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ABSTRACT

This study deal with the polymorphisms RRNP gene which encodes the structure of this
protein. The mutation which prevent the changeasoimal prion protein to pathological form
has not found in cattle but it has found the polgwhésms which offer significantly more
often in cattle affected BSE. These polymorphismesiadel 12 bp and 23 bp in non-coding
region ofPRNPgene. The genotypes of these polymorphisms weaeerdmed by PCR and
PCR-RFLP. It was tested 96 bulls of Holstein and f8ls of Czech Fleckvieh. In
polymorphism indel 23 bp the highest frequence eitfozygous genotype was observed in
Holstein, on the contrary the highest frequenckarhozygous genotype of deleted allele was
observed in Czech Fleckvieh. In polymorphism in@i2lbp the highest frequence of both
deleted allels was observed in Holstein. In thessbdrhomozygous genotype +/+ was observed
too, compared to Czech Fleckvieh — in this breeterbeygous genotype was mostly
represented. The genotype of this polymorphism winlber of octapeptide repeat was
determined also by PCR. In Holstein the genotyge was the most frequent, the genotype
5/5 wasn’t found. In Czech Fleckvieh the most fegqugenotype was the same (6/6), but the
genotype 5/5 was found and the genotype 5/6 wag ffnequent than in Holstein. For indel
polymorphism probable haplotypes were designed wibmbination of efects of both
genotypes. Haplotype 23del/12del which is linkedntreased danger of incidence BSE was
the most often observed in both breeds. Haplotyies?12ins whose some scientists connect
with resistance was observed in the same frequehice. association analysis of all 3
polymorphisms in gen®RNPwas made- indel 23 bp was observed in all 3 genotypes in
Holstein and was statistically significantly assded with some breeding values.
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UvoD

Prionovy protein je povazovan zavyodce skupiny onemoéni ozn&ovanych jako
transmisivni spongiformni encefalopatie (TSE). KgenamrjSim onemocénim pati
Creutzfeldt-Jakobova choroba (CJDglaveka a bovinni spongiformni encefalopatie (BSE) u
skotu. Charakteristickym znakem onem&anje dlouhda inkub&ni doba a to, Ze vzdy kén
smrti. Priony jsou infedni agens zodp@dné za TSE a jsou charakterizovangmeEnou
buns¢ného prionového proteinu (PfPna patogenni formu (PT® (Knowles and Zahn,
2006). Ok formy proteinu (bu&na i patogenni) maji stejnou aminokyselinou sekvale
rozdilné fyzikalni vlastnosti (MacGregor, 2001). Wokyselinova sekvence prignje u
raznych druli savé z 90 % homologni. U turovitych a jelenovitych méaop délku 256
aminokyselin. Postranslaimi Upravami dojde ke zkraceni proteinu na 210nakyselin
(Goldmann, 2008). Protein jefenaséem snejméh 1 vazebnym mistem pro €u
(Novakofskiet al, 2005), které je oktarepetitivni doménou na N-kgmoteinu (Dormon,
2002). Tato mista jsou bohata na prolin a glycobaykle jich byva 5 (Harris, 1999). Funkce
PrP ve zdravém organizmuigtava nezndma. (Dormont, 2002). Jeho struktura jé2z%
alfa helix a jen 3 % tvid beta skladany list na rozdil od PrfMacGregor, 2001).

PrP>® je abnormalni patologicka izoroforma prionovéhoteinu, ktera se od PYHSi
konformani strukturou. Jeho struktura je ze 30 % alfa helix 42 % beta skladany list.
(MacGregor, 2001). Jedna z nejvice pozoruhodnyehatteristik PrE* je jeho rezistence pro
inaktivaci ¢isticimi a sterilizanimi technikami. Nelze ho zit formaldehydem, hydrogen
peroxidem, ethanolem, etherem nebo acetonem. M&okou odolnost k teplotamg¢iana je
teplota 121°C nebo vice po dobu delSi nez 30 m{havakofskiet al, 2005).

