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I. Cíl metodiky 

 

 

Cílem certifikované metodiky je předat nové poznatky a zkušenosti pro genotypizaci 

markerů, ovlivňujících kvalitu hovězího masa a kravského mléka. Genotypizace je prováděna 

na genové úrovni metodami molekulární genetiky. 

Metodika je dedikována projektu MSM6007665806. Metodika bude poskytnuta Laboratoři 

agrogenomiky a dalším laboratořím, zabývajícím se servisem pro chovatelskou veřejnost 

v ČR. 

 

 

II. Vlastní popis metodiky 

 

1) V oblasti chovu skotu dochází v posledních letech k odklonu od pouhého zvyšování 

produkce mléka a masa ke sledování a zlepšování kvality těchto produktů. Kromě 

zootechnických a manažerských opatření zaměřených ke stanovenému cíli je potřeba využít 

nejnovější molekulárně-genetické metody ve šlechtitelské práci. Genomická selekce výrazně 

zefektivní šlechtitelský proces a zpřesní odhad plemenné hodnoty zvířat, možnost identifikace 

polymorfismů DNA poskytuje odpověď na otázku, které příčinné lokusy 

ovlivňují ekonomicky významné užitkové a zdravotní vlastnosti zvířat. Tato metodika se 

proto zaměřila na některé nově popsané genetické markery, které jsou asociovány s kvalitou 

hovězího masa a mléka.  

V oblasti kvality hovězího masa se stále častěji hovoří zejména o vlastnostech výhodných 

pro konzumenty či jimi dokonce preferovaných. Podstatnou vlastností je křehkost masa. Zde 

se významnou měrou zapojuje calpainový enzymatický systém. Předložená metodika se 

zabývá dvěma genetickými markery z calpainového systému – SNP CAPN530 a CAST856. 

Calpainy jsou na kalcium-dependentní proteázy, které hydrolyzují substráty ve vybraných 

oblastech. Celý calpainový systém se skládá ze dvou calpainů -  μ-calpain (CAPN1) a m-

calpain (CAPN2) a jejich inhibitoru calpastatinu (CAST). Z hlediska kvality masa je hlavní 

funkcí obou proteáz degradace většiny myofibrilárních proteinů (vyjma aktinu a myosinu) 

post-mortem. Gen pro CAPN1 se skládá z 22 exonů a 21 intronů, bylo nalezeno 38 

jednonukleotidových polymorfismů (SNP). Z nich se za nejpravděpodobnější SNP (Single 

Nucleotide Polymorphism, jednoduchý bodový polymorfismus) s vlivem na křehkost masa 



považuje CAPN530 v exonu 14. Díky transici na pozici 4558. nukleotidu dochází ke změně 

adeninové báze (A) na bázi guaninovou (G), což má za následek změnu aminokyseliny 

isoleucin (Ile) na valin (Val) na pozici 530. aminokyseliny. Alela G s sebou nese nižší sílu 

střihu než alela A.  

Calpastatin působí jako specifický inhibitor μ-calpainu. Bylo popsáno celkem 12 SNP, 

z toho pouze 4 mají za následek změnu aminokyseliny. SNP c.856G>A Ala286Thr se nachází 

v doméně inhibice calpainu (CID) a může tedy ovlivňovat aktivitu enzymu µ-calpain. Jedinci 

s alelou C mají v místě 856. nukleotidu bázi guanin a na místě 286. aminokyseliny tedy nesou 

alanin. U jedinců s alelou T se na témže místě nukleotidové sekvence nachází báze adenin a 

dochází u nich k záměně alaninu v threonin. Jedinci s genotypem TT mají vyšší křehkost masa 

než jedinci s genotypem GG. 

