentraci leptinového séra (Nkrumah et al., 

2005). Bylo ovšem zjištěno, že genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇 má negativní vliv na zabřezávání jalovic (Clem-

pson et al., 2011)  

Zároveň 𝑇𝑇 alela leptinu SNP, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2, byla významně spojena se zvýšením celkové 

chuti, s odhadovaným rozdílem mezi homozygotních genotypů 𝑇𝑇𝑇𝑇 (Gill et al., 2009).  

Gill (Gill et al., 2009) zjistila, že jedinci s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶 mají méně tuku obklopující svíč-

kovou než jedinci s genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 a 𝑇𝑇𝑇𝑇. Toto zjištění je v souladu s předchozím textem, kde 

bylo zjištěno, že SNP 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 je významně spojen s výškou hřbetního tuku a mramorova-

cím skóre. Zvířata s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 mají vyšší hodnoty pro oba znaky. Proto je pravděpo-

dobné, že zvířata s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 mají chutnější masa, protože tuk ovlivňuje chuť masa (Gill 

et al., 2009). 
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4 METODIKA A MATERIÁLY 

Metodika a postup práce byl proveden dle postupu Nkrumaha (Nkrumah et al., 2005). 

 

4.1 Analyzované vzorky 

Použité analyzované vzorky DNA, byly získány na Ústavu morfologie, fyziologie a gene-

tiky zvířat, Agronomické fakulty Mendelovy Univerzity v Brně. Soubor vzorků se skládal 

ze 174 vzorků DNA izolovaných z krve, které pocházely od býků plemene český strakatý 

skot.  

 

4.2 Použité přístroje 

• Automatický termální cykler GeneAmp PCR System 9700 (Applied Biosystems)  

• Centrifuga Mikro 120 (Hettich Zentrifugen)  

• CentriVap Concentrator (LABCONCO) 

• Electronic UV Transilluminator (Ultra-Lum, Inc.)  

• Fotoaparát Powershot G6 (Canon)  

• UltraCam - Digital Imaging (Ultra-Lum, Inc.)  

• Votrex Bio Vortex V1 (Biosan)  

• Sekvenátor 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems)  

.
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4.3 Polymerázová řetězová reakce (PCR) 

4.3.1 Roztoky PCR reakční směsi 

Tabulka 9: Složení reakční směsi pro PCR reakci 

Složka Množství 

𝐻𝐻2𝑂𝑂 2,000 𝜇𝜇𝜇𝜇 

PPP mix bez 𝑀𝑀𝑀𝑀2+ 3,125 𝜇𝜇𝜇𝜇 

𝑀𝑀𝑀𝑀2+ 0,375 𝜇𝜇𝜇𝜇 

Přímý primer 1A 0,125 𝜇𝜇𝜇𝜇 

Zpětný primer 1B 0,125 𝜇𝜇𝜇𝜇 

Celkové množství 𝟓𝟓,𝟕𝟕𝟕𝟕𝟕𝟕 𝝁𝝁𝝁𝝁 
 

4.3.2 Pracovní postup 

1. PCR reakční směs byla připravena na ledu podle tabulky 9 a řádně promíchána. 
2. Reakční směs (MasterMix) byla rozpipetována do mikrozkumavek po 5,75 𝜇𝜇𝜇𝜇.  
3. Do mikrozkumavek bylo přidáno 0,5 𝜇𝜇𝜇𝜇 testované DNA, obsah zkumavek byl dů-

kladně zvortexován.  
4. PCR proběhlo v automatickém termálním cykleru GeneAmp PCR System 9700. 

4.3.3 Amplifikace probíhala za následujících podmínek 

95 °𝐶𝐶 2 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚⁄ ; 30 cyklů (95 °𝐶𝐶 20 𝑠𝑠⁄ , 62 °𝐶𝐶 30 𝑠𝑠⁄ , 72 °𝐶𝐶 20 𝑠𝑠⁄ ); 72 °𝐶𝐶 7 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚⁄ , 4 °𝐶𝐶 ∞⁄ .; 

Vzorek PCR produktu byl nanesen na 4% agarózový gel (viz: kapitola 4.4 Agarozová 
gelová elektroforéza) pro ověření průběhu PCR. Zbytek produktu byl uchován v chladu 
při teplotě 4 °𝐶𝐶.  

4.3.4 Návrh primerů (dle Nkrumah et al., 2005) 

• Přímý primer  ( 5´ 𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴 𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝐺𝐺𝐺𝐺𝐺𝐺 𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴 𝐶𝐶𝐶𝐶 3´) 
• Zpětný primer (5´ 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇 𝐺𝐺𝐺𝐺𝐺𝐺 𝐴𝐴 3) 
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4.4 Agarozová gelová elektroforéza 

4.4.1 Pracovní postup: 

1. Naváženo 1,8 𝑔𝑔 agarózy a rozvařeno pomocí mikrovlnné trouby v 60 𝑚𝑚𝑚𝑚 TBE 

pufru. 

2. Za občasného promíchání byl roztok nechán v odvětrávané digestoři do zchladnutí.  

3. Do roztoku bylo přidáno 12 𝜇𝜇𝜇𝜇 Ethidium bromidu. 

4. Výsledný roztok byl nalit do předem připravené vaničky s hřebínky. Gel se nechal 

20 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 až 25 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 ztuhnout.  

5. Vanička s gelem byla přesunuta do elektroforetické aparatury, která byla naplněna 

TBE pufrem. Do první jamky byl nanesen DNA M50 hmotnostní marker, pro určení 

PCR fragmentů.  

6. Do zbylých jamek bylo naneseno ideální množství vzorků DNA. 

7. Elektroforéza probíhala při napětí 4 𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉 po dobu 20 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 až 25 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚.  

8. Po skončení elektroforézy byly vzorky vizualizovány pomocí Electronic UV 

Transilluminator (Ultra-Lum, Inc.). A pořízen záznam pomocí fotoaparátu Canon 

Power ShotG6. 

