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Úvod

Mastitida je jedním z nejvýznamnějších zdravotních 
problémů v chovech dojeného skotu. Způsobuje obrovské 
finanční ztráty v důsledku snížené produkce a kvality mlé­
ka, předčasného vyřazování dojnic a zvýšených nákladů 
na ošetření. Rezidua veterinárních léčivých přípravků 
používaná k léčbě mastitid pak mohou negativně ovlivnit 
zpracování mléka a lidské zdraví (Halasa et al., 2007).

Mastitida je multifaktoriální onemocnění, jehož 
dědivost je velmi nízká. V české populaci dojnic byla 
zjištěna dědivost 0,10 a opakovatelnost 0,19 (Kašná 
et al., 2018). Pokud se týče vlivu major genů (geny tzv. 
velkého účinku), byly provedeny analýzy zaměřené na 
identifikaci polymorfismů spojených se zdravím mléčné 
žlázy. Byl studován mimo jiné vliv polymorfismu 
v genu pro serinovou proteinázu 1 s přidruženým lekti­
nem vázajícím manózu – (MASP1). Zhang et al. (2019) 
našli v tomto genu asociaci g.5766A>G s obsahem bíl­
kovin v mléce, avšak nikoliv s obsahem tuku, dojivostí 
a lineárním skóre počtu somatických buněk (SCS). Jiní 
autoři (Pokorska et  al., 2020) zjistili významný dopad 
polymorfismů v  genu lipocalin-2 (LCN2) na průměrné 
hodnoty SCS, nikoli však na produkci mléka, obsah bíl­
kovin, tuku a laktózy nebo výskyt mastitidy u dojnic. 
Další zdroj uvádí výsledky analýzy tří polymorfismů 
v genu FADS2 pro desaturázu 2 (Li et al., 2020). Enzym 
hraje klíčovou roli v biosyntéze polynenasycených mast­
ných kyselin a předchozí studie prokázaly, že FADS2 byl 
jedním z genů s nejvíce sníženou aktivitou během nega­
tivní energetické bilance u dojnic v poporodním obdo­
bí. Polymorfismy v genu byly významně asociovány 
s dojivostí v testovacím dni, obsahem tuku a 305 denní 
produkcí mléka, tuku a bílkovin, obsahem bílkovin 
a SCS. Rovněž byl zjištěn vliv na zastoupení mastných 
kyselin mléčného tuku (Proskura et al., 2019). Je tedy 
zřejmé, že existují geny velkého účinku, které mají po­
tenciál ovlivnit produkci mléka, zlepšit zdraví mléčné 
žlázy a zvýšit tak odolnost proti mastitidě. 

Cílem této studie bylo vyhodnotit dopad vybraných 
faktorů na SCS v mléce dojnic holštýnského a českého 
strakatého skotu. Byly genotypovány polymorfismy 
v genu (CSN1S1) pro kasein alfa S1, genu (CSN2) be­
ta-kaseinu, genu (CSN3) kappa-kaseinu, genu (LGB) 
beta-laktoglobulinu, genu (DGAT1) acyl-CoA diacyl­
glycerol transferázy 1, genu leptinu (LEP), genu (FASN) 
syntázy mastných kyselin, genu stearoyl CoA desaturázy 
1  (SCD1) a genu 1-acylglycerol-3-fosfát O-acyltransfe­
rázy 6 (AGPAT6) a byla provedena asociační analýza.

Materiál a metodika

Analyzovanou skupinu (n=227) tvořily dojnice holš­
týnského (n=148), českého strakatého (n=73) plemene 
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Abstrakt

Cílem studie bylo vyhodnotit vliv genových polymorfismů 
a negenetických faktorů na lineární skóre počtu somatic­
kých buněk (SCS) v mléce holštýnských (n=148) a českých 
strakatých dojnic (n=73) a jejich kříženců (n=6). Byly 
genotypovány polymorfismy v  genech CSN1S1, CSN2, 
CSN3, LGB, DGAT1, LEP, FASN, SCD1 a AGPAT6 a byla 
provedena asociační analýza k SCS v kravském mléce. 
Dále byl analyzován vliv plemene, farmy, roku, měsíce 
roku, pořadí a fáze laktace na SCS. Byl zjištěn význam­
ný vliv polymorfismů v genech CSN2, CSN1S1 a DGAT1 
na SCS. Jiné polymorfismy nebyly významné. SCS mělo 
významnou souvislost s kombinovaným účinkem farmy 
a  roku, dále s  vlivem fáze laktace a měsíce roku. Pořadí 
laktace a plemeno dojnice neměly významný vliv. 