Syntáza mastných kyselin (FASN) je multifunkčním proteinem s významnou rolí v de novo 

tvorbě lipidů u savců.  Je asociován s kvalitou mléka i masa. Katalyzuje biosyntézu mastných 

kyselin s dlouhým řetězcem, a to nejen v dospělosti, ale i během embryonálního vývoje. Je 

umístěn na chromozomu BTA29 v oblasti výskytu několika lokusů pro kvantitativní znaky 

(QTL) řady vlastností mléčné užitkovosti. Je významným kandidátním genem pro obsah tuku 

v mléce i pro kvalitu masa, mutace v genu FASN může způsobovat předčasné ukončení 

syntézy masných kyselin. Tím ve výsledku dochází ke snížení poměru nasycených mastných 

kyselin (SFA) ve prospěch polynenasycených (PUFA) a mononenasycených (MUFA) 

mastných kyselin. V genu pro FASN se nachází celá řada jednonukleotidových 

polymorfismů. Důležitá je mutace g.1792A>G. U genotypu AA se ve vazebném místě nachází 

aminokyselina threonin, u genotypu GG alanin. Následkem je pokles hydrolyzační aktivity a 

nižší výskyt kyseliny myristové. U mléka pak je genotyp GG asociován s vyšším obsahem 

tuku. 

Receptor oxidovaného lipoproteinu s nízkou hustotou (OLR1) hraje podstatnou roli 

v metabolismu lipidů. OLR1 gen kóduje vaskulární endoteliální receptor, fungující na 

povrchu buněk. Jeho úkolem je navázat na sebe oxidovanou formu lipoproteinu s nízkou 

hustotou a následně jej degradovat. OLR1 může působit jako kandidátní gen, ovlivňující 

složení mléka, zejména obsah tuku jak ve výtěžku v kg, tak v procentickém zastoupení 

v celkovém nádoji. Bodový polymorfismus v 3´UTR na pozici 8232. nukleotidu způsobuje 

záměnu původní báze adeninu (A) za cytosin (C). Výskyt alely C je spojen s významným 

nárůstem výtěžku a procentického zastoupení tuku.  

Gen pro ATP vazebnou kazetu, subrodina G, člen 2 (ABCG2) je lokusem kódujícím 

protein ABCG2, který funguje jako tzv. polotransporter, přenáší přes plasmatickou membránu 



různá xenobiotika, karcinogeny a toxiny z buněk tenkého střeva, jater a dalších orgánů. 

V případě mléčné žlázy dochází k významnému zvýšení exprimace tohoto proteinu v období 

laktace v závislosti na produkci estrogenu. Při produkci mléka je ABCG2 zodpovědný za 

sekreci xenobiotik a některých méně zastoupených nutričních látek, jako je vitamin K3 nebo 

cholesterol, do mléka. Z toho vyplývá, že zatímco v jiných tkáních vykazuje ABCG2 hlavně 

ochrannou funkci proti xenotoxinům, nelze podobnou funkci připsat ABCG2 i v případě 

přenosu xenobiotik do mléka, které je následně využíváno k výživě mláďat. SNP v exonu 14 

způsobuje záměnu adeninu (A) za cytosin (C). Alela A kóduje aminokyselinu tyrosin, alela C 

serin.  Při výskytu alely A dochází k poklesu celkového nádoje, ovšem za současného nárůstu 

koncentrace proteinu a tuku v mléce. Vzhledem ke skutečnosti, že alela C má vliv na pokles 

produkce mléčného tuku a tím snížení negativní energetické bilance po porodu, lze uvažovat 

o možném pozitivním vlivu této alely na fertilitu.  

Caspase Recruitment Domain 15 (CARD15) kóduje protein, který je zapojen do systému 

rozpoznávajícího tzv. molekulární vzory související s patogeny (pathogen associated 

molecular patterns, PAMPs). CARD15 se podílí na rozpoznávání u zánětlivých onemocnění 

včetně mastitidy. V lokusu pro bovinní CARD15 byly nalezeny celkem 4 bodové 

polymorfismy, jedním z nich je SNP c.3020A>T. Zatímco přítomnost alely A má za následek 

přítomnost glutaminu v aminokyselinové sekvenci, v případě alely T se na stejném místě 

v sekvenci aminokyselin objevuje leucin. Studie asociace genotypů a plemenných hodnot pro 

SCS (somatic cell score) u kanadského holštýnského skotu prokázala, že existuje možný 

vztah mezi SNP c.3020A>T a plemennou hodnotou pro SCS. Jedinci s genotypem TT měli 

21% nárůst SCS oproti jedincům s genotypem AA.   

AFLP fragment CGIL4 - markerem je AFLP fragment o délce 155 bp v blízkosti Lf genu. 

