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Đvod 

Ludmila Zavadilov§ 
 

Ve ļtvrtek 23. listopadu 2023 se uskuteļnil ve VĨzkumn®m ¼stavu ģivoļiġn® vĨroby, v.v.i. v Praze 

UhŚ²nŊvsi semin§Ś Aktu§ln² smŊry ve ġlechtŊn² hospod§ŚskĨch zv²Śat, kterĨ jiģ tradiļnŊ poŚ§d§ oddŊlen² 

genetiky a ġlechtŊn² hospod§ŚskĨch zv²Śat. Nahr§vky pŚen§ġek jsou k dispozici na webovĨch str§nk§ch 

VĐĢV UhŚ²nŊves. K semin§Śi je vyd§v§n tento sborn²k s odbornĨmi pŚ²spŊvky a pŚedn§ġkami.   

C²lem semin§Śe bylo sezn§mit odbornou, chovatelskou i vŊdeckou, veŚejnost s vĨsledky vĨzkumu 

uskuteļnŊn®ho na oddŊlen² v roce 2023. Na semin§Śi byly pŚedstaveny vĨsledky vĨzkumu zamŊŚen® na 

ġlechtŊn² dojen®ho a masn®ho skotu i prasat pŚi vyuģit² genomickĨch postupŢ. Zat²mco u masn®ho skotu 

se Ing. Zdenka Vesel§, Ph.D. zamŊŚila na vyuģit² genomick® selekce u plemene aberdeen angus, konkr®tnŊ 

u sonograficky mŊŚen®ho nejdelġ²ho z§dov®ho svalu, Ing. Eva Kaġn§, Ph.D. pŚedstavila postup a vĨhody 

zapojen² krav s dom§c² uģitkovost² do genomick® referenļn² populace pŚi genomick® selekci dojen®ho 

skotu. DvŊ pŚedn§ġky po pŚest§vce navazovaly tematicky. Nejprve se Ing. Emil Krupa, Ph.D. vŊnoval 

moģnostem a praktick®mu vyuģit² genomiky ve ġlechtŊn² ļeskĨch populac² prasat. Dr. Karel Nov§k, CSc. 

pak pŚedstavil geny pŚirozen® imunity u skotu a cel® spektrum jejich vyuģit² ve ġlechtŊn² skotu.  

Ing. Kaġn§ pŚednesla vĨsledky projektu NAZV QK1810253, ve kter®m byla Śeġena problematika rozġ²Śen² 

referenļn² genomick® populace o kr§vy s dom§c² uģitkovost² s c²lem navĨġit spolehlivost n§rodn²ho 

genomick®ho hodnocen² dojen®ho skotu. V prŢbŊhu pŊti let Śeġen² projektu byly optimalizov§ny postupy 

odbŊru biologick®ho materi§lu, n§sledn® izolace DNA a zjiġtŊny SNP genotypy cca 45 tis²c krav a jalovic. 

Na z§kladŊ SNP genotypŢ byla odhadnuta vysok§ homozygotnost holġtĨnsk® populace charakterizovan§ 

genomickĨm koeficientem pŚ²buznosti FROH mezi 0,035 a 0,111. Genotypy krav a jalovic byly propojeny 

s genotypy bĨkŢ a vytvoŚena matice genomick® pŚ²buznosti, kter§ je vyuģ²v§na pŚi predikci genomickĨch 

plemennĨch hodnot (GEPH) znakŢ a vlastnost² zahrnutĨch v selekļn²m indexu ļesk® populace 

holġtĨnsk®ho skotu. Byl posouzen vliv zapojen² samiļ²ch SNP genotypŢ do referenļn² populace, kterĨ 

prok§zal navĨġen² spolehlivosti GEPH v rozmez² 2-5 %.  

Pr§ce Ing. Zdenky Vesel® uk§zala, jak se vĨzkum odv²j² od poģadavkŢ chovatelŢ. PŚestoģe se v Ļesk® 

republice st§le kvalita masa neodr§ģ² v jeho cenŊ, mnoho chovatelŢ masn®ho skotu upŚednostŔuje zv²Śata 

s lepġ²mi kvalitativn²mi ukazateli. Jedn§ se pŚedevġ²m o producenty jateļnĨch zv²Śat, kteŚ² realizuj² syst®m 

prodeje masa ze dvora. Z toho dŢvodu bylo v roce 2019 v r§mci Śeġen² projektu QK1910059 a na z§kladŊ 

z§jmu ze strany chovatelŢ plemene Aberdeen Angus spuġtŊno pravideln® roļn² sonografick® mŊŚen² 

vlastnost² souvisej²c²ch s kvalitou masa. Toto hodnocen² prov§d² odborn§ hodnotitelka podle metodologie 

Breedplan. Nyn² je ohodnoceno okolo 2 500 ļistokrevnĨch jedincŢ plemene aberdeen angus. Hodnocen² 

se prov§d² ve vŊku 200ï500 dn². SouļasnŊ od roku 2018 doch§z² ke hromadn®mu genotypov§n² masn®ho 

skotu v ĻR, kde je nyn² k dispozici 33 tis. genotypovanĨch zv²Śat, z toho okolo 8 tis. plemene Aberdeen 

Angus. To vġe umoģŔuje pŚedpovŊŅ genomickĨch plemennĨch hodnot pro sonografick® mŊŚen² nejdelġ²ho 

z§dov®ho svalu, kter® jsou pouģiteln® pro ġlechtŊn² pr§vŊ na kvalitativn² ukazatele masa.  

V r§mci pŚedn§ġky Ing. Emila Krupy byl pŚedstaven projekt NAZV QK1910217, zamŊŚenĨ na vytvoŚen² 

referenļn² populace potŚebn® ke genomick®mu hodnocen² prasat v ĻR, na kter®m se pod²l² VĐĢV, v.v.i. 

Praha, Svaz chovatelŢ prasat, ĻZU a ĻMSCH, a.s. . Prim§rn²m c²lem bylo genotypov§n² zv²Śat, ale v r§mci 
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Śeġen² projektu probŊhl i vĨvoj metod analĨz DNA pro prasata, vĨvoj softwaru pro vĨpoļet ekonomickĨch 

vah pro selekļn² indexy, vĨvoj novĨch a revize st§vaj²c²ch selekļn²ch indexŢ, n§vrh hodnocen² paternity 

prasat z SNP dat, a hodnocen² kvality masa v n§vaznosti na kanļ² pach. ProbŊhly tak® prvn² odhady 

genomickĨch parametrŢ a plemennĨch hodnot pro znaky kvality spermatu kancŢ, kter® uk§zaly pozitivn² 

vliv u genomickĨch plemennĨch hodnot zejm®na na spolehlivosti jejich odhadu. 

Z§vŊreļn§ pŚedn§ġka Dr. Karla Nov§ka se upozornila i na to, ģe i kdyģ je dnes genomick§ selekce na 

z§kladŊ genotypovac²ch array² pŚevl§daj²c²m pŚ²stupem ve ġlechtŊn² hospod§ŚskĨch druhŢ, lze nal®zt slab§ 

m²sta t®to technologie. I pŚes integraci dat funkļn² genetiky do odhadu plemennĨch hodnot doch§z² k 

negativn²m dopadŢm na zdravotn² a reprodukļn² znaky. Je zŚejm®, ģe zahrnut² konkr®tn²ch genŢ spojenĨch 

s tŊmito znaky mŢģe negativn² trendy omezit. V tomto kontextu je prov§dŊn screening genŢ spojenĨch s 

vrozenou imunitou v populaci ļesk®ho strakat®ho skotu. Hodnocen² nalezenĨch variant v asociaļn²ch 

studi²ch ukazuje jejich vliv nejenom na zdravotn² znaky, ale zejm®na na znaky reprodukce.  

Đļastn²kŢ semin§Śe bylo okolo ļtyŚ des²tek jak m²stn²ch, tak ze zemŊdŊlskĨch ļi chovatelskĨch organizac² 

napŚ. z ĻMSCH as., i z univerzit jako je ĻZU ļi JU. Diskuze prob²hala po kaģd® pŚedn§ġce, nejv²ce se 

hovoŚilo o typech genomickĨch ļipŢ, kter® se aktu§lnŊ vyuģ²vaj² pro odhady genomickĨch plemennĨch 

hodnot, o vĨznamu imputace (dopoļten²) genomickĨch dat, a odhadech spolehlivosti plemennĨch hodnot 

ï jak je upŚesŔovat a zlepġovat. Z§stupci z ĻMSCH tak® podtrhli dŢleģitost vloģit na SNP ļipy geny, u 

kterĨch vŊdeckĨ vĨzkum prok§ģe jejich funkļn² vĨznam, tj. projevuj² se v urļit® konkr®tn² vlastnosti 

hospod§ŚskĨch zv²Śat. Genomick® ļipy jsou tvoŚeny SNP, SNiPy, kter® zastupuj² Ăgenyñ, bodov§ m²sta na 

genomu (DNK, dezoxyribonukleov® kyselinŊ). Znalost hodnot SNP u jednotlivĨch zv²Śat zvyġuje pŚesnost 

odhadu genomick®ho zaloģen² zv²Śete, genomick§ plemenn® hodnoty (GEPH), kter§ pak slouģ² jako 

selekļn² krit®rium, pro vĨbŊr otcŢ a matek dalġ² generace hospod§ŚskĨch zv²Śat. Pro odhad plemennĨch 

hodnot je nutn§ i znalost uģitkovosti, fenotypu zv²Śete. Podle struktury a mnoģstv² SNiPŢ na ļipech je tak® 

moģn® rozv²jet postupy pro odhad plemennĨch hodnot i pro vlastnosti hospod§ŚskĨch zv²Śat, pro kter® 

nejsou jeġtŊ k dispozici velk® datab§ze fenotypovĨch ¼dajŢ nutn® pro spolehlivĨ odhad GEPH. Mluvilo se 

tak® o pŚesnosti a zpŢsobech mŊŚen² fenotypovĨch dat, napŚ. ultrazvukovĨch mŊŚen² nejdelġ²ho z§dov®ho 

svalu masn®ho skotu, kde v²ce svazŢ chovatelŢ masn®ho skotu vyuģ²v§ jednoho zkuġen®ho posuzovatele. 

PŚ²spŊvek Ing. Evy Kaġn® byl velice pŊknĨm exkurzem do vĨvoje metod ġlechtŊn² podle genomickĨch 

markerŢ pŚes QTL aģ po genomiku. VŊnovala se tak® neblah®mu vlivu inbreedingu u "ļesk® populace" 

holġtĨnskĨch bĨkŢ, jak naznaļil aktu§ln² vĨzkum kolektivu prof. Luboġe Vostr®ho. Prof. Josef PŚibyl 

vyzdvihl historii ġlechtŊn² a vĨznamn® postaven² ļeskĨch ġlechtitelŢ v pov§leļn®m obdob², kdy struktura 

ġlechtitelskĨch programŢ byla pŚeb²r§na nŊkterĨmi evropskĨmi zemŊmi napŚ. Holandskem. I v modern²m 

obdob² je st§le tedy na co navazovat, jak tak® dokazuje prvenstv² Ļesk® republiky v zaveden² jednokrokov® 

metody genomick®ho odhadu (ssGBLUP) mezi evropskĨmi st§ty. V oblasti genomick®ho ġlechtŊn² u 

prasat je asi nejvŊtġ²m limitem prozat²m malĨ poļet genotypovanĨch zv²Śat v porovn§n² se skotem. 

DŢvodem je celkovŊ menġ² populaļn² z§kladna u ļeskĨch plemen prasat a neexistuj²c² dotaļn² tituly. 

Situace by se v tomto ohledu ale mŊla rychle zmŊnit. Dr. Karel Nov§k pouk§zal na nŊkter® zn§m® limity 

celogenomov®ho hodnocen², kter® nedok§ģe postihnout dalġ² faktory genetick®ho zaloģen² zv²Śete, 

pŚedevġ²m je to zat²m panuj²c² neadresnost SNiPŢ a zm²nil se tak® o poznatc²ch prof. Misztala (University 

of Georga, USA), kterĨ pouk§zal ve dŚ²vŊjġ²ch pŚedn§ġk§ch na vĨznamnou schopnost genomiky urychlit 

a zintenzivnit ġlechtitelskĨ pokrok a tud²ģ nutnost pouģit² genomick® metody spoleļnŊ s takovĨmi 

selekļn²mi indexy, kter® berou do ¼vahy kromŊ produkļn² znakŢ i pŚeģitelnost, zdravotn² stav a 
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reprodukļn² schopnosti zv²Śat. Jinak se pozitivn² dopady genomick® selekce na produkci projev² silnŊ 

z§pornŊ na reprodukci a ģivotaschopnosti zv²Śat.  

Na semin§Śi byla tak® pŚedstavena çEvropsk§ s²Š pro fenomiku hospod§ŚskĨch zv²Śat ï EU-LI-PHEè, akce 

iniciativy COST, ve kter® oddŊlen² genetiky a ġlechtŊn² HZ vĨzkumn®ho ¼stavu ģivoļiġn® vĨroby, v.v.i. 

zastupuje ĻR.  Znalost fenotypu zv²Śat je limituj²c²m faktorem ve vġech oblastech genetiky a genomiky 

hospod§ŚskĨch zv²Śat. C²lem akce je proto vyvinout, integrovat, organizovat a implementovat technologie, 

n§stroje, metody, pŚ²stupy, modely, odborn® znalosti a zdroje uģiteļn® pro zjiġŠov§n² a interpretaci fenomu 

zv²Śat s c²lem z²skat nov® vŊdeck® poznatky a aplikace v odvŊtv²ch ģivoļiġn® vĨroby. 

Jak semin§Ś prok§zal, oddŊlen² genetiky a ġlechtŊn² se intenzivnŊ vŊnuje t®matŢm prakticky pouģitelnĨm 

v ļesk®m chovatelsk®m prostŚed², ļeskĨch zemŊdŊlcŢm tak z§sadnŊ pom§h§ udrģet si 

konkurenceschopnost v chovatelstv² na mezin§rodn² ¼rovni.  

Semin§Ś organizovaly Ing. Ludmila Zavadilov§, CSc. a Dr. Ing. Jitka KyseŎov§, kter§ semin§Ś uvedla a 

moderovala.  
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Variabilita genŢ TLR pŚirozen® imunity u skotu a funkļn² dopady 

Karel Nov§k 
 

VĨzkumnĨ ¼stav ģivoļiġn® vĨroby v.v.i. oddŊlen² genetiky a ġlechtŊn² HZ, 

Praha ï UhŚ²nŊves, 10400, 

novak.karel@vuzv.cz 

 

Dedikace: PŚ²spŊvek vznikl za podpory Ministerstva zemŊdŊlstv², institucion§ln² podpora MZE-

RO0723. 

 

Souhrn: I kdyģ je dnes genomick§ selekce na z§kladŊ genotypovac²ch array² pŚevl§daj²c²m 

pŚ²stupem ve ġlechtŊn² hospod§ŚskĨch druhŢ, lze nal®zt slab§ m²sta t®to technologie. Celkov§ diverzita je 

redukov§na na z§kladŊ haplotypov® vazby na soubor n§hodnŊ zvolenĨch diagnostickĨch polymorfismŢ, 

coģ mŢģe v®st k pŚehl®dnut² celkov®ho potenci§lu genofondu v populaci. I pŚes dodateļnou integraci dat 

funkļn² genetiky je konstatov§na negativn² koselekce na zdravotn² a reprodukļn² znaky. Je zŚejm®, ģe 

zahrnut² konkr®tn²ch genŢ spojenĨch s tŊmito znaky mŢģe negativn² trendy omezit. V tomto kontextu je 

prov§dŊn screening diverzity genŢ spojenĨch s vrozenou imunitou v populaci ļesk®ho strakat®ho skotu. 