Klíčová slova: dojnice, počet somatických buněk, 
geny, polymorfismus, farma, laktace

Abstract 

The goal of the study was to evaluate the influence of 
gene polymorphisms and non-genetic factors on the linear 
score of somatic cell count (SCS) in milk of Holstein 
(n=148), Czech Simmental (n=73) and crossbred (n=6) 
cows. The polymorphisms in genes of CSN1S1, CSN2, 
CSN3, LGB, DGAT1, LEP, FASN, SCD1 and AGPAT6 
were genotyped, and the association analysis to SCS 
in cow’s milk was done. Additionally, the effect of breed, 
farm, year, month of year, parity and lactation stage was 
evaluated. Significant effect of polymorphisms in CSN2, 
CSN1S1 and DGAT1 genes on the SCS was found. Other 
polymorphisms were not significant. SCS was significan­
tly influenced by the combined effect of farm and year, 
further by lactation stage and month of the year. Lactation 
parity and cow’s breed were not significant.
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a jejich kříženců (n=6). Dojnice byly ustájené na pěti 
farmách s volným ustájením a celoročně krmené jednot­
nou krmnou dávkou sestávající z kukuřičné siláže, travní 
siláže, sena a produkční krmné směsi. Dojnice byly 
otelené v letech 2015–2017. 

Odběry mléka byly prováděné v průběhu celého 
roku během dvou za sebou následujících laktací, doj­
nice byly na 1. až 6. laktaci. Vzorky mléka byly ana­
lyzovány v  akreditované laboratoři Českomoravské 
společnosti chovatelů a.s. za pomoci průtokového cy­
tometru Somacount (Bentley Instruments, Chaska, 
Minnesota, USA). SCS bylo vypočteno podle vzorce:  
SCS = log2 (PSB/100  000) + 3, kde PSB je počet so­
matických buněk v tis./ml.

DNA byla izolována ze vzorků mléka pomocí extrak­
toru DNA / RNA MagCore HF16 Plus (RBC Bioscience, 
New Taipei, Tchaj-wan). Genotypizace byla provedena 
metodou PCR / RFLP. Alely B a C genu CSN1S1 byly 
genotypovány podle Ardicli et al. (2018) a Kučerová 
et  al. (2006); alely A a B genu CSN2 podle Medrano 
a Sharrow (1991); alely A1 a A2 podle Miluchová et al. 
(2013); alely A, B, C a E genu CSN3 podle Barroso 
et al. (1998); alely A, B genu LGB podle Strzalkowska 
et al. (2002); alely A (alanin) a K (lysin) genu DGAT1 
podle Kuhn et al. (2004); alely M a W genu LEP podle 
Buchanan et al. (2002); alely A a G genu FASN podle 
Roy et al. (2006); alely C a T genu SCD1 podle Inostroza 
et al. (2013); alely C a T genu AGPAT6 podle Littlejohn 
et al. (2014). 