Gen prionového preteinBRNP (PrP, prn-p kdéduje prionovy protein, ktery hraje
dulezitou roli v transmisivnich spongiformnich endefmtiich. U skotu se nachazi na 13.
chromozomu v pozici q17 (Goldmann, 2008; Czaetikl, 2007). Délka genu jefiplizné 21
kb a obsahuje 3 exony. Exon | ma délku 53 bp a k@8 bp a tvéi nekodujici 5’"UTR
oblast transkriptu. Exon 3 ma velikosti asi 4 kbbsahuje cely ORF o délce 795 bp (Gurgul
and Stota, 2007; Goldmann, 2008). Gen obsahujdr@niy, a to intron | o délce 2 442 bp a
intron 1l o délce 13552 bp (Hillet al, 2001). Jednim z nejtezit¢jSich polymorfizni
v kodujici oblasti genu PRNP jsou oktapeptidovéetiep které zahrnuji 3 alely: s 5ti, 6ti
nebo 7mi opakovanimi 24 bp, které kéduji 8 aminekysna N-konci prionového proteinu
(Pro-His-Gly-Gly-Gly-Trp-Gly-GIn) (Goldmann, 2008Rlela 6 a genotyp 6/6 se vyskytuje
negastji, zatimco alela 7 byla nalezena jen u plemeneavhrewiss (Walawski and Czarnik,
2003). Korelace mezi variabilitou oktarepetitivnigenotyf nebyla potvrzena, nicméru
homozygot pro alelu 5 nebylo nikdy nalezeno onem&dnBSE (Nakamitsiet al, 2005),
cemuz ovSem odporuje tvrzeni Geldermaenal. (2006), ktery nalezl genotyp 5/5 u BSE
nemocného skotu, objevil i genotyp 7/7 u zdravéboBSE nemocného skotu. Alela 4 byla
nalezena v genotypu 4/6 u byka plemene brown s{@isaburyet al, 2004). V nekddujicich
oblastech byl nalezeny jako néjezitéjSi polymorfizmy se vztahem k odolnosti k BSE irglel
(inzerce/delece). Jedna se o indel 12 bp, ktemyasbazi v intronu | a indel 23 bp, ktery se
nachazi v promotorové oblasti exonu I. Indel 12dtysahuje vazné misto pro transknp



faktor Spl. Pokud se v sekvenci vyskytuje aletieleci, pak se zde nenavaze transkiip
faktor. Indel 23 bp obsahuje vazné misto pro RP&drésorovy protein s hmotnosti 58 kDa).
Sekvence s 23 bp inzerci silndze transkrigni faktor, zatimco delece tuto vazbu oslabuje.
Promotor s inzerci na obou polymorfnich mistech{@3ns-12 bp ins) fiekvapiv redukuje
expresi genu ve srovnani s deleci v obou miste8tbf2del — 12 bp del) (Gurgul and Stota,
2007). U &chto polymorfiznii byla nalezena asociace s vyskytem BSE&adabetované alely
byly statisticky piikazre ve vyssi frekvenci u BSE nemocnychiati(Sandeet al, 2004).
Homozygotni skot pro inzerce obou polymorfizne povazovan za vice rezistentni nez skot
ktery, ma deletované alely (Brune#ieal, 2008).

MATERIAL A METODIKA

Testovany soubor se skladal z 96 byglemene holStynsky skot, z nichz 68 ma
v registru plemennych byk plemennou hodnotu ndgé uzitkovosti, 68 byk plemeneteskée
strakaté, z nichz 22 ma v registru plemennychibylemennou hodnotu masné uzitkovosti a
mléné uzitkovosti a 20 ma pouze plemennou hodnotu éagitkovosti. U ¢chto vzorki
byly metodou PCR stanoveny polymorfizmy oktapaptig repetic a indel 23 bp a metodou
PCR-RFLP polymorfizmus indel 12-bp. Podminky cyloi po optimalizaci a sekvence
primeri jsou uvedeny v tabulc&islo 1 a 2. B stanoveni polymorfizmu indel 12-bp bylo
pouzito enzymuSacll. Alela s deleci 12 bp &a na gelu velikost 414 a alela s inzerci 12 bp
byla S&pena na fragmenty o velikosti 276 bp a 150 bp