Hodnocen² nalezenĨch variant v asociaļn²ch studi²ch ukazuje vliv nejenom na zdravotn² znaky, ale 

zejm®na na znaky reprodukce v pŚ²padŊ testovanĨch TLR genŢ z antibakteri§ln² Śady. Tyto ¼daje 

komplementuj² publikovanĨ vliv tŊchto prim§rnŊ imunitn²ch genŢ na samiļ² reprodukļn² znaky u 

modelovĨch druhŢ ï myġi a ļlovŊka. Dalġ² geny pro ļleny toll sign§ln² dr§hy s potenci§lem pro ġlechtŊn² 

jsou MYD88 a dva geny pro subjednotky transkripļn²ho faktoru NFkapaB. Zejm®na bude sledov§n jejich 

pŚedpokl§danĨ vliv na resilienci u fyziologickĨch znakŢ.      

Kl²ļov§ slova: zdravotn² znaky; reprodukce skotu; resilience; koselekce    

 

Summary: Although genomic selection based on genotyping arrays is a prevailing approach to 

breeding in farm species, weak points of this technology can be detected. Since the total diversity is reduced 

to the subset of arbitrarily chosen diagnostic polymorphisms, the potential of the present gene pool can be 

overlooked. Despite the additional inclusion of the data from functional genomics, negative co-selection 

in health and reproduction traits has been stated. Including particular genes linked to these traits in genetic 

evaluation can reduce the negative trends.  In this context, screening for the diversity of genes associated 

with innate immunity is carried out in the Czech Red Pied cattle population. Evaluation of the found gene 

variants in association studies demonstrated not only the effect on health traits but also a pronounced effect 

on the female reproductive traits in the case of the tested TLR genes from the anti-bacterial series. This 

data complements the published effect of these primarily immune genes on the reproductive traits in model 

species like mice and humans. Additional genes with the breeding potential are MYD88 and two genes 

coding for the subunits of the transcription factor NFkappaB. Particularly, their effect on resilience in 

physiological traits will be tested.   

Kewwords: health traits; cattle reproduction skotu; resiliency; co-selection    
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Đvod ï zdravotn² znaky v kontextu genomick® selekce 

Vyuģit² variant v jednotlivĨch genech, byŠ ekonomicky vĨznamnĨch, je tŚeba posuzovat v 

celkov®m kontextu genomick® selekce (GS) u hospod§ŚskĨch druhŢ.  

 

Dneġn² Śeġen² genomick® selekce jako kompromis 

N§stup genomick®ho ġlechtŊn² byl umoģnŊn metodou genotypov§n² v rozsahu cel®ho genomu. 

Protoģe v ¼vodn²ch srovn§vac²ch zkouġk§ch genotypovac²ch ļipŢ (array²) pro skot v letech 2009 ï 2010 

podporovanĨch projektem USDA (Rincon a kol., 2011) byla zvolena technologie firmy Illumina, doġlo 

k urļit® standardizaci t®to metody. T²m byl v podstatŊ urļen dalġ² vĨvoj na v²ce neģ deset let.  

Obvykle je proto sledov§na variabilita 50.000 jednonukleotidovĨch polymorfismŢ (SNP) 

rozm²stŊnĨch na 30 chromoz·mech genomu. PrŢmŊrn§ vzd§lenost mezi markery je tud²ģ 60.000 b§z². 

Vazba mezi pŚ²ļinnĨmi geny a markery se potom vyuģ²v§ pro vĨpoļet plemenn® hodnoty pro jednotliv® 

markery. Souļet efektŢ jednotlivĨch diagnostickĨch SNP pŚes celĨ genom ud§v§ plemennou hodnotu pro 

konkr®tn² zv²Śe, coģ umoģŔuje intenzivn² selekci na jednotliv® fenotypov® znaky (Kl²mov§ a kol., 2020). 

N§hodnĨm faktorem ale zŢst§v§ rozhodnut², kter® znaky budou v selekci upŚednostŔov§ny. Toto krit®rium 

nelze urļit objektivnŊ, ale sp²ġe vych§z² z ekonomick®ho vĨznamu znaku a je vyb²r§no vŊtġinou hlasŢ 

pŚ²sluġn®ho chovatelsk®ho svazu.  

Na druhou stranu je tŚeba si uvŊdomit, ģe pomoc² pades§ti tis²c regresn²ch rovnic nen² moģn® plnŊ 

popsat organismus vyġġ²ho ģivoļicha. Na t®to ¼rovni komplexity nelze popsat ani konformaci a funkļn² 

vlastnosti jedn® molekuly proteinu. Tud²ģ genomick§ selekce je zaloģena na zjednoduġen². 

V souļasn® dobŊ vyuģ²van® spektrum SNP nen² ani ¼plnĨ popis genetick® variability. Na kaģdĨ 

pŚ²mo urļovanĨ SNP pŚipad§ asi 200 dalġ²ch SNP, kter® se pouze snaģ²me dosadit na z§kladŊ 

pŚedpokl§dan® vazby v haplotypech (Abdel-Shafy a kol., 2014). Proto je dneġn²m trendem popsat 

kompletn² haplotypovou strukturu v r§mci jednotlivĨch plemen. I kdyģ jsou prvn² publikace v tomto smŊru 

u plemen Angus a Brahman (Low a kol., 2021) a prob²haj² navazuj²c² projekty, vyuģit² ovŊŚen® 

haplotypov® struktury na celogenomov® ¼rovni nen² zat²m bŊģnou z§leģitost².  

 

Alternativa WGS   

DruhĨm smŊrem, kterĨ se snaģ² kompenzovat tento nedostatek, je celogenomov® sekvenov§n² 

(WGS). Potom lze samozŚejmŊ urļit kaģdĨ nukleotid a kaģdĨ SNP, ale zŚ²k§me se z§kladn² vĨhody 

genotypov§n² na ļipech, a tou je ekonomick§ ¼spornost. Ta byla hlavn² pŚ²ļinou pro rychl® celosvŊtov® 

rozġ²Śen² tohoto pŚ²stupu.  

Dalġ² vĨhodou, kter§ vedla k rozġ²Śen² selektivn²ho genotypov§n² na ļipech, byla snadnost 

interpretace pomŊrnŊ omezen®ho objemu informac². V pŚ²padŊ ¼dajŢ z genomickĨch ļipŢ se jedn§ o 

des²tky kilobytŢ, nikoliv od stovky gigabytŢ pro genom jednoho zv²Śete, tud²ģ informatick§ n§roļnost je o 

sedm Ś§dŢ niģġ² neģ v pŚ²padŊ celogenomov®ho sekvenov§n². 

I v r§mci pracoviġtŊ VĐĢV byla snaha na zjevnou ne¼plnost informac² ze standardn²ch ļipŢ 

reagovat. V souladu s t²m jsou prvn²mi celogenomovĨmi sekvencemi vyġġ²ho organismu v r§mci Ļesk® 

republiky sekvence dvou bĨkŢ plemene ļesk§ ļervinka, kter® byly z²sk§ny 4. ¼nora 2018. SoubŊģnŊ byly 

z²sk§ny kompletn² sekvence dvou jedincŢ ļesk®ho strakat®ho skotu, bĨkŢ Atak a Oliver. Prvn² tuzemsk® 

genomy pro vyġġ² ģivoļichy byly referov§ny v pŚedn§ġk§ch na EAAP 2018 v Dubrovn²ku (Nov§k a kol., 

2018b) a na konferenci Genetick® dny v ĻB 2018 (Nov§k a kol., 2018a). VĨsledky byly i souļ§st² ¼pln® 

publikace (Nov§k a kol.,  2019). 
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SkrytĨ nedostatek GS ï nejednoznaļnost vĨsledku 

ZjevnĨm rizikem genomick® selekce je d§vno zn§mĨ jev Wrightovy adaptivn² krajiny (Ăfitness 

landscapeñ), popsanĨ jiģ v r. 1932 (Wright, 1932). VĨsledek soubŊģn® selekce v populaci zaloģenĨ na 

nŊkolika genech mŢģe bĨt rŢznĨ v z§vislosti na vĨchoz²ch frekvenc²ch alel. I v jednoduch®m pŚ²kladu se 

dvŊma geny, kaģdĨ se dvŊma alelami, mŢģeme dospŊt do nŊkolika rŢznĨch lok§ln²ch maxim ï koneļnĨch 

stavŢ ï v z§vislosti na poļ§teļn²m nastaven² frekvenc² a selekļn²ch hodnot pro rŢzn® alely (obr. 1).  

Je vidŊt, ģe evoluce, byŠ i poh§nŊn§ genomickou selekc², v dŢsledku nemus² nutnŊ smŊŚovat 

k nejvyġġ²mu p²ku, tj. p²ku s nejvyġġ² hodnotou fitness - v dan®m pŚ²padŊ vrchol B. Na druhou stranu se 

z jednoho lok§ln²ho maxima do druh®ho pŚi pokraļov§n² dosavadn²ho selekļn²ho tlaku pŚej²t ned§. Ļi-li 

ġlechtitel mŢģe doj²t k n§zoru, ģe selekce dos§hla maxima, k dalġ²mu zlepġov§n² jiģ nedoch§z² a moģnosti 

poļ§teļn² diverzity se jiģ vyļerpaly. Nemus² to bĨt pravda, existuj² i dalġ² lok§ln² maxima, a nŊkter§ i vyġġ². 

Proces selekce urļenĨ poļ§teļn²mi podm²nkami n§s ale dovedl do nejbliģġ²ho lok§ln²ho maxima. SouļasnĨ 

mechanickĨ vĨbŊr zd§nlivŊ nejproduktivnŊjġ²ch genotypŢ v sobŊ toto riziko obsahuje. Pokud je sledov§na 

cel§ diverzita u jednotlivĨch zv²Śat populace, lze v pŚ²padŊ hroz²c² ztr§ty zn§m® lepġ² alelick® varianty 

z populace z²skat varovnĨ sign§l a selekļn² kroky korigovat. Je to dalġ² dŢvod pro adresn® sledov§n² 

konkr®tn²ch pŚ²ļinnĨch polymorfismŢ v rozhoduj²c²ch genech pro danĨ znak. 

 

Ot§zka nastaven² priorit v GS 

Za nejvŊtġ² riziko souļasn® genomick® selekce je potŚeba povaģovat ġpatn® nastaven² priorit ï 

selekļn²ch c²lŢ. Pokud se Ś²d²me samotnou uģitkovost² ļi dalġ² znaky jsou zahrnuty v selekļn²m indexu 

pouze okrajovŊ, bude selekce dalġ²ch znakŢ stagnovat ļi dokonce v dŢsledku negativn² koselekce bude 

doch§zet k jejich zhorġov§n². 

Je tŚeba br§t v ¼vahu, ģe zv²Śata do chovu nejsou volena pouze na z§kladŊ ļist® uģitkovosti. Đdaje 

o dalġ²ch vlastnostech uv§dŊn® v kataloz²ch potvrzuj², ģe ml®ļn§ nebo masn§ uģitkovost nejsou jedin§ 

krit®ria. VĨznamnĨmi znaky jsou i odolnost k chorob§m ļi reprodukļn² znaky. V pŚ²padŊ exportu do 

subtropickĨch ļi dokonce tropickĨch oblast² je rozhoduj²c² schopnost adaptace na vysokou teplotu ï ļili 

resilience na teplotn² ġoky. Tento fakt lze ilustrovat ¼spŊchem variant tradiļn²ch plemen skotu 

pŚipravenĨch introgres² mutace slick (Denicol a kol., 2021). Pro export do oblast² zamoŚenĨch 

trypanosomi§zou je podstatn§ odolnost k protozo§rn²m infekc²m atd. 

    

ZmŊna pohledu na form§ln² metody ï D. Boichard 

Na nedostatky form§ln²ho pŚ²stupu ke genomick® selekci upozornil zŚejmŊ jako prvn² prof. Didier 

Boichard coby dlouholetĨ vedouc² oddŊlen² ģivoļiġn® genetiky francouzsk®ho ¼stavu pro ģivoļiġnou 

vĨrobu (Boichard a kol., 2016). Konstatoval, ģe masivn² pouģit² chipŢ pro identifikaci hledanĨch 

kauz§ln²ch genŢ bylo po nŊkolika letech od n§stupu t®to technologie neefektivn². Pouk§zal na to, ģe pŚi 

zpracov§n² informac² z genotypov§n² na ļipech pŚevl§dne statistickĨ ġum, kterĨ pohlt² esenci§ln² informaci 

o lokalizaci pŚ²ļinnĨch genŢ, pokud se je snaģ²me identifikovat. Vzhledem k vysok®mu poļtu soubŊģnŊ 

testovanĨch genetickĨch variant je nezbytn® uplatnit Bonferroniho korekci, coģ vede ke ztr§tŊ vŊtġiny 

informac². Tento efekt se projevuje i pŚi genomick® selekci. NavrhovanĨm Śeġen²m pro nalezen² pŚ²ļinnĨch 

genŢ je kombinov§n² informac² o funkc²ch kandid§tn²ch genŢ se statistickĨmi ¼daji z genotypov§n² pomoc² 

form§ln²ch markerŢ. T²m je moģn® podle Bayesova principu z²skat dodateļnĨ nez§vislĨ dŢkaz pro 

pŚedpokl§danou kauz§ln² ¼lohu a t²m oddŊlit smysluplnou informaci od pŚevaģuj²c²ho ġumu.  
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Tato myġlenka byla podpoŚena na vedouc²ch svŊtovĨch pracoviġt²ch. PŚibliģnŊ od r. 2016 ï 2017 

LaboratoŚ pro genomiku a zlepġov§n² ģivoļichŢ - centr§ln² pracoviġtŊ USDA v Beltsvillu v USA a 

Centrum pro kvantitativn² genetiku a genomiku Univerzity v Aarhusu v D§nsku zaļaly z²sk§vat na tento 

pŚ²stup tzv. Ăfunkļn² genomikyñ projekty. Byl to napŚ. projekt USDA ĂIncorporate Functional Annotation 

Data in Cattle GWAS and Genomic Selectionñ (od 1.1.2021 do 31.12.2023) a realizovaly se prvn² 

publikace. V Beltsville byl spojuj²c²m autorem zejm®na Dr. George E. Liu (Fang a kol., 2020), v Aarhusu 

zejm®na Dr. Zexi Cai ze skupiny prof. B. Guldbrandsena (Cai a kol., 2019). 

 

Projevy negativn² koselekce  

I pŚes funkļnŊ genomickĨ pŚ²stup se ovġem genomick® ġlechtŊn² nestalo dokonalĨm. 

ZŚejmŊ prvn²m, kdo na to upozornil, byla prof. Este van Marle-Kºster z katedry ġlechtŊn² a genetiky 

ģivoļichŢ z Univerzity v Pretorii. Se spolupracovnic² Carinou Visser publikovaly ļl§nek, kterĨ obracel 

pozornost na soubŊģn® zhorġov§n² reprodukļn²ch znakŢ v dŢsledku GS (van Marle-Kºster & Visser, 

2021). Semin§Ś o smŊrech v genomick® selekci na pracoviġti v Pretorii vedla na oddŊlen² genetiky a 

ġlechtŊn² VĐĢV 25.5.2023 studentka t®to katedry Hannah Kruger. 

DruhĨm vĨznamnĨm odborn²kem, kterĨ na tento negativn² trend v uplatnŊn² genomick® selekce 

upozornil, byl prof. Ignacy Misztal ze St§tn² univerzity v Georgii, jeden ze zakladatelŢ genomick® selekce. 

Na negativn² vliv genomick® selekce na dalġ² znaky ze skupiny oznaļovan® jako fitness, zejm®na 

reprodukļn² znaky, byla zamŊŚena jeho pŚedn§ġka na posledn² svŊtov® genomick® konferenci Plant and 

Animal Genome - PAG 30 (Misztal & Lourenco, 2023). Tento pohled prof. Misztal rovnŊģ zaŚadil do 

prezentace na z§sadn²m semin§Śi v ĻMSCH dne 30.5.2023 (Misztal, 2023).  