Statistické analýzy byly prováděny pomocí SAS (SAS 
9.3, SAS Institute, Cary, NC, USA). Soubor dat obsaho­
val opakovaná měření PSB transformovaných na SCS na 
dojnici Počet analyzovaných vzorků byl 300 (Tabulka 1). 
K analýze účinků polymorfismů a dalších účinků na SCS 
byl použit následující lineární smíšený model (MIXED 
postup systému SAS s opakovanými měřeními) a metoda 
LSM: 

SCSijklmn = µ + CSN1S1i + CSN2ABj + CSN2A1A2k + 
CSN3l + LGBm + DGAT1n + LEPo + FASNp + SCD1q + 
AGPAT6r + FRs + lakt + měsu + porlakv + plemw + otecx + 
dojy + eijklmnopqrstuvwxy, kde SCSijklmn = lineární skóre PSB; 
CSN1S1i = fixní efekt genotypu CSN1S1 (třídicí efekt; 
i = 1, 2); CSN2ABj = fixní efekt genotypu CSN2AB (třídicí 
efekt j = 1, 2, 3); CSN2A1A2k = fixní efekt genotypu 
CSN2A1A2 (třídicí efekt k = 1, 2 ,3); CSN3l = fixní efekt 
genotypu CSN3 (třídicí efekt l = 1,…, 7); LGBm = fixní 
efekt genotypu LGB (třídicí efekt m = 1, 2 ,3); DGAT1n = 
fixní efekt genotypu DGAT1 (třídicí efekt n = 1, 2); LEPo 
= fixní efekt genotypu LEP (třídicí efekt o = 1, 2, 3); 
FASNp = fixní efekt genotypu FASN (třídicí efekt p = 1, 
2); SCD1q = fixní efekt genotypu SCD1 (třídicí efekt q = 
1, 2, 3); AGPAT6r = fixní efekt genotypu AGPAT6 (třídicí 
efekt r = 1, 2 ,3); FRs = kombinovaný fixní efekt farmy 
a roku (třídicí efekt s = 1, …, 5); lakt = fixní efekt laktační 
fáze (třídicí efekt t = 1, 2, 3 na den laktace 1-99, 100-200, 
201-305); měsu = fixní efekt kalendářního měsíce podle 
vzorkování (třídicí efekt u = 1, …, 10); porlakv = fixní 

efekt pořadí laktace (třídicí efekt v = 1,…, 6); plemw = 
fixní efekt plemene (třídicí efekt w = 1, 2, 3,); otecx = 
náhodný efekt otce dojnice; dojy = trvalý vliv prostředí 
na dojnici (opakované měření); eijklmnopqrstuvwxy = náhodný 
reziduální efekt.

Do výpočtu byly zapojeny pouze dojnice se všemi 
genotypy. Model pro efekt alely byl stejný jako u geno­
typů, avšak místo efektu genu byla fixním efektem alela 
(třídicí efekt l = 1, 2, 3 pro alely CSN3; l=1, 2 pro alely 
ostatních genů). Pro post-hoc analýzu byl použit Tukey-
Kramerův test. K vyloučení falešně pozitivních výsledků 
byla použita Bonferroniho korekce, kdy je práh význam­
nosti dělen počtem genů v analýze, hodnota p musí být 
(v našem případě) <0,005.

Výsledky a diskuze

Jak ukazuje Tabulka 1, významný efekt genových 
polymorfismů na SCS byl ojedinělý. Kromě genotypu 

Tab.1  �Lineární skóre počtu somatických buněk v závislosti 
na sledovaných genech a genotypech

Gen Genotyp n LSM±SE Efekt genotypu 
(p-hodnota)

Efekt alely 
(p-hodnota)

CSN1S1
BB 261 2,519±0,653 0,303 0,030
BC 39 2,898±0,763 B<C

CSN2
AA 7 1,994±1,041 0,397 0,981
AB 108 3,092±0,630
BB 185 3,040±0,619

CSN2
A1A1 27 3,407Aa±0,771 0,019 0,263
A1A2 110 2,206B±0,696 A1<A22

A2A2 163 2,512b±0,685

CSN31

AA 124 2,800±0,691 0,725 A:B 0,754
AB 141 2,511±0,674 A:B 0,103
AE 11 3,078±0,858 B:E 0,831
BB 14 2,408±0,841
BE 10 2,746±0,841