Byla prokázána významná asociace mezi polymorfismem v lokusu CGIL4 a skóre 

somatických buněk (SCS), reziduálními hodnotami klinické mastitidy (CMR) a některými 

produkčními vlastnostmi. Ve fragmentu byl popsán SNP A>G na pozici 41. nukleotidu AFLP 

fragmentu. PCR/RFLP analýzy pak prokázaly významně vyšší podíl alely A u jedinců 

rezistentních vůči mastitidě. Jedinci nesoucí tuto alelu měli významně nižší skóre 

somatických buněk (SCS) v průběhu laktací oproti jedincům s homozygotním genotypem 

GG.  Podobné výsledky byly zjištěny i v případě hodnot CMR. 

 

 

 

 



2) Popis laboratorních postupů: 

 

2.1  µ-calpain (gen pro mikromolekulární vápníkem aktivovanou neutrální proteázu) 

Používané zkratky: CAPN1 

Typ markeru: kódující gen  

Chromozomální lokalizace: telomerický konec bovinního chromozomu 29 (BTA29) 

Použitá metoda genotypizace: PCR/RFLP (Rincón and Medrano, 2006). 

 

Primery: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

CAPN1F CGT TTC TTC TCA GAG AAG AGC GCA GGG A 

CAPN1R CCT GCG CCA TTA CTA TCG ATC GCA AAG T 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

10x Taq buffer 2,0 

MgCl2 2,0 

dNTP´s 2,5 

CAPN1F 1,0 

CAPN1R 1,0 

DNA 2,0 

Taq polymeráza (1U) 2,0 

H2O 12,5 

Σ 25,0 

 

PCR cyklus:  

počáteční denaturace 95 °C 3 min. (predenaturace, u lyzátů 

se v této fázi přidává po 2 min. 

Taq polymeráza) 

35 cyklů 95 °C 

64 °C 

72 °C 

45 s 

1 min. 

1 min. 

finální elongace 72 °C 5 min.  

udržování 4 °C pauza 



 

Restrikční endonukleáza: PsyI 

Velikost fragmentů:  alela A – 341 bp 

             G – 195 + 146 bp  

Preferovaná alela: G 

 

 

2.2  Calpastatin  

Používané zkratky: CAST 

Typ markeru: kódující gen  

Chromozomální lokalizace: bovinní chromozóm 7 (BTA7) 

Použitá metoda genotypizace: Real-Time PCR (Barrendse et al., 2007) 

Izolace RNA: komerční kit NucleoSpin RNA (Macherey-Nagel), postup dle návodu výrobce  

Převod RNA na cDNA: použit komerční kit High Capacity RNA – to- cDNA Mastermix 

(Applied Biosystems) 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

Mastermix 4,0 

RNA 1,0 

H2O 15,0 

Σ 20,0 

 

PCR cyklus:  

 25 °C  5 min. 

42 °C 30 min. 

85 °C 5 min. 

4 °C pauza 

 

Přečištění: komerční kit NucleoTraPCR (Macherey-Nagel), postup dle výrobce 

Použitý systém Real-Time PCR: TaqMan, včetně komerčního mastermixu TaqMan 

Genotyping Mastermix  (Applied Biosystem) 

 

 



Primery a sondy: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

CAST1 AGT TCA GCC CAT CCC ATT C 

CAST2 CAC CAA GGA GTC TGG AGG AG 

FAM probe CCC TGT GAT CCC TTC 

VIC probe CCC TGC GAT CCC TTC 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

Mastermix 10,0 

CAST1 0,5 

CAST2 0,5 

Fam sonda 0,05 

VIC sonda 0,05 

cDNA 1,0 

AmpliTaq Gold polymeráza (1U) 1,0 

H2O 6,9 

Σ 20,0 

 

Použitý thermocykler: MiniOpticon MJ Mini (Bio-Rad) 

 

Real-Time PCR cyklus:  

počáteční denaturace 94 °C  2 min. 

36 cyklů 94 °C 

64 °C 

72 °C 

45 s 

30 s 

45 s 

finální elongace 72 °C 2 min. 