 

DŢraz na pŚirozenou imunitu jako cestu ke zlepġen² souļasn® GS 

Na z§kladŊ uvedenĨch trendŢ lze konstatovat, ģe genomick§ selekce v souļasn® podobŊ poskytuje 

prostor pro zlepġen². Jedn²m ze smŊrŢ je vyuģit² pŚirozen® variability v genech urļuj²c²ch pŚirozenou 

imunitu pro doplnŊn² souļasn® GS ġlechtŊn²m na zdravotn² znaky. Je nasnadŊ zamŊŚit se na sign§ln² dr§hu 

spojenou s tzv. toll-like receptory, TLR (obr. 2). Imunitn² funkce tŊchto receptorŢ byla pŢvodnŊ pops§na 

u laboratorn² mouchy drozofily v r. 1996 (Lemaitre a kol., 1996), nicm®nŊ tyto receptory pŢsob² v cel® 

ģivoļiġn® Ś²ġi. U skotu je zn§mo deset rŢznĨch typŢ k·dovanĨch pŚ²sluġnĨmi geny.  

Toll-like receptory jsou na poļ§tku hlavn² sign§ln² dr§hy, kter§ pŚen§ġ² sign§l z mikrobn²ho podnŊtu 

- ligandu - na ¼roveŔ transkripce u nŊkolika stovek dalġ²ch genŢ. To se projevuje jako pleiotropie ¼ļinku 

posledn²ho ļl§nku dr§hy, kterĨm je transkripļn² faktor NF-əB, jehoģ dvŊ subjednotky jsou k·dov§ny geny 

NFKB1 a NFKB2. T²m se vysvŊtluje pozorov§n², ģe genetick§ variabilita v ļl§nc²ch toll sign§ln² dr§hy 

projevuje, kromŊ prim§rn² funkce v imunitŊ, i Śadou vedlejġ²ch efektŢ na dalġ² znaky. 

 

Materi§l a metodika 

Polymorfismus TLR v populaci ĻESTR 

Aktivity pracoviġtŊ byly zamŊŚeny zejm®na na dokumentaci polymorfismu v populaci ĻESTR. 

Bylo to moģn® zejm®na d²ky spolupr§ci s ChovatelskĨm druģstvem Impuls, kter® celĨ projekt umoģnilo. 

DNA byla izolov§na z archivu inseminaļn²ch d§vek z portfolia CHD Impls.  

Pro hled§n² variant pŚ²tomnĨch genŢ dr§hy byly pouģ²v§ny rŢzn® modifikace sekvenov§n² nov® 

generace (Ănext generation sequencingñ, NGS). K prvn² aplikaci t®to technologie ve verzi Pacific 

Biosciences doġlo na pracoviġti v r. 2013, pŚiļemģ samotn§ pr§ce zaļala jiģ na podzim r. 2012. Tato metoda 
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byla kombinov§na s celogenomovĨm sekvenov§n²m technologi² Illumina X Ten. Bioinformatick® 

zpracov§n² prob²halo standardn²mi metodami.  

Jakmile byly nalezeny vġechny varianty genŢ toll sign§ln² dr§hy pŚ²tomn® v populaci ĻESTR, dalġ² 

postup spoļ²val v urļov§n² pŚ²tomnosti jiģ zn§mĨch variant u jednotlivĨch zv²Śat, tj. v individu§ln²m 

genotypov§n² pomoc² metody extenze primeru v komerļn² verzi SNaPshot. 

 

 Asociaļn² studie antibakteri§ln²ch TLR u ĻESTR 

Đdaje o genotypech jednotlivĨch zv²Śat byly vyuģity pro asociaļn² studii se souborem ¼dajŢ pro 

vybran® znaky zdravotn², uģitkov® a reprodukļn². Jako vstup byly pouģity plemenn® hodnoty bĨkŢ 

z datab§ze Plemdat.   

 

VĨsledky a diskuse 

Asociaļn² studie antibakteri§ln²ch TLR1, -2 a -6 u ĻESTR 

Pro TLR1, -2 a -6 z antibakteri§ln² Śady jiģ byly vĨsledky publikov§ny (Bjelka & Nov§k, 2020). 

VĨsledky t®to asociaļn² studie jsou na obr. 4.  

I kdyģ prim§rn²m c²lem bylo nal®zt souvislost se zdravotn²m stavem, byla sp²ġe pozorov§na 

korelace genovĨch variant s reprodukļn²mi znaky. Spektrum ¼ļinku mutac² v jednotlivĨch genech na 

sledovan® znaky bylo pŚekvapivŊ obdobn®. Je pŚedpokl§d§na souvislost se zn§mou skuteļnost², ģe proteiny 

TLR 1, 2 a 6 tvoŚ² jeden funkļn² komplex (obr. 5), takģe pokud funkci naruġuje mutace v nŊkter® ze tŚ² 

komponent, vĨsledek na fenotypov® ¼rovni by se mŊl projevovat stejnŊ. 

 

Asociaļn² studie antibakteri§ln²ch TLR4 a TLR5 u ĻESTR 

Asociaļn² studie byla rozġ²Śena na dalġ² geny z antibakteri§ln² s®rie, jmenovitŊ na TRL4 a TLR5. I 

v tomto pŚ²padŊ bylo moģn® pozorovat korelace reprodukļn²ch znakŢ s genetickĨm polymorfismem. V 

menġ² m²Śe koreloval TLR polymorfismus se znaky ml®ļn® uģitkovosti, oproti pŚedpokladu byla 

pozorov§na minim§ln² souvislost se zdravotn²mi znaky.  

 

Je vĨsledek pŚekvapivĨ? 

VĨsledek nen² v rozporu s paraleln²mi vĨsledky u modelovĨch organismŢ. Vliv polymorfismu u 

genŢ TLR byl pops§n pŚesvŊdļivŊ u modelu myġi (Wahid a kol., 2015) a u ļlovŊka (Lim a kol., 2017). Je 

dokonce podkladem pro vĨvoj specifickĨch l®ļiv interaguj²c²ch s TLR4 a ovlivŔuj²c²ch prŢbŊh porodu 

(Kadam a kol., 2017).  

Na druh® stranŊ u skotu existovala doposud pouze ojedinŊl§ pozorov§n², napŚ. v laboratoŚi Athlon 

Institute (Mullen a kol., 2018).  

 

Probl®m nek·duj²c²ch SNP s efektem ï dŢsledek haplotypŢ?  

Probl®my se objevuj², pokud jsou empirick® vĨsledky porovn§ny s vĨpoļtem pŚedpovŊzenĨmi 

efekty sledovanĨch mutac² v genech TLR. VŊtġina polymorfismŢ (SNP), kter® maj² vliv na sledovan® 

znaky, by ve skuteļnosti ģ§dnĨ vliv m²t nemŊla: jsou to ļasto mutace synonymn² nebo vŢbec nek·duj²c². 

DostateļnĨm vysvŊtlen²m se zd§ bĨt pŚedpoklad, ģe pozorovan® mutace jsou v genetick® vazbŊ se 

skuteļnĨmi kauz§ln²mi mutacemi, kter® mohou bĨt lokalizov§ny v tŊch regulaļn²ch oblastech, kter® zat²m 

nebyly provŊŚov§ny. Tato argumentace tak® vedla k projektu rozļlenŊn² genomŢ hlavn²ch plemen na 

haplotypy (Low a kol., 2021) zm²nŊn®mu vĨġe - je to urļitŊ krok ke zpŚesnŊn² asociaļn²ch studi². V pŚ²padŊ 
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populace ĻESTR byla kompletn² haplotypov§ struktura zejm®na v k·duj²c²ch oblastech genŢ 

antibakteri§ln²ch TLR vyŚeġena v pr§ci Samak® & Nov§k (2023). 

 

Moģn® vyuģit² ve ġlechtŊn² a dalġ² perspektivn² geny toll sign§ln² dr§hy 

PŚ²tomnost prokazatelnŊ vĨhodnŊjġ²ch variant TLR lze zahrnout do hodnocen² zv²Śat, optim§lnŊ 

jako komponentu selekļn²ho indexu, byŠ s n²zkou vahou. 

Na pracoviġti byla vyvinuta detekļn² souprava na urļov§n² variant TLR s pŚedpokl§danĨm efektem, 

kter§ umoģŔovala racion§ln² genotypov§n² na varianty TLR skotu v nespecializovanĨch laboratoŚ²ch. 

Souprava byla kryta uģitnĨm vzorem a jednalo se o vĨstup projektu TAĻR TG01010082 (d²lļ² projekt 

8.15, ĂValidace a komercionalizace genetickĨch markerŢ infekļn² odolnosti skotuñ, trv§n² 1.10.2015 - 

30.9.2017). Technicky schŢdn® mohou bĨt i soupravy pro genotypov§n² na tuto skupinu genŢ pŚ²mo 

v ter®nu.  

Navazuj²c² pr§ce je zamŊŚena na zbĨvaj²c² sloģky toll sign§ln² dr§hy skotu. Jsou to geny, kter® 

k·duj² dalġ² ļleny toll sign§ln² dr§hy, nejenom samotn® toll-like receptory. Tyto b²lkoviny zajiġŠuj² pŚenos 

sign§lu do bunŊļn®ho j§dra, odkud je podnŊt pŚen§ġen k dalġ²m buŔk§m a vyvol§v§ aktivaci dalġ²ch genŢ, 

kter® jiģ k·duj² samotnou imunitn² odpovŊŅ.   

Zaj²mav® a kl²ļov® jsou zejm®na dvŊ sloģky toll sign§ln² dr§hy, MyD88 a NF-əB. MyD88 je 

kofaktor, kterĨ se v§ģe na vnitrobunŊļnou ļ§st proteinŢ TLR a pŚen§ġ² d§le sign§l. M§ vysoce 

konzervovanou tzv. TIR oblast. Zkratka oznaļuje vĨskyt motivu sd²len®ho geny TLR, geny pro interleukin-

1 receptor a (rostlinnĨmi) rezistenļn²mi geny (Zipfel a kol., 2004). Protein MyD88 tuto TIR oblast sd²l² 

s toll-like receptory, kde je um²stŊna na vnitrobunŊļn® ļ§sti receptoru a zprostŚedkuje interakci s adapt®rem 

MyD88 (obr. 6). Oblast je evoluļnŊ velice star§ a funkļnŊ konzervovan§, takģe v z§sadŊ obsahuje 

minim§ln² poļet mutac² (Gay a kol., 2011). Pokud je jak§koliv mutace pŚesto pŚ²tomn§, m§ vĨraznĨ dopad 

na fenotyp.  

Protoģe NF-əB je transkripļn² faktor, kterĨ v z§vislosti na aktivaci toll sign§ln² dr§hy aktivuje d§le 

nŊkolik set dalġ²ch genŢ, zmŊny v molekule tohoto faktoru nohou ovlivnit des²tky dalġ²ch, i neimunitn²ch, 

znakŢ na ¼rovni organismu. Online datab§ze Univerzity v Bostonu pro NF-əB uv§d² nejm®nŊ ļtrn§ct 

skupin genŢ, kter® tento faktor reguluje (https://www.bu.edu/nf-kb/gene-resources/target-genes/). Nebude 

pŚekvapuj²c², pokud tato pleiotropie nalezne uplatnŊn² i ve ġlechtŊn².  

Za vĨznamnou okolnost volby tŊchto proteinŢ pro detailn² studium lze povaģovat fakt, ģe oba 

proteiny jsou spojov§ny s odolnost² vŢļi stresovĨm faktorŢm, s tzv. resilienc² (Thompson-Crispi a kol., 

2014; Laghouaouta a kol., 2022). Jedn§ se o znak, resp. typ znakŢ, kterĨ je sledovanĨ nejenom ve ġlechtŊn², 

ale i v lidsk® medic²nŊ.  
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Obr. 1. PŚ²klad Wrightovy adaptivn² krajiny (Wilke, 2004). 
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Obr. 2. Struktura bovinn²ho receptoru TLR4.  

 
LRR ï opakov§n² bohat§ na leucin, TM ï transmembr§nov§ oblast, TIR ï konzervovan§ oblast homologie 

s interleukinem-1.  

 

 

Obr. 3. Sign§ln² dr§ha toll receptorŢ (zjednoduġeno).  

 
PM ï plazmatick§ membr§na, PNM ï jadern® membr§ny, LRR ï opakov§n² bohat§ na leucin v extracelul§rn² 

ļ§sti molekuly TLR.   
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Obr. 4. Korelace variant genŢ TLR1, -2 a -6 s plemennou hodnotou (EBV) pro 

reprodukļn² a dalġ² znaky u ĻESTR.  

 
Je uvedena hladina signifikance pro test ANOVA. 

K·dov§n² znakŢ:  CYS ï vĨskyt cyst, ERD ï index ranĨch reprodukļn²ch poruch, CE ï snadnost telen², 

CEM ï matern§ln² snadnost telen², PL ï produkļn² dlouhovŊkost, CVI ï index vitality telat. 

 

 

Obr. 5. Model funkļn²ho komplexu produktŢ genŢ TLR1, -2 a -6 (podle Yang & Seki, 

2012). 
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Obr. 6. Adapt®r a hlavn² interaktor bovinn²ch toll-like receptorŢ - myeloidn² 

diferenciaļn² faktor MyD88 (autor Kalifa Samak®). 
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Odhad genomickĨch plemennĨch hodnot s referenļn² populac² 

zahrnuj²c² kr§vy s dom§c² uģitkovost² 

Eva Kaġn§, Ludmila Zavadilov§, Zuzana Krupov§, Luboġ VostrĨ, Josef PŚibyl 
 

Dedikace: PŚ²spŊvek byl vypracov§n v souladu s pl§nem uplatnŊnĨch vĨsledkŢ (PUV-QK1810253/01) 

v r§mci Śeġen² projektu NAZV QK1810253.  

 

 

Souhrn 

V r§mci projektu NAZV QK1810253 byla Śeġena problematika rozġ²Śen² referenļn² populace o kr§vy 

s dom§c² uģitkovost² s c²lem navĨġit spolehlivost n§rodn²ho genomick®ho hodnocen² dojen®ho skotu. 

V prŢbŊhu pŊti let byly optimalizov§ny postupy odbŊru biologick®ho materi§lu, n§sledn® izolace DNA a 

zjiġtŊny SNP genotypy cca 45 tis²c krav a jalovic. Na z§kladŊ SNP genotypŢ byla odhadnuta vysok§ 

homozygotnost holġtĨnsk® populace charakterizovan§ genomickĨm koeficientem pŚ²buznosti FROH mezi 

0,035 a 0,111. Genotypy krav a jalovic byly propojeny s genotypy bĨkŢ a vytvoŚena matice genomick® 

pŚ²buznosti, kter§ je vyuģ²v§na pŚi predikci genomickĨch plemennĨch hodnot (GEPH) znakŢ a vlastnost² 

zahrnutĨch v selekļn²m indexu ļesk® populace holġtĨnsk®ho skotu. Byl posouzen vliv zapojen² samiļ²ch 

SNP genotypŢ do referenļn² populace, kterĨ uk§zal navĨġen² spolehlivosti predikce GEPH v rozmez² 2-5 

%.  

Kl²ļov§ slova: dojenĨ skot; jednokrokov§ genomick§ predikce; genomick§ plemenn§ hodnota 

Summary 

The project NAZV QK1810253 addressed the issue of expanding the reference population to include cows 

with domestic performance to increase the reliability of the national genomic evaluation of dairy cattle. 

