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Abstrakt

Price méla za cil stanovit genotypové a alelové
frekvence v genech DGATI, FASN, LEP a SCD1 v populaci
krav v Ceské republice. Analyzovéno bylo 743 zvifat pro
polymorfismy v genech DGATI, FASN a SCDI, 631 pro
gen LEP. NejcetnéjSim zjiSténym genotypem v genu
DGATI byl AA s frekvenci 0,960. Genotyp LL nebyl zjistén
a zcela prevazovala alela A s frekvenci 0,980. V genu FASN
vyrazné prevazoval genotyp GG (0,725). Nejméné Cetny
genotyp AA byl zjistén pouze u 2 jedincu. Poradi genotypt
v genu LEP podle frekvenci bylo MM (0,770), MW (0,190)
a WW (0,040). Alela M byla v tomto genu vyrazné pre-
vazujici (0,865). V genu pro SCDI byly frekvence geno-
typt CC (0,279), CT (0,584) a TT (0,137), frekvence alel
C (0,571), T (0,429).

Klicova slova: dojnice, mlécny tuk, kandidatni geny,
polymorfismus

Abstract

The aim was to set genotype and allele frequencies of
DGATI, FASN, LEP and SCDI genes in milking cattle of
Czech Republic. In total 743 cows were analysed for poly-
morphisms in DGATI, FASN and SCD1, and 631 for LEP.
The most frequent genotype in DGATI was AA (0.960),
genotype LL was not present, and allele A was prevailing
(0.980). As for FASN, genotype GG was prevailing (0.725),
the fewest genotype AA was found in two animals only. The
ranking of genotypes in LEP gene was MM (0.770), MW
(0.190) and WW (0.040). In SCD1I gene, the frequencies
were CC (0.279), CT (0.584) and TT (0.137), allele fre-
quencies C (0.571), T (0.429).

Keywords: dairy cows, milk fat, candidate genes, poly-
morphism

Uvod

ZvySovani vykonnosti a ekonomické efektivnosti patfi
k hlavnim cilim nejen v chovu dojeného skotu, ale
v zemédélstvi obecné. Jednim ze zpisobt, jak vytyceného
cile dosdhnout, je také nalezeni vykonného a ekonomicky
prinosného zptisobu zvySovani mlécné produkce bez nut-
nosti naristu poctu chovanych dojnic. K tomuto ucelu
slouzi opakovany vybér jedinci s vhodnym genetickym
zalozenim a jejich vyuZziti pro tvorbu novych generaci.
Klasické metody vybéru nejvhodnéjsich jedincti na zdkladé
jejich vykonnosti jsou stdle Castéji dopliovany metodami,
jejichz zakladem je stanoveni genotypu ve vybranych
genech se vztahem k poZadovanym vlastnostem.

Vzhledem k ekonomickému vyznamu mlééné produkce
a zpracovani mléka se v soucasné dobé geneticky vyzkum
v oblasti dojeného skotu zaméfuje na genetické zaloZeni
tvorby mléka a zdravi vemene. Vysledkem by mélo byt
predevSim prokazatelné zlepSeni mlécné produkce jako
celku. Nicméné, pokrok predev§im v oblasti genetického
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zalozeni jedince ve vztahu ke kvalitativnim vlastnostem
mléka je relativné pomaly (Ogorevc et al., 2009).

V soucasné dobé nartista pocet genti, u nichz byla popsa-
na asociace s mlé¢nou produkei dojeného skotu a technolo-
gickymi vlastnostmi mléka. Mezi slibné kandidatni lokusy
Ize ve zminované oblasti zaradit i lokusy DGATI, FASN,
LEP a SCDI (Berry et al., 2010; Marques et al., 2011;
Inostroza et al., 2013; Li et al., 2016; Houaga et al., 2018).

Tyto Ctyfi potencidlni geny se zndmou fyziologickou
funkci byly vybrdny pro studii, zaméfenou na zlepSeni
kvalitativnich vlastnosti mléka v populaci krav v Ceské
republice. Predklddand prace je pouze malou casti jiz
provedenych analyz a vyhodnocuje zastoupeni jed-
notlivych genotypt a alel v uvedenych genech. Soucasné
zjisténé frekvence porovnava s frekvencemi stanovenymi
v jinych populacich.