 

Preferovaná alela: T 

 

 

 

 



2.3 Gen pro syntázu mastných kyselin 

Používané zkratky: FASN 

Typ markeru: kódující gen  

Chromozomální lokalizace: bovinní chromozom 19 (BTA19) 

Použitá metoda genotypizace: PCR/RFLP (asociační studie Zhang et al., 2008)  

 

Primery: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

FASN1 AGA GCT GAC GGA CTC CAC AC 

FASN2 GCC GAT GCA CTC GAT GTA G 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

10x Taq buffer 2,0 

MgCl2 1,5 

dNTP´s 2,0 

FASN1 1,0 

FASN2 1,0 

DNA 2,0 

Taq polymeráza (1U) 2,0 

DMSO 2,0 

H2O 12,5 

Σ 25,0 

 

PCR cyklus:  

počáteční denaturace 94 °C 2 min.  

35 cyklů 95 °C 

56 °C 

72 °C 

12 s 

30 s 

30 s 

finální elongace 72 °C 10 min.  

udržování 15 °C pauza 

 

 

 



Restrikční endonukleáza: MscI 

Velikost fragmentů:  alela A – 188 + 167 + 27 bp 

             G – 355 + 27 bp  

Preferovaná alela: G 

 

 

2.4 Receptor oxidovaného lipoproteinu s nízkou hustotou (oxidized low-denzity 

lipoprotein receptor) 

Používané zkratky: OLR1 

Typ markeru: kódující gen  

Chromozomální lokalizace: bovinní chromozom 5 (BTA5) 

Použitá metoda genotypizace: PCR/RFLP (dle Khatib et al., 2006) 

 

Primery: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

OLR3 AAG GCG AAT CTA TTG AGA GC 

OLR4 ACT TCT CTG AAG TCC TGC A 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

10x Taq buffer 2,0 

MgCl2 2,0 

dNTP´s 2,5 

OLR3 1,0 

OLR4 1,0 

DNA 2,5 

Taq polymeráza (1U) 2,0 

H2O 12,0 

Σ 25,0 

 

 

 

 



PCR cyklus:  

počáteční denaturace 95 °C pauza (predenaturace, u lyzátů se 

v této fázi přidává po 2 min. Taq 

polymeráza) 

35 cyklů 95 °C 

60 °C 

72 °C 

45 s 

1 min. 

1 min. 

finální elongace 72 °C 5 min.  

udržování 4 °C pauza 

 

Restrikční endonukleáza: PstI 

Velikost fragmentů:  alela A – 270 bp 

             C – 250 + 20 bp  

Preferovaná alela: C  

 

 

2.5 Gen pro ATP vazebnou kazetu, subrodina G, člen 2 (ATP-binding cassette, 

subfamily G, member 2) 

Používané zkratky: ABCG2 

Typ markeru: kódující gen  

Chromozomální lokalizace: bovinní chromozom 6 (BTA6) 

 

Použitá metoda genotypizace: PCR/RFLP (dle Komisarek and Dorynek, 2009) 

 

Primery: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

ABCG2F AAC AGC CTC AGC TCC AGA GAG ATA T 

ABCG2R CGG TGA CAG ATA AGG AGA ACA TAC T 

 

 

 

 

 



Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

10x Taq buffer 2,0 

MgCl2 2,0 

dNTP´s 2,0 

ABCG2F 1,0 

ABCG2R 1,0 

DNA 2,0 

Taq polymeráza (1U) 1,0 

H2O 4,0 

Σ 15,0 

 

PCR cyklus:  

počáteční denaturace 95 °C 5 min.  

35 cyklů 95 °C 

58 °C 

72 °C 

30 s 

30 s 

40 s 

finální elongace 72 °C 5 min.  

udržování 15 °C pauza 

 

Restrikční endonukleáza: PstI 

Velikost fragmentů:  alela A – 292 bp 

             C – 268 + 24 bp  

Preferovaná alela: A  

 

  

2.6 Caspase Recruitment Domain 15 

Synonymní název: Nucleotide Oligomerization Domain 2 

Používané zkratky: CARD15 (NOD2) 

Typ markeru: kódující gen  

Chromozomální lokalizace: bovinní chromozom 18 (BTA18) 

Použitá metoda genotypizace: ARMS-PCR (Pant et al., 2007)  

 

 



Primery: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

CARD151F0 AGC AGT GTT TAG AAA TAG CCT CGC AAT 

CARD151F1 AGA GAC GCA AGC AGG CCC CTG GGC CGC A 

CARD151R0 AGA GAA CCC ACA CAC ATG CCC TTA CTG 

CARD151R1 CCC TGG AGA CAC TTG GAG AGA ATG GGG G 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