Pro vyhodnoceni fiedpokladanych haplotypu indel polymorfizni bylo vyuZzito
programu Arlequin 3.1.(Excoffieet al., 2005) a pro vyhodnoceni vazbové nerovnovahy
programu Genepop 4.0.6. (Raymond and Rousset, 1898)asociéni analyzu byl pouzit
linearni model s pevnymi efekty GLM, v programu SB3.3 (2004), pro kazdé plemeno
zvla¥. Data pro tuto analyzu zahrnovala u plemene hud&lj skot tyto plemenné hodnoty
pro mi&€nou uzitkovost: kg mléka, % tuku, kg tuku, % bilkmgvkg bilkovin a relativni
plemennou hodnotu pro kg bilkovin. U plemesské strakaté zahrnovala plemenné hodnoty
pro ml&nou uzitkovost stejné jako u holStynského skotaamrelativni plemenné hodnoty
pro masnou uzitkovost, a to pro: nettoirjstek, jaténé #idy, podil masa a jataou
vytéZnost.



Tab. 1 Sekvence primert

Polymorfizmus| Primery

Oktapeptidové | Piimy (A): 5'-ACG TGG GCC TCT GCA AGA AGC GAC-3’
repetice Zpétny (B): 5’-GCA CTT CCC AGC ATG TAG CCA CCA-3
Premzlet al., (2000)

indel 23 bp Fimy (A): 5-GTG CCA GCC ATG TAA GTG-3
Zpétny (B): 5'- TGG ACA GGC ACA ATG GG -3’
Sandetet al.,(2004)

indel 12 bp Fimy (A): 5-CTT CTC TCT CGC CGC AGA AGC AG -3’
Zpétny (B): 5- CCC TTG TTC TTC TGA GCT CC -3
Nakamitsuet al. (2005)

Tab. 2 Podminky cyklovani reakce

Polymorfizmus Podminky cyklovani po optimalizaci

oktapeptidové repetice 95°C/2 min, 30x (95°C/26C/30 s, 72°C/30 s), 72°C/7 min
indel 23 bp 94°C/4 min, 30x (94°C/30 s, 60°C/30Z°C/20 s), 72°C/7 min
indel 12 bp 95°C/4 min, 30x (94°C/30 s, 62°C/30&°C/20 s), 72°C/7 min

VYSLEDKY A DISKUZE

Detekce a frekvence genotyip
Genotyp oktapeptidovych repetic

Detekce genotypu byla provedena na 2% agar6zovéamlggy detekovany genotypy
5/5, 5/6 a 6/6. Alela 5 &ha délku PCR produktu 349 bp a alela 6 373 bp. dlimwazeksislo 1.

6/6 5/6 5/6 5/5 5/6 6/6 6/6 6/6 6/6

Obr. 1 Gel pro vizualizaci oktapeptidovych repetic



Frekvence polymorfiziin oktapeptidovych repetic jsou uvedeny v tabulce 3.
Zkoumana populace se vtomto lokusu nachazi v Herdinbergo¢ rovnovaze.
U holStynského skotu nebyla nalezena alela 5/®pndilrod soubordeské strakatého skotu, u
néhoz byla také zjigha nizsi frekvence alely 6, nicm#n obou plemen tato aleldgvazuije;
tyto vysledky koresponduji s vysledky Vrtkoed al (2001), Walawski a Czarnik (2003),
Sander (2004), Nakamitst al. (2005), Jeongt al. (2005), Miluchovéet al. (2006), Saunder
et al. (2007), Tk&ikova et al. (2007). Oproti tomu Tkiakova et al. (2007) nalezla u
slovenského strakatého skotu, ktery ma shodny éyleticky mivod s ceskym strakatym
skotem, frekvenci heterozydopouze 0,023 a Zadného homozygota pro alelu 5. Nigkaet
al. (2005) prezentuje, Ze tu tohoto homozygota (5¢byto nikdy nalezeno onemasti BSE,
ovSem Geldermanet al. (2006) uvadi, Ze tento genotyp nalezl i mezi skoteemocnym
BSE a Miluchova et al. (2006) dokonce povaZuje tento genotyp za zo&goy
za onemocni BSE.