The procedures for collecting biological material, subsequent DNA isolation and SNP genotyping of 

approximately 45,000 cows and heifers were optimised over five years. Based on the SNP genotypes, a 

high homozygosity of the Holstein population was estimated, characterised by a genomic inbreeding 

coefficient FROH between 0.035 and 0.111. Female genotypes were combined with bull genotypes, and a 

genomic relationship matrix was created, which is used to predict genomic breeding values (GEBV) of 

traits included in the selection index of the Czech Holstein cattle population. Including genotypes led to a 

2-5% increase in GEBV prediction reliability.  

Keywords: dairy cattle; single-step GBLUP; genomic breeding value 

  



19 

Đvod 

N§rodn² hodnocen² chovnĨch zv²Śat m§ dopad na vĨsledky vġech chovatelŢ. Kl²ļov® je rozpozn§n² 

zv²Śat s ģ§douc²m genetickĨm zaloģen²m pro vlastnosti zahrnut® v chovn®m c²li, kter® je pŚedpokladem 

pro dalġ² zvelebov§n² populace. VĨznamn® zpŚesnŊn² plemen§Śsk® pr§ce pŚinesla genomick§ selekce, kter§ 

pŚedpokl§d§, ģe lze nal®zt genetick® markery propojen® s geny, jeģ ovlivŔuj² projev konkr®tn²ch znakŢ a 

vlastnost². Ploġn® nasazen² informac² o DNA ve ġlechtŊn² hospod§ŚskĨch zv²Śat umoģnil podle Meuwissena 

a kol. (2016) pokrok ve tŚech oblastech: (1) ve vĨvoji genomick® selekce (Meuwissen a kol. 2001; 

VanRaden 2008; Aguilar a kol. 2010), (2) v objevu obrovsk®ho mnoģstv² jednonukleotidovĨch 

polymorfismech (SNP, single nucleotide polymorphisms), a (3) rozvoji vysokopropustnĨch technologi² 

(Illumina, Affymetrix), kter® umoģnily efektivn² a levnŊjġ² genotypov§n² zv²Śat pro des²tky tis²c SNP, kdyģ 

prvn² generace SNP ļipŢ pro rŢzn® druhy zv²Śat obsahovala typicky  50 000 SNP. Predikce genomickĨch 

plemennĨch hodnot (GEPH), tedy vlastn²ho genetick®ho zaloģen² zv²Śat, byla v genomick® selekci 

provedena na z§kladŊ SNP efektŢ odhadnutĨch v referenļn² populaci, tj. skupinŊ zv²Śat se zn§mĨm 

genotypem a fenotypem. Referenļn² populace u dojen®ho skotu sest§valy zprvu pŚedevġ²m z provŊŚenĨch 

genotypovanĨch bĨkŢ, jejichģ plemennou hodnotu bylo moģn® odhadovat s vysokou spolehlivost² 

(Meuwissen a kol. 2016). ZohlednŊn² genomick® informace vedlo k dalġ²mu navĨġen² spolehlivosti 

hodnocen², kter® bylo zļ§sti dan® i t²m, ģe se zpŚesnily ¼daje o pŢvodu zv²Śat ï podle Wellera a kol. (2017) 

byl v dob§ch pŚed vyuģit²m genomiky nespr§vnŊ uveden otec u 5 aģ 12 % zv²Śat. Dostateļn§ pŚesnost 

odhadu (cca 75 % pro znaky produkce) GEPH mladĨch selektovanĨch bĨkŢ vedla ke zkr§cen² generaļn²ho 

intervalu, coģ se stalo z§kladn²m prvkem zrychlov§n² genetick®ho pokroku ï hovoŚilo se jeho 

zdvojn§soben² (Wiggans et al. 2011). NapŚ. v USA se po ġesti letech genomick® selekce zvĨġila selekļn² 

intenzita u znakŢ s n²zkou dŊdivost² a rychlĨ n§rŢst prodŊlaly v populac²ch dojen®ho skotu genetick® 

trendy pro plodnost, d®lku ģivota a zdrav² vemene (Garcia-Ruiz et al. 2016). Genomika tak® umoģnila 

rozġ²Śen² selekļn²ch indexŢ o tŊģko mŊŚiteln® vlastnosti, jako je efektivn² pŚ²jem krmiv nebo produkce 

metanu, kdyģ vlastn² n§kladn® mŊŚen² je provedeno v referenļn² populaci a vĨsledky jsou pŚepoļteny na 

z§kladŊ odhadovanĨch efektŢ SNP (Pryce a kol. 2015). 

NavĨġen² pŚesnosti genomick®ho hodnocen² bylo podm²nŊno kromŊ velikosti referenļn² populace 

tak® vazbou genotypovanĨch zv²Śat s ostatn²mi negenotypovanĨmi zv²Śaty. Vlivem klesaj²c²ch cen 

genotypizace zaļal rŢst pod²l genotypovanĨch krav, a v souļasn® dobŊ nejvŊtġ² pod²l genotypovanĨch 

zv²Śat pŚedstavuj² mlad® jalovice. Pokud je c²lem zvŊtġen² referenļn² populace navĨġen² pŚesnosti 

genomick® predikce, pak mŢģe genotypov§n² dospŊlĨch krav s vlastn² uģitkovost² pomoci: podle Kempera 

a kol. (2015) pŚid§n² 10 000 krav vedlo k cca 5-8% n§rŢstu pŚesnosti v z§vislosti na hodnocen®m znaku. 

SrovnatelnĨ vĨsledek publikovali Lourenco a kol. (2015), kteŚ² upozornili, ģe na pŚedpovŊŅ plemennĨch 

hodnot m§ vliv nejen velikost, ale tak® sloģen² referenļn² populace, kter§ by mŊla zahrnovat jak starġ² 

zv²Śata s velkĨm pod²lem fenotypovĨch informac² a vyġġ² spolehlivost² odhadu konvenļn²ch plemennĨch 

hodnot, tak i velkĨ objem mladĨch zv²Śat. 

 V Ļesk® republice byla v roce 2015 Interbullem validov§na pro pŚedpovŊŅ GEPH jednokrokov§ 

metoda ssGBLUP. Spolehlivost hodnocen² je vġak nepŚ²znivŊ ovlivnŊna trvalĨmi dovozy zahraniļn²ch 

plemen²kŢ, kteŚ² jsou m®nŊ prov§z§ni s dom§c² populac² a kontrolou uģitkovosti. Zahraniļn² bĨci jsou 

nav²c ġlechtŊni do jinĨch vĨrobn²ch a ekonomickĨch podm²nek. Dom§c² hodnocen² je vĨznamn® tak® 

proto, ģe zohledŔuje pŢsoben² interakce genotyp Ĭ prostŚed². Za ¼ļelem navĨġen² pŚesnosti dom§c²ho 

genomick®ho hodnocen² byl proto v roce 2018 zah§jen projekt NAZV QK1810253, zamŊŚenĨ na zapojen² 

genotypŢ dom§c²ch dojnic bezprostŚednŊ nav§zanĨch na kontrolu uģitkovosti. Projekt mŊl ļtyŚi navazuj²c² 
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c²le pokrĨvaj²c² vġechny oblasti, tj. (1) optimalizace odbŊru biologickĨch vzorkŢ a jejich izolaci v kvalitŊ 

vhodn® pro SNP a NGS technologie, (2) hodnocen² genomick® diverzity dom§c² populace, srovn§n² samļ² 

a samiļ² ļ§sti populace, jejich srovn§n² s dalġ²mi svŊtovĨmi populacemi, sestaven² sm²ġen® matice 

pŚ²buznosti H se zahrnut²m genomick® pŚ²buznosti G, (3) sestaven² referenļn² populace krav a (4) predikce 

genomickĨch plemennĨch hodnot s referenļn² populac² krav. 

 

Materi§l a metodika  

 Hodnocen² se zamŊŚilo na populaci holġtĨnsk®ho skotu, kde bylo v dobŊ zapoļet² projektu 

k dispozici cca 1 000 SNP genotypŢ krav. Svazem chovatelŢ holġtĨnsk®ho skotu v ĻR, z.s., byly prŢbŊģnŊ 

poskytov§ny dalġ² stanovovan® genotypy mladĨch zv²Śat, kter® byly na Plemdatu, s.r.o., sestavov§ny do 

souboru kgen001 s prvky 0 (homozygot), 1 (heterozygot), 2 (alternativn² heterozygot) a 5 (nezn§m§ nebo 

chybŊj²c² hodnota). Plemdat d§le poskytl soubory rodokmenŢ hodnocenĨch zv²Śat kdb001 (jedinec, otec, 

matka, datum narozen², plemeno) a soubory uģitkovost², ze kterĨch byla vyuģita pŚedevġ²m datab§ze 

kontroly uģitkovosti kmrp25, datab§ze reprodukce a datab§ze Den²ku nemoc². 

Đprava dat, jejich statistick® hodnocen² a posouzen² systematickĨch vlivŢ vnŊjġ²ho prostŚed² byly 

provedeny v programov®m bal²ku SASÈ v. 9.4. (SAS Institute Inc.) Pro odhad genetickĨch parametrŢ a 

plemennĨch hodnot byl pouģit programovĨ bal²k BLUPF90 (Misztal et al. 2018). Pro hodnocen² byla 

vyuģita jednokrokov§ metoda ssGBLUP, kter§ rozġiŚuje genomickou informaci na negenotypovan§ zv²Śata 

na z§kladŊ spoleļn®ho rozdŊlen² PH a odhadu genov®ho obsahu u negenotypovanĨch zv²Śat podle 

skuteļn®ho genov®ho obsahu u zv²Śat genotypovanĨch. To umoģŔuje modifikace matice pŚ²buznosti A na 

matici H tak, ģe kombinuje rodokmenovou pŚ²buznost s rozd²ly mezi rodokmenovou a genomickou 

pŚ²buznost²: H = A + Aȹ. Aby bylo moģn® pŚedpovŊdŊt GEPH genotypovanĨch zv²Śat bez fenotypŢ, navrhli 

Legarra a kol. (2009) odvodit spoleļnou hustotu PH negenotypovanĨch (u1) a genotypovanĨch (u2) jedincŢ 

jako p(u1, u2) = p(u1 | u2)p(u2). Zde je podm²nŊn® rozdŊlen² p(u1 | u2) odvozeno z rodokmenu napŚ. 

prostŚednictv²m selekļn²ho indexu a p(u2) je zaloģeno pouze na genomick® informaci. Kovariance 

spoleļn®ho rozdŊlen² u1 a u2 je d§no matic² H s inverz² umoģŔuj²c² snadnŊjġ² vĨpoļet: 

ἒ Ἃ
π π
π ἑ Ἃ

, 

kde Ἃ  je inverz² rodokmenov® matice pŚ²buznosti pro genotypovan® jedince. Jak upozorŔuj² Aguilar a 

kol. (2010), matice G je ļasto singul§rn², a nelze ji proto invertovat bez dalġ²ch ¼prav. Jednou z nich je 

pouģit² v§ģen® matice G navrģen® VanRadenem (2008): G = 0.95Gb + 0.05A22, kde Gb je hrub§ genomick§ 

pŚ²buznost. Ta je dan§ jako Gb = ZZË / k, kde Z je incidenļn² matice pro efekty SNP a k ġk§luj²c² parametr 

navrģenĨ VanRadenem (2008) jako k=2Ɇpj(1-pj), kterĨ a priori pŚedpokl§d§ nez§vislost SNP efektŢ. 

Protoģe genomick§ predikce mŢģe bĨt ġk§lov§na nespr§vnŊ, je moģn® vyuģ²t dalġ² faktor ɚ, kterĨ ġk§luje 

rozd²ly mezi rodokmenovou a genomickou informac², vkl§d§ hodnotu matice G obsaģen® v H do nov® 

hodnoty G* = [ɚG-1 + (1- ɚ)A-1
22]

-1 a m²s² tak genomick® informace s rodokmenovĨmi. Kdyģ ɚ = 1 pak 

G* = G; kdyģ ɚ = 0 pak G* = A22 a H = A. 

 

 

VĨsledky a diskuze 

Referenļn² populace 

 Na zaļ§tku Śeġen² projektu bylo v ĻR k dispozici cca 1 000 genotypŢ krav. Poļet genotypovanĨch 

zv²Śat se daŚilo kaģdĨ rok navyġovat, a v roce 2022 narostl na t®mŊŚ 50 tis. jedincŢ, z toho 45 tis. samic, z 
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toho 15 tis. genotypovanĨch jalovic. PŚibliģnŊ 11 tis. genotypovanĨch plemenic jiģ ukonļilo alespoŔ 

prvn²ch 100 dnŢ laktace, evidov§no bylo v²ce neģ 8 tis. ukonļenĨch laktac². Strukturu souboru 

genotypovanĨch zv²Śat podle roku narozen² a pohlav² uv§d² Graf 1. 

Aktivity c²len® na sestaven² referenļn² populace byly zamŊŚeny na maxim§ln² vyuģit² informac² ze 

vġech pouģ²vanĨch ļipŢ. Byl proveden rozbor rozd²lŢ mezi jednotlivĨmi variantami. Na ļipech Illumina 

50k V2 a Affymetrix byly dostupn® nejucelenŊjġ² z§znamy dom§c² i zahraniļn² populace. Druh§ varianta 

ļipu Illumina 50k V3 slouģila ke genotypizaci dom§c² populace krav. Genotypov§n² dojnic na komerļn²m 

ļipu BovineChip v3 Illumina HTS bylo v roce 2020 postupnŊ pŚevedeno na ļip EURO G MD, kterĨ pŚi 

podobn® hustotŊ obsahuje nŊkolik dalġ²ch SNP pro stanoven² QTL. Zpracov§n² a pŚ²prava souboru 

genotypŢ byly provedeny pomoc² vlastn²ho softwaru PxSNP (Kl²mov§ a Kl²ma, 2020). Pro imputaci 

chybŊj²c²ch SNP byl pouģit software FImpute (Sargolzaei et al. 2014), kterĨ pracuje na principu 

klouzav®ho okna sleduj²c²ho podobnost mezi haplotypy sledovanĨch jedincŢ a referenļn² populac². 

Imputace je moģn§ tŚemi rŢznĨmi zpŢsoby, a to (1) rodokmenov§, (2) populaļn² a (3) sm²ġen§. Spolehlivost 

imputace byla vypoļtena stochastickou simulac², kter§ v n§vaznĨch iterac²ch opakovanŊ spouġt² program 

FImpute s n§hodnĨm vĨbŊrem zv²Śat do referenļn² populace. Vliv imputace byl ovŊŚen odhadem GEPH 

na ļtyŚech znac²ch exteri®ru (tŊlesnĨ r§mec, z§vŊsnĨ vaz, chodivost a kondice). K ovŊŚen² byla pouģita 

datab§ze 14 tis. genotypŢ zv²Śat a datab§ze fenotypŢ do roku 2019, kter§ zahrnovala 650 tis. z§znamŢ pro 

kaģdĨ hodnocenĨ znak. Pro z§vŊreļnĨ vĨpoļet byla vybr§na metoda populaļn² a kombinovan® imputace. 

Vliv imputace dat byl ovŊŚen na z§kladŊ validace genomickĨch plemennĨch hodnot a odregresovanĨch 

plemennĨch hodnot u mladĨch bĨkŢ pomoc² procedury GLM/SAS. Validace uk§zala, ģe imputace nemŊla 

vliv na pŚedpovŊdi GEPH. U mladĨch bĨkŢ vġak doġlo ke zvĨġen² spolehlivosti odhadu GEPH prŢmŊrnŊ 

o 1,3 % u tŊlesn®ho r§mce, 1,03 % u z§vŊsn®ho vazu, 0,7 % u chodivosti a 1,1 % u tŊlesn® kondice. 