Material a metody

Studie byla provadéna v péti chovech na populaci krav,
které byly prevazné na 1. laktaci. Z plemenného hlediska
byly v analyzovaném souboru zastoupeny dojnice Ceské-
ho strakatého skotu (35 %), holStynského skotu (44 %)
a skupina kiizenek (21 %), kde prevazovaly kiiZenky
ceského strakatého skotu (87 %). V ramci studie byly
stanovovany genotypy ve Ctyfech genech, a to pro diacyl-
glycerol O-acyltransferazu 1 (DGAT1), syntdzu mastnych
kyselin (FASN) a stearoyl CoA desaturazu (SCD1), u vSech
n=743 a leptin (LEP) n=631.

Od dojnic, zahrnutych do studie, byly odebrany vzorky
mléka, byla provedena izolace DNA pomoci automa-
tického izolatoru DNA MagCore HF16 Plus (RBC
Bioscience). Izolace probihala podle navodii vyrobce za
pouZiti izolacnich kith MagCore DNA Whole Blood Kit
a MagCore Genomic DNA Tissue Kit (RBC Bioscience).
Kvalita a kvantita izolované DNA byla ovéfovana elektro-
foreticky a spektrofotometricky.
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Genotypizace vSech lokust byly provedeny metodou
PCR/RFLP. Metodiky jednotlivych genotypizaci vychazely
z néasledujicich studii. Gen DGATI byl provadén podle
metodiky Kuhn et al. (2004), gen FASN podle Roy et al.
(2006), gen LEP podle Buchanan et al. (2002) a gen SCD1
dle Inostroza et al. (2013). Vysledné genotypy byly
stanoveny elektroforeticky. Ze stanovenych genotypu byly
vypocteny genotypové a alelové frekvence. Geneticka
rovnovéha byla ovéfena > testem.

Vysledky a diskuze

Nejcetnéjsim genotypem DGAT byl AA (0,960), genotyp
LA mél cetnost 0,040. Genotyp LL nebyl zjistén ani u jedné
dojnice (Tabulka 1). Podobné vysledky byly zjiSt€ny ve
studii Pannier et al. (2010). Z deviti studovanych masnych
plemen se genotyp LL vyskytl pouze u dvou, a to v mi-
nimalnich frekvencich. Té€mito plemeny byly charolais
(0,045) a frisky skot (0,036). Nejcastéji se vyskytujicim
genotypem u vSech studovanych plemen byl shodné s nasi
studii AA. Existuje vSak fada studii, v nichZ byly genoty-
pové frekvence odlisné od naSich. Napftiklad v praci Kaupe
et al. (2007) byl nejéetnéjSim genotyp LA (0,51), dale AA
(0,31) a nejméné Cetnym genotyp LL (0,16). Szyda a Ko-
misarek (2007) dokonce popsali jako nejcetnéjsi genotyp
LL s frekvenci 0,45. Genotypy LA a AA v jejich studii mély
témér stejnou Cetnost vyskytu (0,26, resp. 0,27).

V nami studované populaci velmi vyrazné prevaZovala
alela A, jejiz frekvence dosahovala hodnoty 0,98. Tyto
vysledky by mohly odkazovat na vysokou proslechténost
studované populace v lokusu DGAT. Carvajal et al. (2016)
genotypizovali DGATI u péti plemen skotu, alela A byla
prevazujici u ¢ty z nich vcetné holStynského skotu.
U plemene jersey byla prevazujici alela L (0,72). Frekvence
u holstynského, jerseyského a montbeliardského plemene
se neliSila od frekvenci zjiSténych v drivéjsich studiich
(Berry et al., 2010). Oproti tomu ve studiich Szyda
a Komisarek (2007) a Kaupe et al. (2007) byla jako cetnéjsi
stanovena alela L. Jeji frekvence se pohybovala v jed-
notlivych studiich mezi 0,62 a 0,54. Zajimavosti je, Ze
vSechny uvedené studie byly provddény na populacich
holstynského skotu.
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Tab. 1 Frekvence alel a genotypli u dojenych plemen
Ceského strakatého a holStynského skotu v CR