Tab. 3 Polymorfizmus oktapeptidovych repetic u testovaného souboru skotu

Zp\z,cgi Frekvence genotyp Frekvence alel Heterozygotnost
Plemeno 5/5 6/5 6/6 5 6 pozorovanatekavana P
g'fo'ftyns"y 96 0 0094 0,906 0.047 0.953 0.0938 0.0898  1.000
Cesky
strakaty 68 0,0150,206 0,779 0.118 0.882 0.2059 0.2092 1.000
skot

Genotyp indel 23 bp

Detekce genotypu byla provedena na 3% agar6zovamiggy detekovany genotypy
+/+, +/- a -/-. Alela, ve které se nachazi inzeméla délku PCR produktu 123 bp a alela
s deleci 100 bp. iP PCR vznikaly i nespecifické produkty, které sepd optimalizaci
nepovedlo odstranit, ovSem velikogthto nespecifit byla nad 500 bp a nijak nevadila an
neovliviiovala odeéitani genotyf. Viz. obrazelksislo 2.

Obr. 2 Gel pro vizualizaci indel 23 bp



Frekvence polymorfiziin indel 23 bp jsou uvedeny v tabulégslo 4. Zkoumana
populace se v daném lokusu nachazi v Hardy-Weinléngpvnovaze. U holStynského skotu
je nejvyssi zastoupeni heterozygotniho genotypuug&eského strakatého je to homozygot
pro deletovanou alelu. U obou plemear\gada frekvence deletované alely. Pokud porovhame
frekvence u plemene holStynsky skot s ostatnimilikatemi, tak musime konstatovat:
populace ve spojenych statech ma srovnatelné gemadyi alelové zastoupeni (Brunebé
al., 2008), steja je tomu tak i u populace vadsecku a Anglii (Julinget al., 2006) a Polsku
(Czarnik et al, 2007) ovSem v Japonsku (Nakamitstual, 2005) je nejvice zastoupenym
genotypem (0,63) -/- a také deletovanou alelou9)0,U ¢eského strakatého skotu jsou

vysledné frekvence shodné jakoudameckého strakatého skotu (Julieigal, 2006).

Tab. 4 Polymorfizmus indel 23 bp u testovaného souboru skotu

zP\(/jinZi Frekvence genotyp Frekvence alel Heterozygotnost
Plemeno ++ - -/- + - pozorovana ¢ekavana P
SHlfthy”Sky 96  0,1880,458 0,354 0.417 0583 0.4583 048866  0.671
Cesky
strakaty 68 0,059 0,426 0,515 0.272 0.728 0.42647 0.39902 0.761
skot

Genotyp indel 12 bp

Detekce genotypu byla provedena na 3% agarozovampgerestrikci PCR produkt
Byly nalezeny alely +/+, +/- a -/-. Alela, v ktes@ nachazi inzerce, tedy ¢@hé misto pro
endonukleazisacll ma na gelu délku 276 a 150 bp a alela s delecdétiau 414 bp. Viz.
obrazeldislo 3.

Obr.3 Gel pro vizualizaci indel 12 bp

Frekvence polymorfiziin indel 12 bp jsou uvedeny v tabuléslo 5. Hodnota P je
mensi nez 0,05 u obou plemen, tedy testovana poplda v daném lokusu nenachazi v
Hardy-Weinbergo¥ rovnovaze. U populace holStynského skotu je nejetovarjSim
genotypem homozygot pro deletovanou alelu, zatinuc@eského strakatého jim je
heterozygot. Ob plemena maji vysSi zastoupeni deletované aleljioldtynského skotu v



populaci v USA (Brunelle et al., 2008) je nejvyastoupeni heterozygotniho genotypu, ale
také evlada deletovana alela. Podobné zastoupeni jakBAs je nalezeno i u holStynského
skotu v Nemecku, Anglii (Juling et al., 2006) a Polsku (Cikret al., 2007). OvSem shodné
frekvence genotyp a alel nalezl Nakamitsu et al. (2005). U pleméasky strakaty nebyl
nalezen genotyp +/+ na rozdil od vyslédkuling et al (2006) a nejfrekventovasim je

shodr heterozygotni genotyp.