LGB
AA 15 2,658±0,815 0,819 0,921
AB 234 2,833±0,712
BB 51 2,635±0,711

DGAT1
AA 274 2,644±0,692 0,770 0,024
KA 26 2,773±0,748 A<K

LEP
MM 217 2,856±0,685 0,786 0,975
MW 73 2,696±0,682
WW 10 2,574±0,885

FASN
AG 89 2,609±0,728 0,454 0,618
GG 211 2,809±0,668

SCD1
CC 94 2,796±0,694 0,877 0,937
TC 172 2,732±0,676
TT 34 2,598±0,766

AGPAT6
CC 96 2,984±0,631 0,387 0,883
CT 200 3,168±0,583
TT 4 1,975±1,154

n = počet vzorků od dojnic s příslušným genotypem; LSM = least square mean (nejmenší 
průměrný čtverec); SE = standard error (standardní chyba)
a,b LSM s odlišnými horními indexy ve stejném sloupci ukazují statistickou významnost 
mezi genotypy na hladině p<0,05
A,B LSM s odlišnými horními indexy ve stejném sloupci ukazují statistickou významnost 
mezi genotypy na hladině p<0,01
1 u genu CSN3 byla četnost genotypů BC a EE příliš nízká pro provedení analýzy
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zjištěny jako významné, i když hodnoty SCS pro doj­
nice českého strakatého plemene byly nižší než hodnoty 
u holštýnských dojnic. 

Tab. 2 �Vliv vybraných faktorů na hodnoty lineárního skóre 
počtu somatických buněk (SCS) 

Faktor SCS (p-hodnota)
Farma x rok 0,020
Fáze laktace 0,022
Pořadí laktace 0,803
Měsíc roku 0,027
Plemeno 0,752

Závěr

Obecně byl dopad deseti polymorfismů v devíti genech 
na hodnoty lineárního skóre počtu somatických buněk 
v kravském mléce slabý, významnost vykazovaly pouze 
genotypy A1A2 CSN2 a alely CSN1S1 a DGAT1. Byl 
potvrzen rozhodující význam faremního managementu, 
stejně jako význam laktační fáze a měsíce roku. Efekt 
pořadí laktace a plemene nebyly statisticky významné.
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Prebiotic activity of fractions from alga 
Chlorella vulgaris

Abstrakt

Práce se zaměřuje na izolaci frakcí z biomasy řasy 
Chlorella vulgaris, jejich charakterizaci pomocí infra­
červené spektroskopie. Dále byla sledována prebiotická 
aktivita získaných frakcí, a to, na základě stanovení 
růstu tří kmenů z rodu Lactobacillus denzitometricky 
a na základě produkce kyseliny mléčné a octové v mé­
diích s přídavkem těchto frakcí. Významnou prebio­
tickou aktivitu projevila frakce s označením F3, která 
stimulovala růst testovaných kmenů nejvíce, což bylo 
potvrzeno i vysokou produkcí organických kyselin. Tato 
frakce byla získána promytím řasové biomasy orga­
nickými rozpouštědly, následnou extrakcí horkou vodou 
a částečným enzymatickým odstraněním proteinů. V po­
rovnání s ostatními frakcemi obsahovala nejvyšší podíl 
polysacharidů. Z naměřených spekter pomocí FTIR 
spektroskopie je patrné, že se jedná převážně o škrob, 
zásobovací polysacharid řas a vyšších rostlin. Pokud jde 
o metabolickou aktivitu testovaných laktobacilů, byla 
v médiích s přídavkem řasových frakcí zaznamenána 
vyšší produkce kyseliny octové. Její možný vliv na sen­
zorické vlastnosti fermentovaných mléčných výrobků 
s přídavkem řasových frakcí bude třeba ověřit.

Klíčová slova: Chlorella vulgaris, frakce, bakterie 
rodu Lactobacillus, prebiotická aktivita

Abstract

The work focuses on the isolation of fractions from the 
biomass of the alga Chlorella vulgaris, their characteri­
zation by using infrared spectroscopy. Furthermore, the 
prebiotic activity of the obtained fractions was evaluated 
on the basis of the growth of three strains of the genus 
Lactobacillus determined densitometrically and on the 
basis of the production of lactic and acetic acid in the 
media with the added fractions. Significant prebiotic 