4.4.2 Příprava sekvenační směsi 

Tabulka 10: Složení sekvenační směsi 

složka množství 

voda 6,04 𝜇𝜇𝜇𝜇 

RR 1,00 𝜇𝜇𝜇𝜇 

pufr 1,50 𝜇𝜇𝜇𝜇 

Zpětný primer 0,16 𝜇𝜇𝜇𝜇 

Celkové množství 𝟖𝟖,𝟕𝟕𝟕𝟕 𝝁𝝁𝝁𝝁 
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4.4.3 Pracovní postup: 

1. Reakční směs byla připravena podle tabulky 10.  

2. Směs byla rozpipetována do zkumavek po 8,7 𝜇𝜇𝜇𝜇 a přidáno 0,5 𝜇𝜇𝜇𝜇 PCR produktu.  

3. Směs byla zvortexována a následně přečištěna pomocí SigmaSpin™ Post Reaction 

Clean-up Columns (pozn.: rozepsáno v následující kapitole) 

 

4.5 Přečištění sekvenační směsi pomocí SigmaSpin™ 

Post Reaction Clean-up Columns 

4.5.1 Pracovní postup: 

1. Kolonka byla vložena do čisté 2 𝑚𝑚𝑚𝑚 zkumavky a centrifugována 2 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 2 800 𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟⁄ . 

2. Odcentrifugovaná kolonka byla vložena do čisté 2 𝑚𝑚𝑚𝑚 zkumavky a do kolonky bylo 

napipetováno 15 𝜇𝜇𝜇𝜇 sekvenační směsi.  

3. Kolonka byla opětovně vložena do centrifugy a centrifugována 4 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 2 800 𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟⁄ . 

4. Po centrifugaci byla kolonka odstraněna a obsah zkumavky přepipetován do 0,5 𝑚𝑚𝑚𝑚 

zkumavky.  

5. Na závěr byla ve vakuu odpařena voda (pomocí přístroje CentriVap Concentrator 

(LABCONCO)) a přidáno 10 𝜇𝜇𝜇𝜇 pormamidu. Směs byla zvortexována. 

6. Zkumavka byla vložena na termobath inkubátor a zahřáta na 95 °𝐶𝐶 po dobu 2 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚.  

 

4.6 Sekvenování 

4.6.1 Pracovní postup: 

1. Vzorky byly analyzovány pomocí automatického sekvenátoru 3 100 - Avant Genetic 

Analyzer 

2. Pro vyhodnocení výsledných sekvencí byl použit program Sequence Scanner Soft-

ware v.1.0. 
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4.7 Metodika chemických analýz 

Chemické analýzy a zpracování vzorků provedla v biotechnologické laboratoři Ing. Eliška 

Dráčková. 

 

4.7.1 Stanovení obsahu sušiny v mase (%) 

Obsah sušiny byl stanoven vysoušením homogenizovaného vzorku masa do konstantní 

hmotnosti. Původní hmotnost vzorku byla 5 𝑔𝑔.Vzorek byl smíchán s mořským pískem a 

vysušen při 1 051 °𝐶𝐶 po dobu 2 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜. Následně byl vzorek sušen při 60 °𝐶𝐶 po dobu 

4 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜 a poté byl sušen při 105 °𝐶𝐶 po dobu 6 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜 do konstantní hmotnosti. Po vy-

chladnutí byl vzorek zvážen. Obsah sušiny byl vypočítán z rozdílů hmotnosti vzorku původní 

navážky a po vysušení.  

4.7.2 Stanovení celkového obsahu proteinů v mase (%) 

Obsah dusíku byl stanoven metodou dle Kjeldahla. Tato metoda se skládá ze tří navazu-

jících částí, mineralizace, destilace a titrace. Při mineralizaci je dusík převeden na síran 

amonný. Destilace umožní přeměnu soli amoniaku na amoniak a titrace je provedena slabou 

kyselinou sírovou. Zjištění obsah dusíku je přepočten na obsah bílkovin pomocí koeficientu 

𝑁𝑁 ×  6,25.  

4.7.3 Stanovení obsahu popelovin (%) 

Stanovení obsahu popelovin probíhá se vzorku 1 𝑔𝑔 až 2 𝑔𝑔 masa. Vzorek se postupně 

spaloval v peci při teplotě 550 °𝐶𝐶 až 600 °𝐶𝐶 po dobu 8 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜. Po vychladnutí byl vzorek 

zvážen a zjištěn obsah popelovin. 

4.7.4 Stanovení obsahu intramuskulárního tuku v mase (%) 

Na zjištění obsahu tuku byla použita extrakční metoda dle Soxhleta. Metoda spočívá v ex-

trakci rozemletého nebo vysušeného vzorku. Na tuto metodu byl použit vzorek z  předcho-

zího stanovování sušiny. Tento vzorek byl extrahován s deithyletherem po dobu 6 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜. 

Po extrakci byl v odvětrávané digestoři odpařen zbytek ethedu a následně byl při 105 °𝐶𝐶 
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sušen po dobu 1 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜. Obsah vzorku byl stanoven odečtením rozdílů váhy vzorku před 

analýzou a po provedení analýzy.  

4.7.5 Stanovení svalových pigmentů masa (𝒎𝒎𝒎𝒎 𝒈𝒈⁄ ) 

Pro stanovení svalových pigmentů byla použita metoda dle Homseye. Tato metoda vyu-

žívá skutečnosti, že v okyseleném acetonu se rozpouštějí všechna hemová barviva, zatímco 

v neutrálním acetonu se z hemových barviv rozpouští pouze nitroxyhemochrom. Na tuto 

metodu byl použit homogenizovaný vzorek masa o hmotnosti 10 𝑔𝑔. Do vzorku byl přidán 

okyselený roztok acetonu a následně byla provedena filtrace. Poté byla na spektrofotometru 

provedena absorbance. Standart byl změřen na okyseleném roztoku acetonu. Výsledek byl 

přepočten na miligramy myoglobinu v 1 𝑔𝑔 svaloviny.  