 
Graf 1: Genotypovan§ zv²Śata podle roku narozen² (M-bĨci, F-kr§vy a jalovice) 

 

Genomick§ diverzita holġtĨnsk® populace 

V populaci holġtĨnsk®ho skotu v ĻR byl sledov§n n§rŢst homozygotnosti a stupeŔ admixie mezi 

populacemi v chovatelsky vyspŊlĨch zem²ch. StupeŔ n§rŢstu homozygotnosti vlivem pŚ²buzensk® 

plemenitby byl hodnocen metodou ñrun of homozygosityò (ROH). Odhady genomick®ho koeficientu 

pŚ²buzensk® plemenitby FROH se pohybovaly mezi 0,035 a 0,111 v z§vislosti na d®lce ROH, a spoleļnŊ 
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s rodokmenovĨm koeficientem Fx = 0,06 uk§zaly, ģe k pŚ²buzensk® plemenitbŊ doch§z² aģ ve 4. generaci 

pŚedkŢ. PŚi studiu homozygotn²ch ¼sekŢ genomu o d®lce 4 Mb byly nalezeny selekļn² sign§ly, ¼seky DNA, 

kter® se u velk® ļ§sti jedincŢ nach§z² v homozygotn² sestavŊ. U tŊchto selekļn²ch sign§lŢ, se oļek§v§, ģe 

vznikaj² vlivem fixace genŢ z dŢsledku selekce a bĨvaj² specifick® pro sledovan® populace. U sledovanĨch 

zv²Śat byly zaznamen§ny nejsilnŊjġ² selekļn² sign§ly na chromozomech BTA10 a BTA20.  

PŚi rozboru admixie na z§kladŊ fixaļn²ho koeficientu FST byly zjiġtŊny jen mal® genetick® rozd²ly. 

NejvŊtġ² vzd§lenosti byly zjiġtŊny mezi jedinci z Irska a ĻR (FST = 0,023) a Irska a Kanady (FST = 0,021). 

Nejmenġ² genetick® rozd²ly byly zjiġtŊny mezi jedinci z NŊmecka a Belgie (FST = 0,0006). Jedinci z ĻR 

byli geneticky nejbl²ģe bĨkŢm z USA (FST = 0,003), kteŚ² jsou hojnŊ vyuģ²v§ni v ļesk® plemenitbŊ. 

AnalĨza uk§zala velkou genetickou podobnost mezi jedinci z jednotlivĨch zem². PodobnĨ vĨsledek 

pŚinesla analĨza zamŊŚen§ na populaļn² struktury holġtĨnsk® metapopulace, zaloģen§ na SNP genotypech 

1 831 jedincŢ, pŚev§ģnŊ bĨkŢ, z Belgie (BLG), Kanady (CAN), Francie (FRA), Chorvatska (HRV), 

NŊmecka (DEU), Irska (IRL), Nizozemska (NED), Slovinska (SLO), Spojen®ho kr§lovstv² (UK), 

ĠvĨcarska (CHE) a SpojenĨch st§tŢ americkĨch (USA), se zvl§ġtn²m z§jmem o urļen² jejich genomov® 

podobnosti s jedinci chovanĨmi na ¼zem² ĻR (301 CZE jedincŢ). Podle oļek§v§n² byla mezi studovanĨmi 

subpopulacemi velmi mal§ genetick§ rozd²lnost. PŚi pouģit² 1. a 2. diskriminaļn² funkce doġlo k oddŊlen² 

populace Chorvatska a Slovinska, a pŚi pouģit² 3. a 4. diskriminaļn² funkce doġlo k oddŊlen² ġvĨcarsk® a 

irsk® populace. Ostatn² populace nebyly oddŊliteln®. Nejbl²ģe ļesk® subpopulaci byla subpopulace USA, 

relativnŊ nejv²ce vzd§len§, s vĨjimkou slovinsk®, chorvatsk®, irsk® a ġvĨcarsk® subpopulace, byla 

subpopulace z Nizozem². Rozd²ly mezi subpopulacemi byly minim§ln² a tvorba genetickĨch skupin na 

z§kladŊ molekul§rnŊ genetickĨch dat by byla prakticky nemoģn§. 

Dalġ² analĨza se zamŊŚila na porovn§n² samļ² a samiļ² subpopulace, do hodnocen² byly pro 

zvĨraznŊn² rozd²lŢ zaŚazeny dalġ² svŊtov® populace, vļetnŊ skupiny krav z Chorvatska a skupina ļeskĨch 

strakatĨch krav. PŚ²buznost populac² byla vyj§dŚena koeficienty FST, FROH, genetickĨmi distancemi dle Nei 

efektivn² velikost² populace, a v²cerozmŊrnĨmi analĨzami. Mezi ļeskĨmi bĨky a kravami byl zjiġtŊn 

vĨznamnĨ rozd²l v hodnotŊ inbreedingu (0,13 vs. 0,09) a v efektivn² velikosti populace (150 vs. 180). 

PodobnŊ vysokĨ stupeŔ inbreedingu (FROH>2Mb=0,111) odhadli v polsk® populaci holġtĨnsk®ho skotu 

Szmatoğa a kol. (2019). Efektivn² velikost s hodnotami nad 100 pŚevyġovala jak minim§ln² hodnotu 

doporuļenou FAO, tak odhady v jinĨch holġtĨnskĨch populac²ch (Sargolzaei a kol. 2008; Doekes a kol. 

2018), a vyk§zala n§rŢst v posledn²ch 10 generac²ch. Je pravdŊpodobn®, ģe budouc² vyuģit² vysoce 

inbredn²ch bĨkŢ povede postupnŊ k vysok® ¼rovni inbreedingu v cel® populaci, coģ mŢģe v®st ke vzniku 

inbredn² deprese. Rozd²ly mezi bĨky a kravami uk§zala i fylogenetick§ s²Š a bayesovsk® shlukov§n² (Obr. 

1.), kde kr§vy tvoŚily odliġnĨ shluk neģ bĨci. Pomoc² FST byly identifikov§ny genomick® oblasti, kde byly 

odliġnosti mezi bĨky a kravami nejv²ce vyj§dŚeny. Geny v tŊchto oblastech ovlivŔuj² zejm®na znaky masa 

a jateļnŊ upravenĨch tŊl. 

 

Genomick® plemenn® hodnoty 

 Referenļn² populace rozġ²Śen§ o genotypy krav byla testov§na v modelech uģ²vanĨch k rutinn²mu 

hodnocen² znakŢ (produkce ml®ka, ml®ļnĨch sloģek a obsah somatickĨch bunŊk) i v novŊ vyv²jenĨch 

postupech (d®lka bŚezosti, zdravotn² znaky). 
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Obr. 1: Vizualizace genetick® podobnosti mezi subpopulacemi ļeskĨch krav (CZEC) a bĨkŢ (CZEB) spolu 

s dalġ²mi subpopulacemi holġtĨnsk®ho skotu (Belgie ï BELB, Kanada ï CANB, Chorvatsko ï HRVC, 

Francie ï FRAB, Nizozem² ï NLDB, Irsko ï IRLB, Velk§ Brit§nie - GBRB, NŊmecko - DEUB, ĠvĨcarsko 

- CHEB, USA - USAB) a ļesk®ho strakat®ho skotu (kr§vy, SIMc). A) Rozd²lnost prezentovan§ pomoc² 

prvn²ch dvou diskriminaļn²ch komponent funkce DAPC. B) Rozd²lnost prezentovan§ tŚet² diskriminaļn² 

komponentou DAPC. C) Rozd²lnost prezentovan§ ļtvrtou diskriminaļn² komponentou DAPC. D) 

Neighbor-Net p§rov® Neiovy genetick® distancemi. 

 

St§vaj²c² model vyuģ²vanĨ k rutinn²mu odhadu PH pro znaky produkce ml®ka byl ladŊn s ohledem na 

zakomponov§n² genomick® informace. V prvn²m kroku byly srovn§ny vĨpoļty rŢznĨmi metodami (tj. 

programov® bal²ky DMU, BLUPF90 a rutinn² vĨpoļet navrģenĨ Mgr. Ļerm§kem pro Plemdat). 

Spolehlivost vĨsledkŢ PH byla navrģena podle hladiny konvergence BLUP Śeġen². Byl provŊŚen soubor 

vstupn²ch uģitkovost² a ovŊŚen postup pŚi tvorbŊ pevnĨch efektŢ. Na z§kladŊ aktualizovan®ho modelu byly 

vypoļteny nov® genetick® parametry pro RRTDM, kterĨ odhaduje PH na z§kladŊ prvn²ch tŚ² normovanĨch 

laktac² s prokl§d§n²m laktaļn²ch kŚivek pomoc² LegendrovĨch polynomŢ. Byly pŚipraveny kovarianļn² 

matice a parametrick® soubory pro BLUPF90.  

Nov® genetick® parametry mŊly vyġġ² spolehlivost s nejvyġġ²m zlepġen²m u somatickĨch bunŊk. NavrģenĨ 

postup byl m®nŊ n§roļnĨ na vĨpoļetn² ļas. PŚestoģe korelace mezi provŊŚovanĨmi vĨpoļty vykazovaly 

shodu vĨsledkŢ, byly u nŊkterĨch jedincŢ zjiġtŊny aģ do dvojn§sobku smŊrodatn® odchylky PH. Pro dalġ² 

vyuģit² byl doporuļen postup zaloģenĨ na LegendrovĨch polynomech tŚet²ho stupnŊ, kdy dojde ke 
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zmenġen² soustavy rovnic cca o jednu tŚetinu, a t²m p§dem k rychlejġ²mu vĨpoļtu pŚi zachov§n² 

spolehlivosti odhadu. 

D®lka bŚezosti je geneticky spojena s prŢbŊhem porodŢ, ale tak® se zdravotn²m stavem kr§vy, jej² 

n§slednou plodnost² a d®lkou produkļn²ho ģivota. Byl pŚipraven postup ¼pravy vstupn²ch dat, kter§ jsou 

k dispozici v datab§zi reprodukce. D®lka bŚezosti byla dopoļtena z data otelen² a data pŚedch§zej²c² 

posledn² inseminace. Byly provŊŚeny pevn® efekty a navrģen model pro genomick® hodnocen², kterĨ 

uvaģuje d®lku bŚezosti jako vlastnost narozen®ho jedince s ohledem na matern§ln² vliv kr§vy a 

opakovatelnost mezi jednotlivĨmi bŚezostmi. Byly odhadnuty genetick® parametry se stŚedn² pŚ²mou 

dŊdivost² (0,49) a n²zkou matern§ln² dŊdivost² (0,05). ZaŚazen² genomick® informace pŚineslo vĨrazn® 

navĨġen² spolehlivosti u mladĨch genotypovanĨch zv²Śat, kter§ dos§hla hodnoty 64 % u mladĨch bĨkŢ a 

0,68 u jalovic. GenetickĨ trend uk§zal postupn® zkracov§n² bŚezosti, kter® bylo do urļit® m²ry 

kompenzov§no prodluģov§n²m matern§ln² sloģky. 

Znaky zdrav² jsou v ļesk® populaci novŊ zav§dŊn®. Jejich sledov§n² neprob²h§ ploġnŊ, ¼daje o 

jejich fenotypech jsou zad§v§ny na z§kladŊ dobrovolnosti cca tŚetinou chovatelŢ. DŊdivosti znakŢ zdrav² 

jsou obecnŊ n²zk®, proto pro jejich vyuģitelnost ve ġlechtŊn² mŢģe bĨt genomick§ informace kl²ļov§.  

 

 
Graf 2: PrŢmŊrn§ pŚesnost GEPH bĨkŢ pro odolnost vŢļi klinick® mastitidŊ odhadovan§ s referenļn² 

populac² zahrnuj²c² GM_1 pouze bĨky, GM_2 bĨky a kr§vy s vlastn²m fenotypem, GM_3 bĨky a 

vġechny genotypovan® kr§vy. 

 

Byl testov§n dopad sloģen² referenļn² populace na spolehlivost hodnocen² odolnosti vŢļi klinick® 

mastitidŊ, nemocem paznehtŢ a reprodukļn²m poruch§m. Do referenļn² populace byli postupnŊ zapojov§ni 

bĨci s dcerami a genotypem, mlad² bĨci s genotypem, kr§vy s genotypem a vlastn²m fenotypem, jalovice 

s genotypem. Byl ovŊŚen dopad vyŚazen² starĨch zv²Śat, kter§ jiģ nemusej² odpov²dat genetick®mu sloģen², 

z referenļn² populace. 

ObecnŊ vedlo zapojen² genomick® informace k vĨznamn®mu navĨġen² spolehlivosti odhadu GEPH 

u mladĨch zv²Śat bez vlastn²ho fenotypu, a to aģ na dvojn§sobek ve srovn§n² s konvenļn²m odhadem. 

Pokud se vyuģily pouze SNP genotypy bĨkŢ, doġlo k vĨznamn®mu n§rŢstu spolehlivosti GEPH otcŢ krav 

s fenotypem, a tak® u mladĨch bĨļkŢ ï kandid§tŢ selekce. ZaŚazen² genotypovanĨch krav s vlastn²m 
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fenotypem m²rnŊ navĨġilo prŢmŊrnou spolehlivost odhadu v cel®m souboru zv²Śat (jedinci s fenotypem + 

3 generace pŚedkŢ), narostla zejm®na spolehlivost odhadu u genotypovanĨch krav, a to zhruba na 

dvojn§sobek ve srovn§n² s kravami bez genotypu. V nŊkterĨch pŚ²padech stŚedn² spolehlivosti odhadŢ 

mladĨch krav pŚevyġovaly spolehlivosti mladĨch bĨkŢ, coģ naznaļovalo jejich lepġ² propojen² s dom§c² 

populac² propojenou s kontrolou uģitkovosti. PŚ²nos rozġ²Śen² referenļn² populace jersey o genotypy krav 

konstatovali napŚ. Gao a kol. (2015), kteŚ² zjistili nejvyġġ² zisk ve spolehlivosti odhadu kombinaci bĨkŢ se 

vġemi genotypovanĨmi kravami. Pozitivn² dopad genotypovanĨch krav v referenļn² populaci zjistili na 

z§kladŊ simulaļn² studie tak® Thomasen a kol. (2020), kteŚ² n§slednŊ zaznamenali n§rŢst genetick®ho zisku 

a sn²ģen² hodnoty inbreedingu. 

 

Z§vŊr 

 Genotypov§n² na bovinn²ch SNP ļipech umoģnilo rozġ²Śen² referenļn² populace o kr§vy s dom§c² 

uģitkovost² a doplnŊn² genotypŢ mladĨch bĨkŢ a jalovic. Na z§kladŊ analĨzy genomickĨch ¼dajŢ byla 

zjiġtŊna vysok§ homozygotnost zejm®na samļ² ļ§sti populace, kter§ byla bl²zk§ holġtĨnsk® populaci USA 

a odzrcadlila tak intenzivn² import plemenn®ho materi§lu. I relativnŊ n²zkĨ pod²l genotypovanĨch zv²Śat 

vĨznamnŊ ovlivnil hodnocen² velk®ho poļtu negenotypovanĨch jedincŢ propojenĨch sm²ġenou matic² 

pŚ²buznosti H. VĨznamnĨ byl zejm®na pŚ²spŊvek bĨkŢ, kteŚ² se s vysokĨm poļtem potomkŢ prom²tnou ve 

vŊtġ²m pod²lu populace. U krav nelze oļek§vat podobnŊ vysokĨ pŚ²spŊvek, zejm®na kdyģ se jedn§ o 

navĨġen² spolehlivosti odhadu n²zce dŊdivĨch znakŢ. PŚi vyġġ²ch poļtech genotypovanĨch samiļ²ch 

jedincŢ v referenļn² populaci se jejich pŚ²spŊvek k navĨġen² spolehlivosti pohyboval v prŢmŊru mezi 2 ï 

5 % a jeho dopad byl vĨznamnŊjġ² u mladĨch genotypovanĨch jedincŢ. 
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Souhrn 

C²lem pŚ²spŊvku je vĨpoļet ukazatelŢ obecn® odolnosti u krav a vyhodnocen² vlivŢ na nŊ pŢsob²c²ch. Pro 

stanoven² indik§torŢ obecn® odolnosti u krav byla vyuģita data o denn²ch n§doj²ch. Po editaci zŢstalo v 

souboru 254 141 ¼dajŢ o denn²ch n§doj²ch ze sedmi podnikŢ, z let 2022 aģ 2023. Podniky vyuģ²valy tŚi 

technologie dojen², doj²rnu, robotickou doj²rnu a doj²c² roboty. Pro vĨpoļet predikovan® laktaļn² kŚivky u 

jednotlivĨch laktac² byla pouģita regresn² funkce popsan§ LegendrovĨmi polynomy tŚet²ho  stupnŊ. 