10x Taq buffer 1,0 

MgCl2 2,5 

dNTP´s 1,0 

CARD151F0 0,5 

CARD151F1 0,5 

CARD151R0 0,5 

CARD151R1 0,5 

DNA 1,0 

Taq polymeráza (1U) 0,5 

H2O 2,0 

Σ 10,0 

 

PCR cyklus:  

počáteční denaturace 95 °C 8 min 

30 cyklů 95 °C 

59 °C 

72 °C 

30 s 

30 s 

30 s 

finální elongace 72 °C 5 min.  

udržování 4 °C pauza 

 

Velikost fragmentů:  outer  - 310 bp 

   alela A – 197 bp 

   alela T – 166 bp 

 

Preferovaná alela: A  



2.7 Marker s potenciálním vztahem k výskytu klinické mastitidy 

Používané zkratky: CGIL4 

Typ markeru: AFLP fragment 

Chromozomální lokalizace: bovinní chromozom 22 (BTA22) 

Použitá metoda genotypizace: PCR/RFLP (Sharma et al., 2006) 

 

Primery: 

Primer Sekvence (5´- 3´) 

E155F TGA CGC AGA ATC CAA AGT TAA AAC A 

T155R GAG GAG GTG GCC GGT TCA GA 

 

 

Reakční směs: 

Chemikálie Množství (μl) 

10x Taq buffer 2,0 

MgCl2 2,0 

dNTP´s 2,5 

E155F 1,0 

T155R 1,0 

DNA 2,0 

Taq polymeráza (1U) 1,5 

H2O 13,0 

Σ 25,0 

 

PCR cyklus:  

počáteční denaturace 95 °C 2min 

35 cyklů 95 °C 

60 °C 

72 °C 

45 s 

1 min 

1 min 

finální elongace 72 °C 5 min.  

udržování 4 °C pauza 

 

Restrikční endonukleáza: TaqI 

 



Velikost fragmentů: PCR produkt - 399 bp 

alela  A –125 + 274 bp 

    G –125 + 235 bp 

Preferovaná alela: A 

 

 

 

III.  Novost postupů, použitých v metodice 

 

Metodika přináší návod ke genotypizaci několika nových, chovatelské veřejnosti dosud 

neznámých lokusů a shrnuje je v komplexní informaci spolu s lokusy již dříve známými. 

Zcela nové je zařazení lokusů pro selekci na zdravotní stav mléčné žlázy.   

 

 

IV. Popis uplatnění certifikované metodiky 

 

Certifikovaná metodika je určena laboratořím, zabývajícím se genetikou skotu, které 

výsledky genotypizace předají majitelům plemenných zvířat, šlechtitelům. Výsledky 

genotypizace se stanou jedním z podkladů, na jejichž základě šlechtitel rozhoduje o dalším 

využití zvířete.  

Ve srovnání s klasickými postupy odhadu plemenné hodnoty na základě užitkovosti 

potomstva je výhodou, že genotyp stanovený analýzou na genové úrovni může být stanoven 

bezprostředně po narození zvířete, může tedy být prvním kritériem pro ranou selekci. Tím 

mohou být uspořeny náklady na odchov zvířat s nežádoucím genotypem. 

Další velmi podstatnou okolností je, že lokusy zahrnuté do předkládané metodiky umožní 

šlechtění na kvalitativní ukazatele produkce a zdraví. Kvalita potravinových surovin 

významně ovlivňuje jejich cenu. Protože důraz na kvalitu se bude zvyšovat, musí šlechtitelé 

v předstihu reagovat. 

 

 

 

 

 



V. Ekonomické aspekty 

 

1) Vyčíslení nákladů na zavedení postupů uvedených v metodice 

Náklady na pořízení potřebných přístrojů závisí na vybavení laboratoře, která bude metodiku 

zavádět. Pro popsané laboratorní metody je zapotřebí termální cykler, UV transiluminátor, 

přístroj pro RT-PCR, inkubátory, elektroforézy, pipety. Uvedené přístroje jsou v běžně 

vybavené genetické laboratoři k dispozici. Pokud není laboratoř vybavena přístrojem pro RT-

PCR, který je potřebný pro genotypizaci lokusu CAST, lze jej pořídit za cca 500 tis. Kč. 