4.7.6 Stanovení 𝒑𝒑𝒑𝒑 𝟒𝟒𝟒𝟒  

Hodnota 𝑝𝑝𝑝𝑝 48 byla zjišťována 48 ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜 po porážce zvířete na jatkách. Tato hodnota 

byla zjištěna pomocí 𝑝𝑝𝑝𝑝 metru WTW se dvěma elektrodami. Jedna elektroda měří teplotu a 

druhá 𝑝𝑝𝑝𝑝.  

4.7.7 Stanovení obsahu vaznosti vody masa (%) 

Homogenizovaný vzorek masa o hmotnosti 2 𝑔𝑔 byl na filtračním papíře Whatman č. 2 

vložen mezi dvě skleněné destičky. Tyto destičky byly zatíženy závažím o hmotnosti 500 𝑔𝑔 

po dobu 5 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚. Následně byl vzorek zvážen. Úbytek hmotnosti vzorku masa po vyliso-

vání vyjadřoval procentuální vaznost vody.  

4.7.8 Stanovení remise masa (%) 

Remise masa vyjadřuje podíl odraženého světla dopadajícího na povrch masa. Čím je 

maso světlejší, tím větší podíl světla se odrazí, u tmavého masa dochází k pohlcování světla. 

U vzorku byl proveden rovný řez těsně před měřením. Měření bylo provedeno ve středu 

vzorku za použití přístroje Spekol 11 při vlnové délce 522 𝑛𝑛𝑛𝑛. 
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5 MATEMATICKO-STATISTICKÉ ZPRACOVÁNÍ DAT 

5.1 Výpočet frekvencí alel a genotypu 

 

Tabulka 11: Výpočet frekvencí genotypů 

Genotypy Absolutní frekvence Relativní frekvence 

𝑨𝑨𝑨𝑨 𝐷𝐷 𝑑𝑑 =
𝐷𝐷
𝑁𝑁

 

𝑨𝑨𝑨𝑨 𝐻𝐻 h =
H
𝑁𝑁

 

𝒂𝒂𝒂𝒂 𝑅𝑅 r =
𝑅𝑅
𝑁𝑁

 

Součet 𝐷𝐷 +  𝐻𝐻 +  𝑅𝑅 =  𝑁𝑁 𝑑𝑑 +  ℎ +  𝑟𝑟 =  1 

Zdroj: Urban (2008) 

 

Tabulka 12: Výpočet frekvencí alel 

Alely Absolutní frekvence Relativní frekvence 

𝑨𝑨 𝑃𝑃 = 2𝐷𝐷 + 𝐻𝐻 𝑝𝑝 =  
2𝐷𝐷 + 𝐻𝐻

2𝑁𝑁
=

𝑃𝑃
2𝑁𝑁

 

𝒂𝒂 𝑄𝑄 =  2𝑅𝑅 +𝐻𝐻 𝑞𝑞 =
2𝑅𝑅 + 𝐻𝐻

2𝑁𝑁
=  

𝑄𝑄
2𝑁𝑁

 

Součet 𝑃𝑃 + 𝑄𝑄 = 2𝑁𝑁 𝑝𝑝 + 𝑞𝑞 = 1 

Zdroj: Urban (2008) 

 

Kde platí, že:  

• 𝐷𝐷, 𝐻𝐻, 𝑅𝑅 absolutní frekvence genotypů  

• 𝑑𝑑, ℎ, 𝑟𝑟 relativní frekvence genotypů  

• 𝑃𝑃, 𝑄𝑄 absolutní frekvence alel  

• 𝑝𝑝, 𝑞𝑞 relativní frekvence alel  

• 𝑁𝑁 absolutní frekvence všech jedinců 
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5.2 Genetická rovnováha dle Hardy-Weinbergova  

zákona 

Dle Hardy-Weinbergova zákona platí, že zjištěný stav frekvencí genotypu vyjadřuje ná-

sledující rovnice:  

1 = 𝑝𝑝2 + 2𝑝𝑝𝑝𝑝 +  𝑞𝑞2 (1) 

Na vyhodnocení byl použit statistický test dobré shody - 𝜒𝜒2 (chí kvadrát) test:  

 

𝑥𝑥(α;n−p−1)
2 =  ∑ (𝑃𝑃−𝑂𝑂)2

𝑂𝑂
 (2) 

 

Kde platí, že:  

• 𝑃𝑃 pozorovaná četnost genotypů  

• 𝑂𝑂  očekávaná četnost genotypů  

• 𝛴𝛴  suma  

• 𝛼𝛼  hladina významnosti  

• 𝑛𝑛 –  𝑝𝑝 –  1  výpočet stupně volnosti 
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5.3 Asociační analýza 

Asociační analýza byla provedena za pomoci programu SAS 8.2 (SAS Institute Inc.) 

Pevný efekt byl: genotyp polymorfismu UASMS2, rok, efekt chovu. K vyhodnocení výsledků 

byla navržena následující rovnice:  

 

y𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖 =  µ + 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝑖𝑖 + 𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑗𝑗 +  𝑐𝑐ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑘𝑘 +  𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑙𝑙 + 𝑒𝑒𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖  (3) 

 

Kde platí, že: 

• 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖 sledovaný znak  

• 𝜇𝜇  odhadovaný průměr sledovaného znaku  

• 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝑖𝑖 pevný efekt 𝑖𝑖-tého genotypu genu  

• 𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑗𝑗   pevný efekt 𝑗𝑗-tého roku 

• 𝑐𝑐ℎ𝑜𝑜𝑜𝑜𝑘𝑘  pevný efekt 𝑘𝑘-tého chovu  

• 𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑙𝑙 náhodný efekt 𝑙𝑙-tého otce  

• 𝑒𝑒𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖 náhodná chyba každého pozorování 
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6 VÝSLEDKY 

6.1 PCR 

Polymorfismus 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆2 v genu Leptin amplifikován pomocí polymerázové řetězové 

reakce. Gen leptin se nachází u skotu na 4. chromozomu, na lokusu 4𝑞𝑞32. Amplifikovaný 

polymorfismus 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 se nachází v promotoru genu leptinu na pozici 528 𝑏𝑏𝑏𝑏. Výsledný 

množený fragment byl o délce 79 𝑏𝑏𝑏𝑏. Pro ověření amplifikovaného PCR produktu byla vy-

užita horizontální agarózová elektroforéza. K vizualizaci byl použit ethydiumbromid. Na ob-

rázku 16 jsou viditelné namnožené fragmenty vzorků.  