Kol²s§n² uģitkovosti popsaly celkem ļtyŚi parametry, a to variance denn²ho n§doje, a d§le tŚi ukazatele 

definovan® na z§kladŊ odchylek skuteļn® uģitkovosti od predikovan® laktaļn² kŚivky, konkr®tnŊ variance, 

lag-1 autokorelace a ġikmost odchylek. Vġechny hodnocen® ukazatele byly statisticky vĨznamnŊ ovlivnŊny 

systematickĨmi efekty prostŚed² jako je podnik (potaģmo vyuģit§ technologie dojen²), rok a obdob² otelen², 

poŚad² laktace a prŢmŊrn§ uģitkovost dojnice. Byly tak® shled§ny patrn® rozd²ly mezi hodnocenĨmi 

plemennĨmi skupinami. PŚi dalġ²ch analĨz§ch, tj. pŚi odhadech genetickĨch parametrŢ i genomickĨch 

plemennĨch hodnot, bude tŚeba tyto efekty zohlednit v modelovĨch rovnic²ch.  

Kl²ļov§ slova: dojenĨ skot; obecn§ odolnost; laktaļn² kŚivka; denn² dojivost 

 

Summary 

The paper aims to calculate indicators of resilience in cows and evaluate the effects on them. After 

editing, 254,141 data on daily milk yield from seven farms from 2022 to 2023 remained in the file. The 

farms used three milking technologies: a milking parlour, a robotic milking parlour, and milking robots. 

A regression function described by Legendre polynomials of the third degree was used to calculate the 

predicted lactation curve for individual lactations. The yield fluctuations were represented by four 

parameters in total, namely the variance of daily milk yield, as well as three indicators defined based on 

deviations of actual yield from the predicted lactation curve, namely variance, lag-1 autocorrelation and 

skewness of deviations. All evaluated indicators were statistically significantly influenced by systematic 

effects of the environment, such as the farm (thus the milking technology used), the year and calving 

season, the order of lactation and the average productivity of the dairy cow. Noticeable differences were 

also found between the breed groups. In further analyses, i.e., the model equations must consider these 

effects in estimating genetic parameters and genomic breeding values. 

Keywords: dairy cattle; resilience; lactation curve; daily milk yield 
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Đvod 

RychlĨ rozvoj technologi² a ġ²Śen² n§strojŢ precizn²ho zemŊdŊlstv² v chovech hospod§ŚskĨch zv²Śat 

vede k bezprecedentn²mu n§rŢstu objemu a dostupnosti dat. Jedn§ se o vĨstupy z plnŊ automatizovanĨch 

syst®mŢ nebo fenotypizaļn²ch platforem zaloģenĨch na digit§ln²ch sn²mc²ch, senzorech, zvuc²ch, 

bezpilotn²ch syst®mech a neinvazivn²m poļ²taļov®m vidŊn², kter® v kombinaci s bohatĨmi molekul§rn²mi 

informacemi z oblasti genomiky, transkriptomiky, proteomiky ļi metabolomiky a ¼daji o chovatelskĨch 

podm²nk§ch mohou pŚispŊt k monitorov§n² a Ś²zen² chovu v re§ln®m ļase pomoc² informac² na m²ru. Tato 

data jsou d§le vĨznamnĨm zdrojem informac² pro oblast vĨzkumu: umoģŔuj² l®pe porozumŊt sloģitĨm 

interakc²m a z§kladn²m biologickĨm a fyziologickĨm procesŢm u hospod§ŚskĨch zv²Śat prostŚednictv²m 

pŚesnŊjġ² definice, standardizace a automatizovan®ho shromaģŅov§n² z§znamŢ o ekonomicky 

vĨznamnĨch znac²ch a vlastnostech, jejichģ vĨvoj je mapov§n od genov® exprese aģ k fin§ln²mu produktu. 

Jednou z novŊ popisovanĨch vlastnost², jej²ģ hodnocen² ¼zce souvis² s dostupnost² tohoto typu dat, je 

obecn§ odolnost zv²Śat. 

Obecn§ odolnost je definovan§ jako schopnost odol§vat nebo bĨt jen minim§lnŊ zasaģen 

kr§tkodobĨmi ruġivĨmi vlivy, pŚ²padnŊ se po jejich odeznŊn² co nejrychleji vr§tit do pŢvodn²ho stavu 

(Colditz a Hine, 2016; Berghof a kol. 2019). Ļetnost takovĨch ruġivĨch vlivŢ (vlny veder, kvalita krmiva, 

vĨskyt patogenŢ atp.) narŢst§ v souvislosti s dopady klimatick® zmŊny. Je proto dŢleģit® zlepġovat obecn® 

odolnosti dojnic, a jednou z moģnost², jak dos§hnout tohoto c²le, je genetick§ selekce. Genetick§ selekce 

je podm²nŊna pŚesnou definic² ukazatelŢ obecn® odolnosti a jejich vyļ²slen²m. Koncept obecn® odolnosti 

¼zce souvis² s konceptem robustnosti. Jak robustnost, tak i obecn® odolnosti jsou souļ§st² adaptability 

zv²Śat. Zat²mco robustnost vyjadŚuje schopnost zv²Śete vyk§zat dobrou uģitkovost/vĨkonnost i v 

dlouhodobŊ nepŚ²znivĨch podm²nk§ch prostŚed², obecn® odolnosti se vztahuje ke kr§tkodobŊ, n§razovŊ 

pŢsob²c²m stresorŢm (Colditz a Hine, 2016; Llonch a kol. 2020). Na zvl§d§n² kr§tkodobĨch ruġivĨch vlivŢ 

se pod²l² cel§ Śada procesŢ, od jejich vn²m§n² prostŚednictv²m neurosenzorŢ, chemosenzorŢ a 

imunosenzorŢ, pŚes jejich integraci, tvorbu emoc² a zapojen² fyziologickĨch, behavior§ln²ch, imunitn²ch, 

kognitivn²ch a morfologickĨch reakc², kter® organismus br§n² proti jejich pŢsoben² (Colditz a Hine, 2016). 

Odolnost je tak velmi komplexn² vlastnost, kter§ se v praxi vyznaļuje stabiln²mi, pŚimŊŚenŊ silnĨmi 

projevy ģivotn²ch funkc² bez vĨraznĨch odchylek od standardn²ho prŢbŊhu. Jak upozorŔuj² Llonch a kol. 

(2020) a potvrzuj² vĨsledky Poppe a kol. (2022), odolnost mŢģe bĨt spojen§ s konkr®tn²m typem stresoru, 

a napŚ²klad dojnice odoln§ vŢļi tepeln®mu stresu nemus² dobŚe zvl§dat infekļn² onemocnŊn². Kl²ļov® je 

vybrat mŊŚenou odezvu tak, aby byla dostateļnŊ reprezentativn²: Poppe a kol. (2022) doporuļuj² 

neomezovat se pŚi mŊŚen² odolnosti pouze na jeden znak, ale doplnit dalġ² indik§tory s pŚidanou hodnotou, 

kter® pokryj² dalġ² moģn§ hlediska obecn® odolnosti. Podle Llonche a kol. (2020) je moģn® mapovat jak 

strategie, kterĨmi se dojnice vyrovn§vaj² s pŢsoben²m stresoru (napŚ. omezen² aktivity, sn²ģen² pŚ²jmu 

krmiva), tak i dŢsledky takto zmŊnŊn®ho chov§n² (sn²ģen§ uģitkovost, hmotnost, tŊlesn§ kondice atp.). 

 Abychom byli schopn² urļit rozsah a d®lku trv§n² reakce, je nezbytn® mŊŚit vybran® vlastnosti 

dlouhodobŊ a pokud moģno nepŚetrģitŊ tak, aby zachytily jedince pŚed, v prŢbŊhu i po odeznŊn² pŢsoben² 

stresoru. U dojen®ho skotu se vĨvoj ukazatelŢ obecn® odolnosti zamŊŚil hlavnŊ na denn² z§znamy produkce 

ml®ka (Elgersma a kol. 2018; Poppe a kol. 2020; Chen a kol. 2023), kter® jsou objektivnŊ mŊŚiteln® a 

snadno dostupn® ve velk®m mnoģstv² za bŊģnĨch provozn²ch podm²nek. 

Prvn² studii zamŊŚenou na vyuģit² dat z automatickĨch dojic²ch syst®mŢ pro definov§n² znakŢ 

odolnosti dojnic provedli Elgersma a kol. (2018), kteŚ² vyhodnotili tŚi ukazatele popisuj²c² kol²s§n² denn²ho 

n§doje: (1) poļet poklesŢ uģitkovosti za laktaci na z§kladŊ klouzav®ho prŢmŊru, (2) poļet poklesŢ 
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uģitkovosti na z§kladŊ regrese a (3) pŚirozenĨ logaritmus rozptylu denn²ch n§dojŢ kr§vy LnVar_R do 335 

dne laktace. DŊdivost znakŢ poklesu byla 0,08 pro klouzavĨ prŢmŊr a 0,06 pro regresi, dŊdivost 

pŚirozen®ho logaritmu rozptylu dos§hla hodnoty 0,10. Genetick§ korelace mezi znaky poklesu (0,87) 

uk§zala na jejich vysokou genetickou podobnost, zat²mco genetick§ korelace obou znakŢ s pŚirozenĨm 

logaritmem rozptylu (0,32-0,26) ukazuje na geneticky odliġn® znaky, a tedy rŢzn® sloģky odolnosti.  

Pro nalezen² nejlepġ²ho indik§toru odolnosti byly vypoļteny parci§ln² genetick® korelace a relativn² 

pŚ²spŊvek ke spolehlivosti odhadu znakŢ plodnosti, zdrav² a dlouhovŊkosti. NejsilnŊjġ² vazba byla nalezena 

mezi LnVar_R a zdrav²m vemene, ket·zou a dlouhovŊkost², a tak® relativn² pŚ²spŊvek ke spolehlivosti 

odhadu uk§zal, ģe LnVar_R obsahuje nov® informace, kter® lze vyuģ²t pŚi predikci zdrav² vemene, ket·zy 

a dlouhovŊkosti, a to i v pŚ²padŊ, ģe je jiģ zohlednŊn prŢmŊrnĨ n§doj a perzistenci laktace. 

NevĨhodou pŚedchoz²ho zpŢsobu je to, ģe nezohledŔuje pŚirozen®, fyziologick® zmŊny uģitkovosti 

v prŢbŊhu laktace. Berghof a kol. (2019) proto navrhli mŊŚit obecnou odolnost na z§kladŊ odchylek mezi 

oļek§vanou a skuteļnou uģitkovost² (rezidu²) v urļit®m ļasov®m obdob². Celkem ļtyŚi vybran® indik§tory 

zahrnovaly (1) rozptyl odchylek, kterĨ vyjadŚuje dopad nepŚ²zniv®ho vlivu. N²zkĨ rozptyl ukazuje na 

zv²Śata nezasaģen§ nebo neovlivnŊn§ stresorem. (2) Autokorelace, tj. vz§jemn§ z§vislost odchylek od 

oļek§van®ho prŢbŊhu, odhaluje d®lku pŢsoben² nepŚ²znivĨch vlivŢ. Pokud je autokorelace bl²zk§ 0, 

n§sledn® stavy jsou na sobŊ nez§visl®, a znamen§ to, ģe zv²Śata buŅ nejsou vystavena stresovĨm vlivŢm, 

nebo jsou schopn§ se velmi rychle zotavit. Hodnoty autokorelace bl²ģ²c² se +1 vyjadŚuj² podobnost 

n§slednĨch stavŢ a ukazuj² na pomal® zotavov§n² zv²Śat vystavenĨch stresovĨm vlivŢm. Naopak hodnoty 

bl²ģ²c² se -1 vyjadŚuj², ģe n§sledn® stavy jsou v podstatŊ opaļn®, a mohou uk§zat na velmi rychlou aģ 

pŚekotnou reakci na stresory, jakou je napŚ. kompenzaļn² rŢst. (3) Ġikmost odchylek ud§v§ smŊr odchylek 

produkce od jejich pŚedpokl§dan® vĨġe, tj. sn²ģen² produkce u zv²Śat se z§pornou ġikmost², nulovĨ dopad 

stresorŢ pŚi ġikmosti rovn® 0 a pozitivn² reakci na vlivy prostŚed² v pŚ²padŊ ġikmosti kladn®. (4) Sklon 

reakļn² normy je ļasto vyuģ²v§n pŚi popisu pŢsoben² infekļn²ho tlaku (Doeschl-Wilson a kol. 2021) nebo 

tepeln®ho stresu (Mulder, 2016). Hodnoty bl²zk® nule charakterizuj² zv²Śata nezasaģen§ pŢsoben²m 

nepŚ²znivĨch vlivŢ, zat²mco strmŊjġ² sklon reakļn² normy odpov²d§ silnŊjġ²mu dopadu stresorŢ.  

Vyuģitelnost tŚ² vĨġe navrģenĨch indik§torŢ, tj. LnVar, autokorelace, ġikmosti odchylek a pro srovn§n² 

tak® logaritmovan®ho rozptylu uģitkovosti LnVar_R hodnocen®ho dŚ²ve Elgersmou a kol. (2018), ovŊŚili 

v podm²nk§ch nizozemsk® populace holġtĨnsk®ho skotu Poppe a kol. (2020). VĨsledky byly z§visl® na 

metodŊ predikce oļek§van® uģitkovosti, kde byly srovn§ny neparametrick® metody (klouzavĨ prŢmŊr a 

pohyblivĨ medi§n) s metodami zaloģenĨmi na modelov§n² laktaļn² kŚivky (Wilminkova laktaļn² kŚivka, 

kvantilov§ polynomi§ln² regresn² metoda). Nejzaj²mavŊjġ²m ukazatelem byl LnVar, kterĨ mŊl nejvyġġ² 

dŊdivost (h2=0,20-0,24) a spoleļnŊ s LnVar_R uk§zali nejsilnŊjġ² genetick® korelace se znaky zdrav², 

dlouhovŊkosti, plodnosti, metabolickĨmi a produkļn²mi znaky, kter® jsou pro definov§n² toho, co 

oļek§v§me od odolnĨch zv²Śat, kl²ļov®. DŊdivost autokorelace byla n²zk§ (h2=0,06-0,09), a jej² hodnoty 

bl²zk® nule byly geneticky propojeny s lepġ²mi parametry zdrav², plodnosti, dlouhovŊkosti, vyġġ²m 

pŚ²jmem suġiny, vyġġ²m sk·re tŊlesn® kondice a niģġ² produkc² ml®ka. Jednalo se vġak o slab® vazby 

s genetickĨmi korelacemi v intervalu od -0,21 do 0,20. Vyuģitelnost ġikmosti odchylek se vzhledem 

k zanedbateln® dŊdivosti (0,01-0,02) a n²zkĨm, ļasto nepŚedv²datelnĨm genetickĨm korelac²m uk§zala bĨt 

omezen§. Genetick® korelace mezi analyzovanĨmi ukazateli byly n²zk®, coģ potvrdilo, ģe se jedn§ o 

geneticky odliġn® vlastnosti, a tedy rŢzn® sloģky odolnosti. V pŚ²padŊ LnVar, kterĨ vyjadŚuje dopad 

stresoru, a autokorelace indikuj²c² rychlost zotaven² navrhli Poppe a kol. (2020) jejich propojen² ve 

spoleļn®m indexu. 
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Hodnocen² LnVar a autokorelace se d§le objevuje v pr§ci Chen a kol. (2023), kteŚ² nav²c sledovali 

ļetnost vĨskytu naruġen² produkce a akumulovan® ztr§ty ml®ka bŊhem nich. Tito autoŚi se zamŊŚili na 

porovn§n² ukazatelŢ odolnosti napŚ²ļ prvn²ch tŚ² laktac² a zjistili, ģe zat²mco genetick® korelace odolnosti 

mezi 2. a 3. laktac² jsou siln® (0,88-0,96), odolnost na 1. laktaci korelovala s ostatn²mi slabŊji (0,34-0,88). 