Tab. 5 Polymorfizmus indel 12 bp u testovaného souboru skotu

ZP\%(; Frekvence genotyp Frekvence alelHeterozygotnost
Plemeno +H+ - -/- + - pozorovana cekdvana P
g'gftyns"y 96 0,021 0,479 05  0.260 0.7400.47917 0.38722  0.0005
Cesky
, 68 0 0,574 0,426 0.2870.713 0.57353 0.41209 0.0007
strakaty

Haplotypovéa analyza
Frekvence fedpokladanych haplotygsou v tabulc&islo 6.

Tab. 6 Frekvence pfedpokladanych haplotypd

Haplotypy HolStynsky skot Cesky strakaty skot
23ins 12ins 0,223 0,191
23 del 12 del 0,549 0,632
23 ins 12 del 0,192 0,081
23 del 12 ins 0,036 0,096

Haplotyp s pevazujici frekvenci byl 23del/12del a tento haptofg podle
Juling et al. (2006) spojen s zvySenym nebedpe vyskytu BSE a naopak haplotyp
23ins/12ins vyskytujici se v této studii jako drugjvice zastoupeny shatln obou plemen
je povazovan za ,rezistentni* haplotyp. U testova@mygviat byly zjiS€ny 4 haplotypy, oproti
tomu Brunelle et. al (2008) nenalezl u holstynskékotu v USA haplotyp 23ins/12del, a
haplotyp 23ins/12ins nalezl ve frekvenci 0,43, récenhaplotyp 23del/12del byl u jeho
populace stegjako u vysledi této prace nejzastoupgsi. Czarnik et al. (2007) u testované
populace holStynského skotu také nenalezl uwibydkplotyp 23ins/12del ovSem u krav této
populace nalezen byl, i zde se nejvice vyskytoagldtyp 23del/12del. Juling et al. (2006)
neobjevil jiz zmhovany haplotyp 23ins/12del ani u holStynského skoigmeécku a Anglii a
ani u strakatého skotu wéhhecku. V obou zemichigvlddal u holStynského skotu genotyp
23del/12del (UK 0,63 a &necko 0,53), coz jeipkvapujici vzhledem k epidemii BSE v UK.



Tento jewyswétluje Julinget al. (2006) fiznym podminkam proidi jako nafiklad rozdilné

pouzivani masa a masaiedaného od kosti ve vy&ivprezvykavaé. OvSem v UK je jiz od
roku 1996 pisny zakaz zkrmovani zZi¢@né bilkoviny vSem hospotikym zviatim, coz

polemizuje s tvrzenim Julingat al. (2006). Navic se BSE objevilo i u &t narozenych po
zékazu zkrmovani ziwisnych bilkovin pezvykavém, i kdyZ v menSi nié.

Asociani analyza

Vzhledem k neznalostifpsné funkce prionového proteinu byla provedenai@stc
analyza polymorfizma jeho genu s prodékimi znaky zastoupenymi plemennymi hodnotami.
Tuto vazbu jiz nazraji nekteri autdi (Czarnik et al., 2007). Asociace byla provedena u
holStynského &eského strakatého plemene s plemennou hodnotolgoroléka (PH1), %
tuku (PH2), kg tuku (PH3), % bilkovin (PH4), kg kolin (PH5) a relativni plemennou
hodnotou pro kg bilkovin (RPHM). U plemetieské strakaté byla také provedena asocia
analyza pro plemenné hodnoty pro masnou uZzitkoeast, plemenou hodnotu nettéinistku
(RPH1), jaténou tidu (RPH2), podilu masa (RPH3) a jaté vy&znosti (RPH4), ale nebyly
zde nalezeny Zadné asociace mezi jednotlivymi gegat masnymi plemennymi hodnotami.
Nasledr jsou uvadny pouze vysledky u kterych byla nalezena stakidtfmikaznost.