 

 
Obrázek 16: Ověření amplifikovaného vzorku DNA, gen leptin. Fragmenty jsou na-
neseny na 4 % agarózovém gelu a vizualizovány pomocí barviva ethydiumbromid 
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6.2 Sekvenování 

Pro zjištění genotypů sledovaného polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 byla použita metoda sekve-

nování PCR produktů. Pro vyhodnocení sekvenovaných fragmentů byl použit Seq scanner 2. 

Obrázek 17, obrázek 18 a obrázek 19 zobrazují výstupy ze sekvenátoru. 

 

 
Obrázek 17: Ukázka homozygota CC v polymorfismu 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 v genu leptin 

při použití zpětného primeru 

 

 
Obrázek 18: Ukázka homozygota CT v polymorfismu 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 v genu leptin 

při použité zpětného primeru 
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Obrázek 19: Ukázka homozygota TT v polymorfismu UASMS2 v genu leptin 

při použité zpětného primeru 

 

Na přiložených obrázcích ze softwaru Seq scanner 2 je znatelný výrazný šum na pozadí 

vzorků.  
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6.3 Matematicko – statistické zpracování dat 

6.3.1 Výpočet frekvencí genotypů a alel 

Zkoumaná populace obsahovala 174 jedinců. U všech jedinců byl stanoven genotyp. Pro 

určení absolutních a relativních frekvencí genotypu a alel byly použity rovnice z tabulek v ka-

pitole 5.1 Výpočet frekvencí alel a genotypu.  

 

Tabulka 13: Frekvence genotypů v polymorfismu 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 

Genotypy absolutní frekvence relativní frekvence 

𝑪𝑪𝑪𝑪 113 0,649 

𝑪𝑪𝑪𝑪 59 0,339 

𝑻𝑻𝑻𝑻 2 0,012 

Celkem: 𝟏𝟏𝟏𝟏𝟏𝟏 𝟏𝟏,𝟎𝟎𝟎𝟎𝟎𝟎 

 

Tabulka 14: Frekvence alel v polymorfismu 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 

Alely absolutní frekvence relativní frekvence 

𝑪𝑪 285 0,819 

𝑻𝑻 63 0,181 

Celkem: 𝟑𝟑𝟑𝟑𝟑𝟑 𝟏𝟏,𝟎𝟎𝟎𝟎𝟎𝟎 

 

V pozorované populaci byl nejvíce zastoupen genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶 s 113 jedinci. Heterozygot 𝐶𝐶𝐶𝐶 

byl zastoupen četností 59 jedinců a homozygot 𝑇𝑇𝑇𝑇 byl zastoupen nejméně, pouze 2 jedinci. 

Frekvence genotypů je 𝐶𝐶𝐶𝐶 64,9 %, 𝐶𝐶𝐶𝐶 33,9 % a 𝑇𝑇𝑇𝑇 1,2 %. V populaci byla více zastoupena 

alela 𝐶𝐶 s četností 81,9 %, alela 𝑇𝑇 má četnost pouze 18,1 %. 
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6.3.2 Test genetické rovnováhy populace dle Hardy-Weinber-

gova zákona 

 

Tabulka 15: Stanovení genetické rovnováhy dle Hardy-Weinbergova zákona 

Hardy-Weinbergova rovnováha     

 𝑪𝑪𝑪𝑪 𝑪𝑪𝑪𝑪 𝑻𝑻𝑻𝑻 součet 

pozorované absolutní frekvence 113 59 2 174 

Očekávané relativní frekvence 0,671 0,297 0,033 1,000 

Očekávané absolutní frekvence 67,1 29,7 3,3 100,0 

χ2 31,4 28,9 0,5 𝟔𝟔𝟔𝟔,𝟖𝟖 

 

Tabulka 16: Porovnání vypočítaných hodnot 𝝌𝝌𝟐𝟐 testu s tabulkovými hodnotami 

Hladina 

významnosti 

Stupně volnosti  

1 2 3 4 5 
Výsledná 

hodnota 𝝌𝝌𝟐𝟐 

𝟎𝟎,𝟎𝟎𝟎𝟎 3,84 5,99 7,81 9,48 11,07 60,8 

𝟎𝟎,𝟎𝟎𝟎𝟎 6,35 9,21 11,34 13,27 15,08 60,8 

Zdroj: Urban (2008) 

 

Výpočet stupně volnosti (df) pro gen se třemi genotypy a dvěma alelami je:  

• df 𝑝𝑝𝑝𝑝č𝑒𝑒𝑒𝑒 𝑧𝑧𝑧𝑧𝑧𝑧𝑧𝑧ů –  𝑝𝑝𝑝𝑝č𝑒𝑒𝑒𝑒 𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘𝑘í –  1 

• df 𝑛𝑛 –  𝑝𝑝 –  1  

• df 3 –  1 –  1 =  1 

Porovnáním vypočítané hodnoty 𝜒𝜒2 s tabulkovými hodnotami se dospělo k závěru, že 

vypočítaná hodnota je vyšší než 5. stupeň volnosti pro obě hodnoty (0,01 a 0,05), což zna-

mená, že je průkazný rozdíl mezi pozorovanými a očekávanými četnostmi, a proto se nulová 

hypotéza zamítá. Populace pro daný lokus není v genetické rovnováze. 
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6.3.3 Asociační analýza 

Při asociační analýze nebylo pracováno se souborem vzorků 174 kusů, ale pouze 170 

kusů. Čtyři vzorky byly odstraněny, protože v celkovém souboru se vyskytovali u daného 

chovu pouze po dvou jedincích. Tito jedinci negativně ovlivňovali výsledky.  