Ukazatele odolnosti na rŢznĨch laktac²ch tak lze povaģovat za rŢzn® znaky, kter® mohou podchytit 

dodateļn® biologick® mechanismy v§zan® na st§dium rŢstu a vĨvoje dojnice. 

C²lem pŚedkl§dan®ho pŚ²spŊvku je vĨpoļet ukazatelŢ obecn® odolnosti u krav a vyhodnocen² vlivŢ na 

nŊ pŢsob²c²ch. 

 

Materi§l a metodika 

Datov® zdroje 

 Pro stanoven² indik§torŢ obecn® odolnosti u jednotlivĨch zv²Śat byla vyuģita data o denn²ch 

n§doj²ch pŚibliģnŊ o velikosti 1 mil. z§znamŢ z intern² datab§ze VĐĢV, kter§ uchov§v§ denn² n§doje ze 

spolupracuj²c²ch zemŊdŊlskĨch podnikŢ. Po editaci, kter§ se tĨkala minim§ln²ho poļtu z§znamŢ na laktaci, 

sledov§n² n§dojŢ od poļ§tku laktace, kontinu§ln² sledov§n² dojivosti apod., zŢstalo v souboru 254 141 

¼dajŢ o denn²ch n§doj²ch ze sedmi podnikŢ, z let 2022 aģ 2023. Podniky, celkem 7, vyuģ²valy tŚi rŢzn® 

technologie dojen², doj²rnu, robotickou doj²rnu a doj²c² roboty. Rozloģen² laktac² mezi podniky a typy 

dojen² zn§zorŔuje Graf 1. 

 

 
 

A-G ï hodnocen® podniky a poļty sledovanĨch dojnic; technologie dojen²: 4 podniky s AMS, tj. dojic²m robotem, 

1 podnik s kruhovou robotickou doj²rnou, 2 podniky s konvenļn² doj²rnou. 

 

 

Do vĨpoļtu byly pouģity prvn² aģ des§t§ laktace, kdyģ ļtvrt§ aģ des§t§ laktace byly slouļeny do jedn® 

tŚ²dy, jak je pops§no v tabulce 1. Na kaģdou kr§vu pŚipadla pouze jedna laktace. 

 

Tab. 1 Poļty pouģitĨch laktac² (krav). 
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Plemenn§ pŚ²sluġnost je pops§na v Tab. 3, pŚiļemģ poļet ļistokrevnĨch jedincŢ plemene ļesk® 

strakat® (C100) byl 99 a plemeno holġtĨnsk®ho (H100) 757 krav. Skupina kŚ²ģencŢ (K) je pŚedstavov§na 

jedinci, u kterĨch ani jedno plemeno vĨraznŊ nepŚevaģuje. TŚi sledovan® podniky byly zamŊŚeny na chov 

holġtĨnsk®ho skotu, jeden podnik choval ļesk® strakat® plemeno, na dvou farm§ch byla zastoupena obŊ 

plemena, na jedn® pŚev§ģnŊ rŢznopod²lov² kŚ²ģenci obou plemen. 

 

Tab. 3: Poļty sledovanĨch dojnic podle plemene 

Plemenn§ skupina Ļetnost Relativn² ļetnost (%) 

C Ó 75 (C) 111 11,78 

H Ó 75 (H) 801 85,03 

C Ĭ H (K) 30 3,18 

C ï ļesk® strakat®; H ï holġtĨnsk®; K ï kŚ²ģenky 

 

Obdob² otelen² je soustŚedŊno pŚev§ģnŊ do konce roku 2022, kdy byl zah§jen sbŊr dat, a prvn² 

poloviny roku 2023 (viz Tab. 4). 

 

Tab. 4: Rok a obdob² otelen² 

  Obdob² otelen² v mŊs²c²ch roku  

  ledenïbŚezen dubenïļerven ļervenecïz§Ś² Ś²jenïprosinec Souļet 

Rok   

otelen² 

2022 0 23 47 214 284 

2023 359 299 0 0 658 

 Souļet 359 322 47 214 942 

 

Poļet Pod²l % 

1. laktace 351 37,26 

2. laktace 238 25,27 

3. laktace 142 15,07 

4. - 10. laktace 221 22,40 

0 20 40 60 80 100 120 140

Graf 2: Ļetnost poŚad² laktace 4 aģ 10
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Predikce laktaļn² kŚivky a stanoven² odchylek od predikovan® uģitkovosti 

Prvn² krokem pŚi pŚ²prava ukazatelŢ obecn® odolnosti bylo definov§n² laktac² a n§dojŢ za laktaci. 

Vzhledem k omezen®mu poļtu namŊŚenĨch hodnot bylo pŚistoupeno k pouģit² podsouborŢ o rŢzn® d®lce 

laktace: do 150 dnŢ, v rozpŊt² od 150 do 250 dnŢ a 305 dnŢ. Z§sadn² poģadavek byl, aby vģdy byl 

podchycen poļ§tek laktace minim§lnŊ p§tĨ den laktace a poļet chybŊj²c²ch n§dojŢ nepŚesahoval 17,8 % tj. 

pro tento soubor 10 % veġkerĨch laktac² mŊlo vyġġ² pod²l chybŊj²c²ch n§dojŢ. 

Jak je zŚejm® z Tab. 5, nejniģġ² poļty laktac² byly analyzov§ny pro laktaci o d®lce do 150 dnŢ a do 

305 dnŢ. Kategorie v ġirġ²m rozpŊt² 150-250 dnŢ m§ vyġġ² poļet na ¼kor srovnatelnosti hodnot ukazatelŢ 

obecn® odolnosti, protoģe d®lky laktac² jsou v rozpŊt² sto dnŢ. 

 

Tab. 5: D®lka analyzovan® laktace  

D®lka laktace ve dnech Poļet Pod²l 

(%) 

PrŢmŊrnĨ 

poļet 

n§dojŢ 

PrŢmŊrn§  

d®lka  

ve dnech 

150 dnŢ  183 19.43 132,6 137,1 

150-250 dnŢ 498 52.87 184,9 198,0 

305 dnŢ  261 27.71 257,0 280,0 

 

Pro vĨpoļet predikovan® laktaļn² kŚivky u jednotlivĨch laktac² byla pouģita regresn² funkce popsan§ 

LegendrovĨmi polynomy tŚet²ho  stupnŊ.  

Predikce laktaļn² kŚivky je standardnŊ zaloģena na regresn²ch funkc²ch. N§hodn§ regresn² funkce 

s LegendrovĨm polynomem tŚet²ho ļi ļtvrt®ho stupnŊ (Jacobsen et al. 2002; Oliveira et al. 2019) m§ tuto 

funkci 

ὣВ Ὧᶮ ὼ,  

 

kde x je standardizovanĨ laktaļn² den t podle vzorce x=2(t-tmin )/(tmax-tmin)-1, kde tmin a tmax jsou minim§ln² 

a maxim§ln² hodnoty dnŢ laktace pouģit® ve vyhodnocen², ki jsou odhadnut® koeficienty laktaļn² kŚivky, 

parametr ɲ i(x) je normalizovanĨ polynom, kterĨ je vypoļten podle vzorce 

 

ᶮ ὼ   ὖ ὼ, 

kde Pn (x) je polynom stupnŊ n. 

 
 

VĨpoļet odchylek denn² uģitkovosti 

Predikce oļek§van® uģitkovosti pomoc² n§hodn® regrese s LegendrovĨm polynomem 3. stupnŊ byla 

provedena procedurou Proc Reg (SAS/STAT software, È9.4). Odchylky denn²ho n§doje jsou dopoļteny 

pro kaģdou dojnici jako rozd²ly mezi predikovanou a skuteļnou hodnotou n§doje. Z§porn® odchylky 

znamenaj², ģe skuteļn§ uģitkovost je niģġ² neģ predikovan§. Denn² odchylky (rezidua) d§le slouģ² pro 
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vĨpoļet vlastn²ch indik§torŢ obecn® odolnosti: variance odchylek, autokorelace odchylek a ġikmosti 

odchylek.  

 

Indik§tory obecn® odolnosti 

Na z§kladŊ nejdostupnŊjġ² a v populaci rutinnŊ mŊŚen® vlastnosti ï denn²ho n§doje ï byly stanoveny ļtyŚi 

moģn® indik§tory obecn® odolnosti dojnic pro kaģdou hodnocenou laktaci:  

1. pŚirozenĨ logaritmus rozptylu denn²ch n§dojŢ - LnVar_R,  

2. pŚirozenĨ logaritmus rozptylu odchylek od oļek§van® uģitkovosti - LnVar,  

3. autokorelace odchylek od oļek§van® uģitkovosti - rauto  

4. ġikmost odchylek od oļek§van® uģitkovosti ï ġikmost 

 

Jako pomocnĨ ukazatel uģitkovosti byl pro kaģdou laktaci stanoven prŢmŊr denn²ch n§dojŢ za laktaci.  

Vyhodnocen² pevnĨch efektŢ st§do, typ dojen², podnik, rok a obdob² otelen², vĨġe uģitkovosti, plemenn§ 

pŚ²sluġnost bylo provedeno metodou zobecnŊnĨch nejmenġ²ch ļtvercŢ pŚi pouģit² Proc GLM (SAS/STAT 

software, È9.4). Pro zpracov§n² souborŢ a dalġ² analĨzy byl pouģit statistickĨ program SAS (SAS/STAT 

software, È9.4). Autokorelace byly vypoļteny v programu Excel, pouģity lag-1 autokorelace. 

 

VĨsledky a diskuze 

Pro vlastn² vyhodnocen² jsme vypoļetli z§kladn² statistick® ukazatele pro indik§tory obecn® 

odolnosti zvl§ġŠ pro jednotliv® d®lky laktace. Z Tab. 6 aģ 8 plyne, ģe prŢmŊr logaritmu variance denn² 

uģitkovosti LnVar_R je vyġġ² neģ prŢmŊr logaritmu variance odchylek od oļek§van® uģitkovosti LnVar. 

PrŢmŊr autokorelac² rauto je kladnĨ, prŢmŊr ġikmosti je z§pornĨ. PrŢmŊr denn² uģitkovosti je velmi podobnĨ 

pro vġechny d®lky laktace. SD je nejvyġġ² u ukazatelŢ pro d®lku laktace do 305 dnŢ a pro prŢmŊr denn² 

uģitkovosti u laktace do 150 dnŢ. 

 

Tab. 6: Z§kladn² statistick® hodnoty pro ukazatele obecn® odolnosti pro d®lku laktace do 150 dnŢ 

Ukazatel obecn® odolnosti  N PrŢmŊr SD Min Max 

Logaritmus variance denn² uģitkovosti 183 3,64 0,70 2,02 5,53 

Logaritmus variance odchylek od oļek§van® uģitkovosti 183 2,88 0,94 0,98 5,17 

Autokorelace odchylek od oļek§van® uģitkovosti 183 0,21 0,32 -0,46 0,81 

Ġikmost odchylek od oļek§van® uģitkovosti 183 -0,67 0,78 -4,18 2,00 

PrŢmŊr denn² uģitkovosti 183 39,04 7,31 12,81 57,70 

N ï poļet pozorov§n²; SD smŊrodatn§ odchylka; Min ï minim§ln² hodnota; Max ï maxim§ln² hodnota 

 

Tab. 7: Z§kladn² statistick® hodnoty pro ukazatele obecn® odolnosti pro d®lku laktace do 250 dnŢ 

Ukazatel obecn® odolnosti  N PrŢmŊr SD Min Max 

Logaritmus variance denn² uģitkovosti 498 3,73 0,74 1,33 6,16 

Logaritmus variance odchylek od oļek§van® uģitkovosti 498 2,93 0,87 0,74 5,45 

Autokorelace odchylek od oļek§van® uģitkovosti 498 0,23 0,32 -0,53 0,86 

Ġikmost odchylek od oļek§van® uģitkovosti 498 -0,86 0,88 -3,90 2,42 

PrŢmŊr denn² uģitkovosti 498 39,82 6,86 17,36 58,99 

N ï poļet pozorov§n²; SD smŊrodatn§ odchylka; Min ï minim§ln² hodnota; Max ï maxim§ln² hodnota 
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Tab. 8: Z§kladn² statistick® hodnoty pro ukazatele obecn® odolnosti pro d®lku laktace do 305 dnŢ 

Ukazatel obecn® odolnosti  N PrŢmŊr SD Min Max 

Logaritmus variance denn² uģitkovosti 261 4,35 1,08 1,83 6,18 

Logaritmus variance odchylek od oļek§van® uģitkovosti 261 3,58 1,22 1,35 5,51 

Autokorelace odchylek od oļek§van® uģitkovosti 261 0,34 0,28 -0,54 0,85 

Ġikmost odchylek od oļek§van® uģitkovosti 261 -0,86 1,14 -3,72 1,00 

PrŢmŊr denn² uģitkovosti 261 39,62 6,75 15,26 54,39 

N ï poļet pozorov§n²; SD smŊrodatn§ odchylka; Min ï minim§ln² hodnota; Max ï maxim§ln² hodnota 

 

PŚirozen® logaritmy obou varianc² pŚibl²ģily rozdŊlen² jejich ļetnost² norm§ln²mu rozdŊlen², jak 

ilustruje Graf 3 pro logaritmus variance denn²ho n§doje. Graf 4 ukazuje rozdŊlen² ļetnost² lag-1 

autokorelac² v souboru, kter® vyk§zaly ploġġ² neģ norm§ln² rozdŊlen² s pŚevahou kladnĨch hodnot a 

druhotnĨm peakem v z§pornĨch hodnot§ch. Naopak z Grafu 5 vyļteme, ģe u ġikmosti odchylek 

hodnocenĨch na z§kladŊ laktac² do 150. dne pŚevaģovaly z§porn® hodnoty, coģ platilo i pro ostatn² 

hodnocen® d®lky laktac². 

 

Graf 3: Rozloģen² ļetnost² pro pŚirozenĨ logaritmus variance denn²ho n§doje LnVar_R pro laktace o d®lce 

150 dnŢ. 

 
 

Graf 4: Rozloģen² ļetnosti pro lag-1 autokorelaci odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky pro laktace o 

d®lce 150 dnŢ. 
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Graf 5: Rozloģen² ļetnosti pro ġikmost odchylek od oļek§van® uģitkovosti pro laktace o d®lce 150 dnŢ. 
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Obr. 1: Srovn§n² odchylek skuteļn®ho n§doje od n§doje predikovan®ho n§hodnou regres² s LegendrovĨm 

polynomem pro hodnoty autokorelace rauto=-0,42 a rauto=0,52 

 
 

Hodnocen² ukazatelŢ obecn® odolnosti metodou nejmenġ²ch ļtvercŢ 

Jak je zŚejm® z tabulky 9 kol²s§n² denn² uģitkovosti popsan® vlastn² varianc², varianc² odchylek a 

jejich autokorelac² bylo statisticky vĨznamnŊ ovlivnŊno jak podnikem, rokem a obdob²m otelen², tak i 

poŚad²m laktace ļi efektem prŢmŊrn® uģitkovosti za laktaci v r§mci plemenn® skupiny. Naopak ġikmost 

odchylek byla ovlivnŊna pŚedevġ²m podnikem, rokem a obdob²m otelen², ale jen velice m§lo vlastn² 

uģitkovost² ļi plemenem dojnice. 