Provozní náklady (chemikálie, enzymy, mzdy) na genotypizaci jednoho lokusu pro jedno 

zvíře se pohybují cca kolem 200 Kč. Rozpětí výše nákladů pro konkrétní lokusy je závislé 

zejména na ceně použitých restrikčních endonukleáz, ceně za syntézu primerů a sond. 

 

2) Vyčíslení ekonomického přínosu 

Ekonomický přínos lze vyčíslit v několika úrovních. Nejpodstatnější je úspora nákladů za 

odchov a chov včas vyřazených plemenných býků s nevhodným genotypem. Dále dosažení 

lepší realizační ceny produktu (masa, mléka), úspora nákladů na léčení mastitid, snížení ztrát 

způsobených mastitidou (množství a kvalita tržního mléka). 

Přesná kvantifikace uvedených přínosů je velmi obtížná a závisí na řadě faktorů, jako jsou 

náklady na krmný den v odchovu, náklady na odhad plemenné hodnoty mladého plemeníka, 

výkupní ceny hovězího masa  a mléka, výše nákladů na léčení mastitid (léčiva, odměna pro 

veterinárního lékaře), cena inseminační dávky aj. 

Při kalkulaci úspory za odchov a chov včas vyřazených plemenných býků s nevhodným 

genotypem, kterou lze považovat za nejvýznamnější, vycházíme z nákladů na odchov a chov 

do doby, kdy je proveden odhad plemenné hodnoty a rozhodnuto, zda inseminační dávky 

budou použity v dalším šlechtění. Tyto náklady činí cca 160 tis. Kč na jednoho býka, po 

odečtení tržby za prodej na jatka 140 tis. Kč. 

V roce 2009 bylo v ČR zařazeno do testace celkem 190 býků (78 českých strakatých, 112 

holštýnských). Úspora za odchov a chov závisí na počtu býků, kteří budou genotypizováni na 

lokusech uvedených v této metodice a vyřazeni před zahájením odchovu. Intenzita selekce 

podle genotypu pro kvalitativní ukazatele produkce a zdravotní stav mléčné žlázy musí být 

volena velmi obezřetně tak, aby umožnila v další fázi selekci na kvantitativní ukazatele 

(plemenná hodnota pro produkci mléka, bílkovin, tuku, přírůstek). Při vyřazení 10 býků podle 



genotypu na uvedených lokusech (býci s kombinací nevhodných genotypů na několika 

lokusech) lze kalkulovat s úsporou 1,4 mil. Kč. 

K uvedené kalkulaci přistupují přínosy za zlepšení kvality produkovaných potravinových 

surovin (mléko, maso) a úspora za zlepšení zdravotního stavu mléčné žlázy. V tomto případě 

je vyčíslení velmi obtížné, protože závisí na vývoji cen komodit, objemu jejich produkce 

v ČR resp. v jednotlivém zemědělském podniku, zvýšení ceny produktů od zvířat s lepším 

genotypem. Zvláště je však nutné zdůraznit, že zlepšování kvality v důsledku změn genotypů 

je postupný proces. Změna alelických a genotypových frekvencí v celé populaci skotu 

probíhá rychlostí, která je dána intenzitou selekce a délkou generačního intervalu. Výraznější 

změny s ohledem na nutnost selekce podle dalších ukazatelů a dlouhý generační interval 

skotu lze očekávat v řádu let. 

Uvedené kalkulace jsou proto rámcové a nevystihují plně ekonomický potenciál genotypizací, 

jejichž laboratorní metodiky jsou zde uvedeny.  

Je však nutné si uvědomit, že při současné nadvýrobě potravin je jediným způsobem zlepšení 

ekonomické efektivity zemědělské výroby zlepšení kvality produkovaných potravinářských 

surovin. Tlak na kvalitu ze strany zpracovatelského průmyslu, obchodu i spotřebitele je 

v posledních letech zřejmý. Šlechtitelé již na tento tlak reagovali, např. v plemenářské 

dokumentaci šlechtitelských firem je pro býky dojených plemen uváděn genotyp pro kappa-

kasein (CSN3). Šlechtitelské možnosti se možností zavedení genotypizace dalších lokusů 

výrazně rozšiřují. 
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