V následující tabulce 17 jsou souhrnně uvedeny počty kusů při analýze, průměrné hod-

noty, směrodatné odchylky, střední kvadratické odchylky (rozptyl), minimální a maximální 

hodnoty analyzovaných znaků. 

 

Tabulka 17: Popisná asociační analýza hodnocených znaků 

Znak počet kusů průměr σ σ2 MIN MAX 

Sušina 170 25,29 1,62 1,27 21,84 31,15 

IMT 170 2,04 1,83 1,35 0,26 10,71 

Bílkoviny 170 21,18 0,54 0,74 18,25 22,72 

N-látky 170 3,39 0,01 0,12 2,92 3,64 

Popeloviny 170 1,08 0,00 0,05 0,89 1,21 

Vaznost 170 81,02 14,35 3,79 73,11 95,70 

Barva 170 3,89 0,60 0,78 2,25 6,40 

pH 170 5,64 0,07 0,26 5,41 6,84 

Remise 170 4,34 2,13 1,46 1,40 9,70 

Pozn.: IMT – intramuskulární tuk 

kde: 

• σ směrodatná odchylka 

• σ2 rozptyl 

• MIN minimální hodnota 

• MAX maximální hodnota 

 

V následující tabulce jsou zobrazeny výsledky, jak polymorfismus 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 v genu leptin 

ovlivňuje sledované znaky kvality masa.  
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Tabulka 18: Vliv genotypu 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 na sledované znaky 

Znak 

Genotyp polymorfismu 𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼𝑼 genu LEP Průkaznost 

𝐶𝐶𝐶𝐶 
(𝑛𝑛 = 111) 

𝐶𝐶𝐶𝐶 
(𝑛𝑛 = 57) 

𝑇𝑇𝑇𝑇 
(𝑛𝑛 = 2) 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝐶𝐶𝐶𝐶 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑇𝑇𝑇𝑇 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑇𝑇𝑇𝑇 

𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 ± 𝑆𝑆𝑆𝑆 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 ± 𝑆𝑆𝑆𝑆 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 ± 𝑆𝑆𝑆𝑆 

Sušina (%) 25,49±0,15 25,24±0,19 25,83±0,83 0,2155 0,6816 0,4845 

IMT (%) 2,10±0,16 1,99±0,19 1,57±0,83 0,5841 0,5337 0,6186 

N-látky (%) 3,40±0,013 3,40±0,017 3,46±0,08 0,9558 0,4576 0,4673 

Popeloviny (%) 1,088±0,004 1,090±0,005 1,117±0,025 0,7891 0,26 0,2879 

Vaznost (%) 81,19±0,45 80,05±0,53 80,09±2,22 0,0525 0,6254 0,986 

Barva (%) 4,053±0,084 4,05±0,10 4,33±0,45 0,9832 0,5419 0,5371 

pH (%) 5,62±0,03 5,58±0,037 5,49±0,16 0,4175 0,4377 0,5639 

Remise (%) 4,18±0,20 4,22±0,24 4,49±0,90 0,8446 0,7279 0,7627 

Pozn.: IMT – intramuskulární tuk 

kde: 

• 𝑁𝑁 počet kusů 

• 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 ±  𝑆𝑆𝑆𝑆 metoda nejmenších čtverců ± standartní chyba 

 (Least squares means ± standard error) 

 

Při statistickém porovnání vlivu genotypu na intramuskulární tuk, byla zjištěna hodnota 

𝑝𝑝 mezi genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝐶𝐶𝐶𝐶: 𝑝𝑝 = 0,5841, mezi genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑇𝑇𝑇𝑇: 𝑝𝑝 = 0,5337 a mezi ge-

notypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑇𝑇𝑇𝑇: 𝑝𝑝 = 0,6186. Z těchto výsledků vyplývá, že nelze na studované populaci 

statisticky prokázat vysokou průkaznost nebo průkaznost vlivu genotypu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 v genu 

leptin na ukládání intramuskulárního tuku a mramorování. 

Metodou nejmenších čtverců byly vypočteny hodnoty 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 ± 𝑆𝑆𝑆𝑆 pro genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶: 

2,10 ± 0,16, pro genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶: 1,99 ± 0,19 a pro genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇: 1,57 ± 0,83. Tyto výsledky 

by upřesnily vliv genotypu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 na ukládání intramuskulárního tuku, pokud by byla 

prokázána statistická průkaznost. 

  - 55 - 



 

7 DISKUZE 

Gen leptin je u skotu umístěn na 4. chromozomu (Trakovická et al., 2013), je velký 

16 735 𝑏𝑏𝑏𝑏, kóduje 167 aminokyselin (Taniguchi et al., 2002). Skládá se ze 3 exonů a 2 intronů 

(Trakovická et al., 2013). Kromě polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 se v promotorové části nachází 

polymorfismy 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1 a 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑆𝑆3 (Nkrumah et al., 2005). Schenkel (Schenkel et al., 2005) 

mimo výše zmíněné popsal dále v exonu 2 v genu leptin dva polymorfismy: 𝐸𝐸2𝐹𝐹𝐹𝐹 a 𝐸𝐸2𝐽𝐽𝐽𝐽. 