 

Tab. 9: VĨsledky analĨzy metodou nejmenġ²ch ļtvercŢ ï vĨznamnost efektŢ v modelu 

 LnVar_R LnVar rauto ġikmost 

D®lka laktace 150 250 305 150 250 305 150 250 305 150 250 305 

podnik **  **  **  **  **  **  **  **  **  **  **  **  

Rok a sez·na **  **  **  **  **  **  **  **  **  *  **  ns 

PoŚad² laktace **  **  **  **  **  **  **  **  **  *  *  ns 

Uģitkovost 

uvnitŚ 

plemene 

**  **  **  **  **  **  **  **  **  ns ns ns 

LnVar_R ï logaritmus variance denn² uģitkovosti; LnVar ï logaritmus variance odchylek od oļek§van® uģitkovosti; 

rauto ï lag-1 autokorelace odchylek od oļek§van® uģitkovosti; ġikmost ï ġikmost odchylek od oļek§van® uģitkovosti 

 

Podnik kombinovanĨ s typem dojen² statisticky vĨznamnŊ ovlivnil vġechny ukazatele. Zejm®na u 

AMS dojen² pozorujeme vyġġ² hodnoty pro variabilitu uģitkovosti i odchylek (Graf 6 a Graf 9) s t²m, ģe 

n§rŢst s d®lkou hodnocen®ho ¼seku laktace je nepatrnĨ. Vyġġ² pod²l kladnĨch autokorelac² vyļteme 

z Grafu 8 u podnikŢ s doj²rnami, kterĨ ukazuje i nŊkolik n²zkĨch z§pornĨch prŢmŊrŢ u podnikŢ s AMS. 

Graf 9 ukazuje pŚevaģuj²c² pod²l z§pornĨch hodnot ġikmosti odchylek, kter® mŊly tendenci klesat s rostouc² 

d®lkou laktace (absolutn² hodnoty se zvyġovaly). 

 



 

37 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; AMS ï dojic² robot 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; AMS ï dojic² robot 
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Graf 6: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle podnikŢ pro logaritmus variance  

denn² uģitkovosti   
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Graf 7: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle podnikŢ pro logaritmus odchylek 

denn² uģitkovosti od predikovan® laktaļn² kŚivky  
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L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; AMS ï dojic² robot 

 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; AMS ï dojic² robot 
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Graf 8: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle podnikŢ pro lag-1 autokorelaci

odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky
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Graf 9: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle podnikŢ pro ġikmost odchylek 

od predikovan® laktaļn² kŚivky
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L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; obdob² otelen² 1ïleden aģ bŚezen, 

2ïduben aģ kvŊten, 3ïļervenec aģ z§Ś², 4ïŚ²jen aģ prosinec  

 

Rok a obdob² otelen² poskytly prŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ pro variance denn² uģitkovosti i pro 

odchylky denn² uģitkovosti (viz Graf 10) kter® klesaly od roku 2022 do roku 2023, i kdyģ ne zcela 

pravidelnŊ, podobnŊ se chovaly autokorelace (Graf 11). Tak® ġikmost odchylek (viz Graf 12) byla 

extr®mnŊ odliġn§ pro rok 2023 a d®lku laktace 150 dn². Tento odhad byl kladnĨ na rozd²l od ostatn²ch 

z§pornĨch hodnot. 

 

L150 ï 

laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; obdob² otelen² 1ïleden aģ bŚezen, 2ïduben 

aģ kvŊten, 3ïļervenec aģ z§Ś², 4ïŚ²jen aģ prosinec  
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Graf 10: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle roku a obdob² otelen² 

pro logaritmus variance a logaritmus variance odchylek od predikovan® 

laktaļn² kŚivky
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Graf 11: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle roku a obdob² otelen² pro lag-1 

autokorelaci odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky

2022 3 2022 4 2023 1 2023 2



 

40 

 

 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ; obdob² otelen² 1ïleden aģ bŚezen, 

2ïduben aģ kvŊten, 3ïļervenec aģ z§Ś², 4ïŚ²jen aģ prosinec  

 

PoŚad² laktace (viz Graf 13) vykazovalo trend zvyġuj²c²ch se hodnot obou logaritmŢ variance 

¼mŊrnŊ s poŚad²m laktace. Rozd²ly mezi poŚad²m laktace nebyly pŚ²liġ velk® ani v r§mci d®lky hodnocen® 

laktace. Naopak hodnota autokorelace s poŚad²m laktace klesala s vĨraznĨm rozd²lem mezi prvn² a dalġ²mi 

poŚad²mi pro d®lku laktace 150 nebo 305 dnŢ (Graf 14). Jak d§le mŢģeme vidŊt na Grafu 15, ġikmost 

odchylek podle poŚad² laktace a trend zmŊn se liġ² mezi hodnocenĨmi d®lkami laktace. NapŚ. pro d®lku 

laktace 305 dnŢ jsou prŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ n²zk® na rozd²l od ostatn²ch d®lek laktace. 
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Graf 12: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle roku a obdob² otelen² 

pro ġikmost odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky
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L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ  

 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ  
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Graf 13: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle poŚad² laktace pro logaritmus 

uģitkovosti a odchylek uģitkovosti od predikovan® laktaļn² kŚivky
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Graf 14: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle poŚad² laktace pro lag-1 

autokorelaci odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky
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L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ  

 

Tak® plemeno zejm®na v kombinaci s prŢmŊrnou denn² uģitkovost² statisticky vĨznamnŊ 

ovlivŔovalo ukazatele obecn® odolnosti, avġak s vĨjimkou ġikmosti. PrŢmŊry obou logaritmŢ varianc² (viz 

Graf 16-18) rostly s vĨġ² uģitkovosti, ale rozd²lnŊ uvnitŚ plemen a kŚ²ģencŢ.  

 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ ; skupiny dle prŢmŊrn® denn² 

uģitkovosti (1 n²zk§ prŢmŊrn§ denn² uģitkovost, 2 stŚedn² prŢmŊrn§ denn² uģitkovost, 3 vysok§ prŢmŊrn§ denn² 

uģitkovost) ve skupin§ch podle plemen (C ï ļesk® strakat® plemeno, H ï holġtĨnskĨ skot, K ï kŚ²ģenci) 
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Graf 15: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle poŚad² laktace pro ġikmost 

odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky

L150 L250 L305

3,00

3,20

3,40

3,60

3,80

4,00

4,20

4,40

4,60

4,80

5,00

L150 L250 L305

Graf 16: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle uģitkovosti uvnitŚ plemene pro 

logaritmus variance denn² uģitkovosti
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L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ ; skupiny dle prŢmŊrn® denn² 

uģitkovosti (1 n²zk§ prŢmŊrn§ denn² uģitkovost, 2 stŚedn² prŢmŊrn§ denn² uģitkovost, 3 vysok§ prŢmŊrn§ denn² 

uģitkovost) ve skupin§ch podle plemen (C ï ļesk® strakat® plemeno, H ï holġtĨnskĨ skot, K ï kŚ²ģenci) 

 

Odliġnosti se objevovaly i ve skupin§ch podle d®lky laktace, kter® byly zŚeteln® zejm®na 

u autokorelac² (Graf 22), a zejm®na u kr§tkĨch laktac² (L150) mŊly tendence vykazovat z§porn® hodnoty. 
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Graf 17: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle uģitkovosti uvnitŚ plemene 

pro logaritmus variance odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky
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Graf 18: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle uģitkovosti uvnitŚ plemen 

pro lag-1 autokorelaci odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky
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L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ ; skupiny dle prŢmŊrn® denn² 

uģitkovosti (1 n²zk§ prŢmŊrn§ denn² uģitkovost, 2 stŚedn² prŢmŊrn§ denn² uģitkovost, 3 vysok§ prŢmŊrn§ denn² 

uģitkovost) ve skupin§ch podle plemen (C ï ļesk® strakat® plemeno, H ï holġtĨnskĨ skot, K ï kŚ²ģenci) 

 

Ġikmost odchylek nebyla statisticky vĨznamnŊ ovlivnŊn§ plemenem (Graf 19) a jen m§lo 

uģitkovost² (Graf 20). PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ pro ġikmost jsou n²zk® pro laktaci do 150 dnŢ, a to jak 

pro plemeno, tak pro uģitkovost (Graf 20, 21). Pro obŊ zbĨvaj²c² kategorie d®lky laktace, 250 a 305 dnŢ 

laktace, jsou hodnoty velmi podobn®. 

 

 
L150 ï laktace do 150 dnŢ; L250 laktace do 250 dnŢ; L305 ï laktace do 305 dnŢ 

 

 
L150 ï laktace 150 dnŢ; L250 - laktace 151 aģ 250 dnŢ; L305 ï laktace 305 dnŢ 
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Graf 19: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle plemen pro ġikmost odchylek

od predikovan® laktaļn² kŚivky
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Graf 20: PrŢmŊry nejmenġ²ch ļtvercŢ podle ¼rovnŊ uģitkovosti pro ġikmost 

odchylek od predikovan® laktaļn² kŚivky
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Oba indik§tory zaloģen® na varianci (LnVar_R i LnVar) maj² potenci§l vyļ²slit intenzitu dopadu 

negativn²ch vlivŢ prostŚed² (stresorŢ) a uk§zat na schopnost dojnic vyrovnat se s jejich pŢsoben²m. N²zk® 

hodnoty LnVar_R i LnVar charakterizuj² zv²Śata nezasaģen§ stresorem, anebo ta, kter§ se s n²m dok§zala 

velmi rychle vypoŚ§dat (Berghof et al. (2019). V t®to analĨze jsme zjistili, ģe efekty jako podnik, rok a 

obdob² otelen², poŚad² laktace a plemeno ļi vĨġe uģitkovosti vykazovaly vliv na varianci jak denn²ho 

n§doje, tak odchylek denn²ho n§doje od predikce. ZvĨġen§ variance se poj² s d®lkou hodnocen® laktace a 

s n§rŢstaj²c² uģitkovost². 

 

Autokorelace (rauto) vyjadŚuje vz§jemnou z§vislost mezi n§slednĨmi mŊŚen²mi, a jako takov§ naznaļuje 

d®lku obdob², po kter® jedinec reagoval na nepŚ²zniv® podm²nky: hodnoty bl²zko nule ukazuj² na zv²Śata 

nezasaģen§ nepŚ²znivĨmi vlivy, pŚ²padnŊ ta, co byla schopn§ rychl®ho zotaven² . Autokorelace bl²ģ²c² se 

+1 charakterizuj² zv²Śata s pomalĨm zotaven²m, zat²mco hodnoty smŊrem k -1 vypov²daj² o velmi rychl®m 

zotaven² aģ kompenzaci v odezvŊ na stresor Poppe a kol. (2020). V tom pŚ²padŊ by podniky A, B, C v AMS 

typu dojen² mŊly lepġ² vliv na odolnost zv²Śat neģ ostatn². Tak® v prvn² laktaci by doch§zelo k pomalejġ²mu 

zotavov§n² zv²Śat neģ v ostatn²ch laktac²ch, jak na to ukazuje zejm®na analĨza pro d®lku laktace 150 ļi 305 

dnŢ. VĨraznŊjġ² rozd²ly se uk§zaly mezi plemennĨmi skupinami pro d®lku laktace 150 dnŢ, kdy holġtĨnsk® 

plemeno se zotavovalo pomalej² neģ kŚ²ģenci.  

Ġikmost popisuje smŊr odchylek produkce od jejich pŚedpokl§dan® vĨġe, tj. sn²ģen² produkce u 

zv²Śat se z§pornou ġikmost², nulovĨ dopad stresorŢ pŚi ġikmosti rovn® 0 a pozitivn² reakci na vlivy prostŚed² 

v pŚ²padŊ ġikmosti kladn®. Navrģen® indik§tory lze po oļiġtŊn² o systematick® vlivy prostŚed² (st§do, rok a 

sez·na otelen², vŊk dojnice, plemeno apod.) vyuģ²t ke stanoven² genetick®ho zaloģen², tj. plemenn® 

hodnoty pro vybranĨ aspekt obecn® odolnosti. 

 

Z§vŊr 

Na z§kladŊ denn²ch n§dojŢ krav ze sedmi spolupracuj²c²ch podnikŢ byly navrģeny a vyhodnoceny 

moģn® indik§tory obecn® odolnosti dojnic. Kol²s§n² uģitkovosti popsaly celkem ļtyŚi parametry, a to 

variance denn²ho n§doje, a d§le tŚi ukazatele definovan® na z§kladŊ odchylek skuteļn® uģitkovosti od 

predikovan® laktaļn² kŚivky, konkr®tnŊ variance, lag-1 autokorelace a ġikmost odchylek. Vġechny 

hodnocen® ukazatele byly statisticky vĨznamnŊ ovlivnŊny systematickĨmi efekty prostŚed² jako je podnik 

(potaģmo vyuģit§ technologie dojen²), rok a obdob² otelen², poŚad² laktace a prŢmŊrn§ uģitkovost dojnice. 

Byly tak® shled§ny patrn® rozd²ly mezi hodnocenĨmi plemennĨmi skupinami. PŚi dalġ²ch analĨz§ch, tj. pŚi 

odhadech genetickĨch parametrŢ i genomickĨch plemennĨch hodnot, bude tŚeba tyto efekty zohlednit 

v modelovĨch rovnic²ch. Vzhledem k syst®mu genetick®ho hodnocen² v ĻR bude nad§le obecn® odolnosti 

vyhodnocov§na pro obŊ plemena oddŊlenŊ. Ot§zkou zŢst§v§ hodnocen² kŚ²ģencŢ, kde je moģn® vzhledem 

k n²zk®mu pod²lu takovĨch zv²Śat a sp²ġe specializaci podnikŢ na chov jednoho ļi druh®ho plemene zŢstat 

u stanoven² fenotypu. Dalġ²m moģnĨm krokem je zjiġtŊn² pod²lu neaditivn²ch vlivŢ. 
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'ÅÎÏÍÉÃËï ÐÌÅÍÅÎÎï ÈÏÄÎÏÔÙ ÐÒÏ ÓÏÎÏÇÒÁÆÉÃËï ÍñĠÅÎþ 
ÎÅÊÄÅÌĤþÈÏ ÚÜÄÏÖïÈÏ ÓÖÁÌÕ Õ ÐÌÅÍÅÎÅ Aberdeen Angus  

:ÄÅĐËÁ 6ÅÓÅÌÜȟ -ÉÃÈÁÅÌÁ "ÒÚÜËÏÖÜȟ !ÌÅÎÁ "ÉÒÏÖÁĤȟ !ÌÅØÁÎÄÒÁ .ÏÖÏÔÎÜȟ ,ÕÂÏĤ 6ÏÓÔÒĻ 
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'ÅÎÏÍÉÃËï ÈÏÄÎÏÃÅÎþ ÐÒÁÓÁÔ ɀ kvalita spermatu 

%ÍÉÌ +ÒÕÐÁȟ %ÌÉĤËÁ ¼ÜËÏÖÜȟ :ÕÚÁÎÁ +ÒÕÐÏÖÜȟ .ÉÎÁ -ÏÒÁÖéþËÏÖÜ ȟ *ÉĠþ "ÁÕÅÒ 
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