Genotyp n Frekvence X2 Alela | Frekvence
AA 713 0,960 A 0,980
LA 30 0,040 0,003"™ L 0,020
LL 0 -

FASN

Genotyp n Frekvence X2 Alela | Frekvence
AA 2 0,003 A 0,139
AG 202 0,272 1,838"™ G 0,861
GG 539 0,725

Genotyp n Frekvence X2 Alela | Frekvence
MM 486 0,770 M 0,865
Mw 120 0,190 3,548"™ w 0,135
ww 25 0,040

Genotyp n Frekvence X2 Alela | Frekvence
cC 207 0,279 C 0,571
CT 434 0,584 3,681™ T 0,429
T 102 0,137

™ non-significant

V genu FASN byl jako nejcastéjsi zjiStén genotyp GG.
Genotyp AA mél minimalni frekvenci pouze 0,003.
Pochopitelné alela G prevazovala s frekvenci 0,870. Genotyp
GG byl jako prevazujici s frekvenci 0,599 popsan rovnéz
Bartoném et al. (2016), alelové frekvence odpovidaly
frekvencim zjiSténym u nami studované populace. Odlisné
vysledky uvadi Hayakawa et al. (2015) u japonského
cerného skotu, AA (0,68), AG (0,29) a GG (0,03). Potvrdili
tak drivéjsi vysledky uvadéné Matsuhashi et al. (2011).

DalS§im genem, u néhoZz byly v této Casti studie stanove-
ny genotypy, byl LEP. I v tomto genu vyrazné¢ dominoval
jeden genotyp, a to MM. Nejméné cetnym byl genotyp WW

" Hustativnt foto). Sobisk
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s frekvenci pouhych 0,040. Alelové frekvence plné odpovi-
daly frekvencim genotypovym, alela M méla frekvenci
0,865 a vyrazné tak prevazovala nad frekvenci alely W.
Tyto vysledky odpovidaly studii da Silvy et al. (2012),
u plemene nellore mél nejcetnéjsi genotyp MM frekvenci
0,876, MW (0,119) a WW (0,05). V dalsi praci (Silva et al.,
2014) byly genotypové frekvence posunuty smeérem k hete-
rozygotnimu genotypu MW (0,54). Podobné alelové
frekvence popsala i Trakovicka et al. (2012) u slovenského
strakatého a pinzgavského skotu. Odlisné vysledky zjistili
u holstynského skotu Chebel et al. (2008), nejcetnéjSim
genotypem byl MW (0,482) a nejméné Cetnym genotypem
MM (0,172).

V genu SCDI prevazovaly heterozygotni genotypy CT'
(0,584) a alela C (0,571). Inostroza et al. (2013) uvadi
frekvenci genotypu CC (0,384), CT (0,472) a TT (0,144),
alel C (0,620) a T (0,380). Alela C je spojovana s vyssi
enzymatickou aktivitou a koncentraci mononenasycenych
mastnych kyselin (MUFA) v mlééném tuku (Milanesi et al.,
2007). SCD1 spolu s FASN jsou povazovany za klicové
geny v syntéze MUFA, pfi¢emz role SCDI v desaturaci
mastnych kyselin miZe byt epistaticky ovliviiovdna geno-
typem na FASN a vice versa (Kim a Ntambi, 1999; Li et al.,
2011). VSechny geny byly ve sledované skupiné dojnic
v Hardy-Weinbergové rovnovaze.

Zaver

Byla provedena genotypizace a stanoveny alelové
a genotypové frekvence u geni DGATI, FASN, LEP
a SCDI v populaci dojnic v Ceské republice. Zjisténé
vysledky byly porovnany s frekvencemi genotypu a alel
stejnych lokust u populaci, chovanych v riznych zemich.
V dalsi fazi vyzkumu bude provedena asociacni analyza
vlivu polymorfnich variant na produkci mléka, syntézu
mlécného tuku a spektrum mastnych kyselin.
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