Těmito polymorfismy se zabýval i Buchanan (Buchanan et al., 2002). Dalšími polymorfismy 

v bovinním genu leptin se zabýval Liefers. V promotorové části zkoumal polymorfismy 

𝐴𝐴1457𝐺𝐺 a 𝐶𝐶963𝑇𝑇 (Liefers et al., 2005), v exonu 2 polymorfismus 𝑇𝑇945𝑀𝑀 (Liefers et al., 

2003) a v exonu 3 polymorfismus 𝐴𝐴59𝑉𝑉 (Liefers et al., 2004). S exonem 2 dále pracoval 

Lagonigro (Lagonigro et al., 2003), který popsal polymorfismus 𝐴𝐴252𝑇𝑇. Analýzou smíšeného 

modelu bylo zjištěno, že s počátkem kosterního růstu jsou spojeny polymorfismy 𝐴𝐴1457𝐺𝐺; 

který ovlivňuje výšku, polymorfismus 𝐴𝐴59𝑉𝑉, který ovlivňuje délku. Polymorfismy 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆1; 

𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2; 𝐴𝐴1457𝐺𝐺; 𝐴𝐴59𝑉𝑉 ovlivňují plodnost a polymorfismus 𝐴𝐴59𝑉𝑉 ovlivňuje mléčnou 

produkci (Clempson et al., 2011).  

Účelem studie bylo prokázat průkaznou asociaci mezi genotypy v polymorfismu 

𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 v promotorové části genu leptin na ukládání intramuskulárního tuku a mramoro-

vání u plemene Český strakatý skot.  

Při výpočtu frekvencí genotypů a alel byla studována populace 174 býků Českého straka-

tého skotu. V této populaci se nejčastěji vyskytoval homozygot s genotypem CC s celkovým 

počtem 113 jedinců. Dále byl zastoupen heterozygot 𝐶𝐶𝐶𝐶 s četností 59 jedinců a homozygot 

𝑇𝑇𝑇𝑇 s četností pouze 2 jedinci. Relativní frekvence genotypů byla stanovena pro genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶: 

64,9 %, pro genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶: 33,9 % a pro genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇: 1,2 %. Relativní frekvence alely 𝐶𝐶 ve 

sledované populaci byla zastoupena s četností 81,9 % a alela 𝑇𝑇 s četností 18,1 %. 

Giblin (Giblin et al., 2010) kvantifikovala vztah mezi 10 novými a známými SNP v genech 

kódujících leptin a leptinové receptory s výkonnostními rysy. Pozorovaná populace obsaho-

vala 848 plemeníků holštýnského plemene. Jedním z pozorovaných SNP byl i polymorfismus 

𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2. Dílčím výstupem práce byla genotypová frekvence. Giblin (Giblin et al., 2010) 

uvádí, že genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶 se v populaci vyskytuje 77 %, 𝐶𝐶𝐶𝐶: 24 % a 𝑇𝑇𝑇𝑇: 1 %.   

Gill (Gill et al., 2009) ve své práci pracovala s populací 443 kusů skotu. U této populace 

došla k výsledkům četnosti genotypů 𝐶𝐶𝐶𝐶: 38 %, 𝐶𝐶𝐶𝐶: 50 % a 𝑇𝑇𝑇𝑇: 12 %. Frekvence alely 𝐶𝐶 
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byla vypočítána na 63 % a frekvence alely 𝑇𝑇 na 37 %. Ve své práci dále publikovala, že 

nebylo možné úspěšně zjistit genotyp u všech zvířat. Zejména u polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1 

nebylo možné zjistit 17 genotypů. 

Schenkel (Schenkel et al., 2005) ve své práci pracoval s populací složenou z plemen Abr-

deen angus, Limousin, Charolais, Simmental a jiných plemen. U plemene Aberdeen angus, 

s velikostí populace 43 kusů, stanovil frekvenci alely 𝐶𝐶: 73,3 % a alely 𝑇𝑇: 26,7 %. U plemene 

Limousin, s velikostí populace 30 kusů, stanovil frekvenci alely 𝐶𝐶: 65,5 % a alely 𝑇𝑇: 34,5 %. 

U plemene Charolais, s velikostí populace 11 kusů, stanovil frekvenci alely 𝐶𝐶: 77,3 % a alely 

𝑇𝑇: 22,7 %. U plemene Simmental, s velikostí populace 68 kusů, stanovil frekvenci alely 𝐶𝐶: 

69,8 % a alely 𝑇𝑇: 30,2 %. U ostatních plemen, s velikostí populace 959 kusů, stanovil frek-

venci alely 𝐶𝐶: 74,4 % a alely 𝑇𝑇: 25,6 %. Pro všech 1 111 kusů tedy vyplývá průměrná frek-

vence alely 𝐶𝐶: 73,8 % a alely 𝑇𝑇: 26,1 % (Schenkel et al., 2005). 

Relativní genotypové frekvence zjištěné v předkládané práci je možné srovnat s výsledky 

práce Giblin (Giblin et al., 2010). Relativní fenotypovou frekvenci lze srovnat s výsledky práce 

Schenkel (Schenkel et al., 2005) pro plemeno Charolais.  

V předkládané práci se v populaci Českého strakatého skotu vyskytovali pouze 3 jedinci 

s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇. Absolutní frekvence pro genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇 byla stanovena na 1,2 %. Clampson 

(Clempson et al., 2011) pro tento genotyp uvádí, že je četnost výskytu v populaci pouze 2 %. 

Tento genotyp je v populaci vzácný, což odpovídá i zjištění této práce. 

Asociační analýza byla provedena na populaci 170 kusů, 4 jedinci byli ze statistiky vylou-

čeni, protože se ve dvou chovech vyskytovali pouze 2 jedinci. Tito jedinci negativně ovliv-

ňovali analýzu. Vliv genotypů 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 v genu leptin, na ukládání intramuskulárního tuku a 

mramorování, byl vyhodnocen v programu SAS 8.2. Statisticky vysoká průkaznost by byla 

ověřena, pokud by hodnota 𝑝𝑝 < 0,01, průkaznost by byla ověřena, pokud by hodnota 

𝑝𝑝 < 0,05. Při statistickém porovnání vlivu genotypu na intramuskulární tuk, byla zjištěna 

hodnota p mezi genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝐶𝐶𝐶𝐶: 𝑝𝑝 = 0,5841, mezi genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑇𝑇𝑇𝑇: 𝑝𝑝 = 0,5337 a 

mezi genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑇𝑇𝑇𝑇: 𝑝𝑝 = 0,6186. Z těchto výsledků vyplývá, že nelze na studované 

populaci statisticky prokázat vysokou průkaznost nebo průkaznost vlivu genotypu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 

v genu leptin na ukládání intramuskulárního tuku a mramorování. 

Metodou nejmenších čtverců byly vypočteny hodnoty 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 ± 𝑆𝑆𝑆𝑆 pro genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶: 

2,10 ± 0,16, pro genotyp 𝐶𝐶𝐶𝐶: 1,99 ± 0,19 a pro genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇: 1,57 ± 0,83. Z těchto vý-
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sledků, pokud by se kladně projevila statistická průkaznost mezi genotypy na ukládání intra-

muskulárního tuku, by bylo vyvozeno, že alela 𝐶𝐶 zvyšuje ukládání intramuskulárního tuku. 

To ovšem nelze říct, neboť nebyla zjištěna žádná statistická průkaznost. 

Oproti zjištěným výsledkům v této práci Geary (Geary et al., 2003) prokázal, že hladina 

leptinového séra je významně spojena s vlastnostmi jako je mramorování, výška hřbetního 

tuku, ledvinového tuku, pánevního tuku a srdečního tuku. Spojitost mezi hladinou leptino-

vého séra a polymorfismem 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 potvrdil ve své práci Nkrumah (Nkrumah et al., 2005), 

kde také prokázal, že alela 𝑇𝑇 je významně spojena s koncentrací leptinového séra. Pro kon-

centraci leptinového séra uvádí, že vyšší byla u zvířat s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 oproti zvířatům s 

genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶, zvířata s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶 měla také vyšší koncentraci leptinového séra než 

jedinci s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶. Dále také prokázal, že v průběhu testovacího období měla zvířata 

s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 vyšší metabolickou středovou hodnotu než zvířata s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶. Prů-

měrný denní přírůstek byl vyšší u zvířat s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 a 𝐶𝐶𝐶𝐶 než s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶. 

Nkrumah (Nkrumah et al., 2005) studoval polymorfismus 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 u skupin zvířat pře-

vážně složených z plemen Angus, Charolais, Galloway, Hereford, Holštýnský skot, Brown 

Swiss a Simmental. Ve svém článku prokázal, že alela 𝑇𝑇 je spojena s výškou hřbetního tuku 

- zvířata s alelou 𝑇𝑇 v polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2, měla vyšší hřbetní tuk než zvířata s alelou 𝐶𝐶. 

Zároveň Nkumah (Nkumah et al., 2005) uvádí, že alela 𝑇𝑇 je spojena s vyšším mramorovacím 

skóre ve srovnání s alelou 𝐶𝐶. Výrazné zvýšení tělesné hmotnosti u zvířat s alelou 𝑇𝑇 je spojeno 

s mírným poklesem libového sama, i když tyto rozdíly nebyly statisticky významné. Konverze 

krmiva se u jednotlivých skupin genotypů nelišila.  

Gill (Gill et al., 2009) dále zjistila, že zvířata s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶 měla podstatně méně tuku 

okolo panenky ve srovnání se zvířaty s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶 a 𝑇𝑇𝑇𝑇. To potvrzuje zjištění Nkrumaha 

(Nkrumaha et al., 2005), že genotyp 𝑇𝑇𝑇𝑇 je významně spojen s výškou hřbetního tuku a mra-

morovacím skóre. Zvířata s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 měla pro oba tyto znaky vyšší hodnoty. Zároveň 

Gill (Gill et al., 2009) zjistila, že zvířata s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 mají podstatně vyšší celkové skóre 

chuti než zvířata s genotypem 𝐶𝐶𝐶𝐶 nebo 𝐶𝐶𝐶𝐶.  

Gill (Gill et al., 2009), Schenkel (Schenkel et al., 2005) a i Nkumah (Nkumah et al., 2005) 

potvrdili asociaci polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 ve spojitosti s mramorovacím skóre a živé poráž-

kové hmotnosti. Na druhou stranu se v práci Clempsona (Clempson et al., 2011) tyto asociace 

nepodařilo potvrdit stejně jako to nepotvrzují předkládané výsledky této práce. 
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Clempson (Clempson et al., 2011) ve své studii zkoumal vliv polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 ve 

vztahu k reprodukci a zabřezávání jalovic. Zjistil, že jalovice s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 mají horší 

plodnost než jalovice s genotypy 𝐶𝐶𝐶𝐶 a 𝐶𝐶𝐶𝐶. Zároveň prokázal, že zvířata s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 

potřebují k zabřeznutí více péče než heterozygoti 𝐶𝐶𝐶𝐶. Pouze 11 krav z celkového počtu 205 

kusů se otelilo. Zvířata s genotypem 𝑇𝑇𝑇𝑇 v polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1 měla vyšší plodnost než 

homozygoti 𝑇𝑇𝑇𝑇 v polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2. Clempson (Clempson et al., 2011) dále prokázal, 

že je slabá asociace mezi 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 a začátkem luteální aktivity.  

Jak bylo výše zmíněno, obsah intramuskulárního tuku u skotu je polygenní vlastnost. 

Proto se průkaznost nemusela projevit při asociační analýze, neboť může být ovlivněna více 

geny či polymorfismy a polymorfismus 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 má samostatně jen malý vliv. Výsledky této 

práce mohou být též ovlivněny typem chovu, prostředím či krmnými dávkami. Tyto aspekty 

chovu vybraných jedinců nebyly zahrnuty ve vstupních datech, a proto nemohly být zohled-

něny v asociační analýze. Ale je známo, že okolní prostředí má vliv na fenotyp. Dalším fak-

torem, který mohl ovlivnit výsledky, může být i plemenná příslušnost. V této studii se jednalo 

o plemeno Český strakatý skot. V jiných srovnávaných studiích se pracovalo s populacemi 

jiných plemen, proto výsledky mohou být odlišné. 

Na tuto práci lze navázat studií, která by zkoumala společné působení více kandidátních 

genů a polymorfismů ovlivňujících kvalitu masa IMT a mramorování u skotu. 
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8 ZÁVĚR 

Hlavním cílem této diplomové práce bylo zvládnutí techniky a provedení asociační ana-

lýzy polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆2 v genu leptin s parametry kvality hovězího masa a ukládání 

intramuskulárního tuku.  

Dalším cílem práce bylo určení sekvence genotypu polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 a provedení 

statistického zhodnocení mezi zjištěným genotypem a ukazateli kvality masa. Statistické vy-

hodnocení bylo provedeno za pomocí softwaru SAS. 

Byla provedena rešerše literatury s ohledem na vybrané geny s vlivem na intramuskulární 

tuk a mramorování u skotu. Z literatury vyplývá, že vliv na ukládání intramuskulárního tuku 

mají geny 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐴𝐴𝑇𝑇1, 𝑇𝑇𝑇𝑇, 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆, 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 a 𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿. Z vybraných zdrojů nebyl zjištěn vliv jiných 

genů. Tato práce byla zaměřena převážně na vliv genu leptin a polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 na 

mramorování. Gen 𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 zvyšuje mléčnou produkci a obsah tuku v mléce. Gen 𝑇𝑇𝐺𝐺 napo-

máhá růstu a diferenciaci tukových buněk. Potlačení aktivity genu 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 vede k akumulaci 

kyseliny stearové v hovězí tukové tkáni, což způsobuje zvýšení tvrdosti tuku. Gen 𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 4 

reguluje homeostázi lipidů a glukózy. 

Gen leptin reguluje příjem krmiva, výdej energie, plodnost, rozmnožování a reprodukci, 

produkci mléka, imunitní funkce, konverzi krmiva a energetickou rovnováhu. Hladina lepti-

nového sera ovlivňuje vlastnost masa jako například mramorování, výšku hřbetního tuku, 

ledvinového tuku, pánevního tuku a srdečního tuku. V genu leptin bylo popsáno 5 SNP. 

V exonu 2 byly popsány 2 SNP (𝐸𝐸2𝐹𝐹𝐹𝐹, 𝐸𝐸2𝐽𝐽𝐽𝐽), v exonu 3 byl popsán 1 SNP (𝐴𝐴59𝑉𝑉) a 

v promotoru byly popsány 3 SNP (𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈1, 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 a 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈3). Vliv na ukládání intra-

muskulárního tuku byl zjištěn u polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2. 

Na populaci 170 býků byla provedena asociační analýza. Ve sledované populaci se vysky-

tovali býci plemene Český strakatý skot. Cílem asociační analýzy bylo potvrzení nebo vyvrá-

cení asociace mezi polymorfismem 𝑈𝑈𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴2 a mramorováním u skotu.  

Byl proveden výpočet frekvencí genotypů a alel v polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2. Ze získaných 

hodnot byl proveden test genetické rovnováhy dle Hardy-Weinbergova zákona a 𝜒𝜒2. Vypo-

čítaná hodnota byla porovnána s tabulkovými hodnotami a bylo zjištěno, že hodnota je vyšší 

než 5. stupeň volnosti pro obě hodnoty (0,01 a 0,05), což znamená, že je průkazný rozdíl 

mezi porovnanými a očekávanými četnosti, a proto byla nulová hypotéza zamítnuta. Zna-

mená to, že populace pro daný lokus není v genetické rovnováze. 
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Tato práce dále zkoumala vliv polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 na více znaků vztahovaných ke 

kvalitě hovězího masa. Zkoumanými znaky byly: sušina, IMT, N-látky, popeloviny, vaznost, 

barva, 𝑝𝑝𝑝𝑝 a remise. Výsledky asociační analýzy neukázali žádný průkazný či vysoce průkazný 

vliv polymorfismu 𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 v genu leptin na intramuskulární tuk. Tento výsledek se nesho-

duje s většinou odborných studií. Naopak se shoduje s výsledkem studie provedené 

Clampsonem (Clampson et al., 2011), ve které také nebyl prokázán vliv polymorfismu 

𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈𝑈2 a ukládání intramuskulárního tuku. 
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10 SEZNAM ZKRATEK 
 

• SAS  statistický program SAS 

• PSE pale, soft, and exudative měkké, bledé a vodnaté maso 

• DFD dark, firm and dry pevné, suché a tmavé maso 

• JUT  Jatečně upravené tělo 

• SEUROP  systém hodnocení kvality masa 

• IMT  Intramuskulární tuk 

• B.M.S. Beef Marble Standard index index mramorování u skotu 

• QTL Quantitative traid loci detekce lokusů kvantitativních 

  znaků 

• MAS Marker assisted selection markery asistovaná selekce  

• SNP single nukleotide polymorphysmus jednonukleotidové polymorfismy 

• bp base pair  párů bazí 

• LD marker linkage disequilibrium marker markery nerovnovážné vazby 

• LE marker linkage equilibrium marker markery rovnovážné vazby 

• GAS gene assisted selection geny asistované selekce 

• DGAT1  diacylglycerol O-acyltransferáza 

• LEP  leptin 

• TG  thyroglobulin 

• SCD  stearol – CoA desaturáza 

• FABP 4 Fatty acid binding protein 4 4. protein vázající mastné kyselny 

• GH growth hormone růstový hormon 

• GHR growth hormone receptor receptor růstového hormonu 

• UTR untranslated region nepřekládaná oblast 

• MUFAs monounsaturated fatty acids mononasycené mastné kyseliny 

• ORF open reading frame otevřený čtecí rámec 

• PPARs peroxisome proliferactived receptors receptory peroxizómů aktivova- 

  ných proliferázou 
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