Vliv polymorfizmu indel 23 bp

U holStynského plemene byly nalezeny vysoce siEkistprikazné rozdily pro
genotyp -/- a +/- u plemenné hodnoty pro kg mléRBX). Statisticky pikazny rozdil byl
nalezen u genotypu -/- a +/+ pro plemennou hodfetuku (PH2), kdy genotyp -/- koreluje
s vysSimi hodnotami a u stejnych genditygyla nalezena statisticky prokazatelna rozdilnost
pro % bilkovin (PH4) se stejnou korelaci. U plem&modnoty pro kg bilkovin (PH5) byla
nalezen statisticky vyznamny rozdil u gendiyg- a +/-, kde je heterozygotni genotyp
asociovan s vyssi plemennou hodnotou. Byl @jiststatisticky rozdil blizici se fkaznosti u
relativni plemenné hodnoty pro kg bilkovin (PH5)zingenotypem -/- a +/-, viz. tabulka
¢islo 7.

Tab. 7 Asociace polymorfizmu indel 23 bp pro plemeno holstynsky skot (LSM # Sg)

Lokus pro 23 bp indel pro 68 jediic

23 bp .- +/- ++

PH1 -26,18*** +158,59 598,99*+149,25 461,01+218,55
PH2 -0,01** +0,07 -0,13# 0,06 -0.25**+0.09
PH3 -2,74+5,55 8,06*+5,17 -7,08*+7,57
PH4 0,02** +0,04 -0,04 +0.03 -0,12*® +0,05
PH5 -0,91** +5,0 17,18** +4,70 5,33 #6,90

RPHM 94,21** #+3,02 105,16** +2.84 98,39 +4.16




Hodnoty se stejnymi exponenty&dku vykazuji ndsledujici statisticky vyznamné ityzd
** P < 0,01, *,° P< 0,05,%blizici se piikaznosti, LSM - pimérny nejmenSitverec, $ - stedni

chyba ptiméru

Vliv polymorfizmu indel 12 bp

Pro indel 12 bp byly nalezeny statistickyikazné rozdily mezi genotypy -/- a +/- pro
PH5 a RPHM u plemene holStynsky skot a rozdilyiblige péikaznosti u PH1. U plemene
ceské strakaté tyto rozdily pro plemenné hodnotkaenléebyly nalezeny zadné asociace a pro
masné plemenné hodnoty byl nalezen rozdil blizcstatistické ptkaznosti u RPH2, viz.
tabulkacislo 8.

Tab. 8 Asociace polymorfizmu indel 12 bp pro plemeno holstyn (LSM # SE)

H Lokus prol2 bp indel pro 68 jediic

12 bp -/- +/- +/+
PH1 508,92 +177,25 180,2+137,38 -
PH2 -0,19+0,07 -0,06# 0,06 -
PH3 -0,60+£6,14 -0,58# 4,76 -
PH4 -0,04£0,04 -0,05+0,03 -
PH5 13,10*#5,61 1,28*+4,34 -
RPHM 103,00* + 3,37 95,50*+ 2,61 -

Hodnoty se stejnymi exponenty&dku vykazuji nasledujici statisticky vyznamné ityzd
** P <0,01, * P< 0,05,%blizici se ptikaznosti, LSM - pimérny nejmensttverec, $ - stedni chyba

prameru



ZAVER

Cilem mé prace bylo stanoveni gendtypvybranych polymorfizia v genuPRNPu
souboru skotu plemen holStynsky ska@eakého strakatého a provést statistickou analyzu da

U holStynského plemene byla nalezena dominantkivérece genotypu 6/6 a nebyl
nalezen genotyp 5/5. U plemebdeské strakaté byl také dominatnim genotypem 6/8grmv
byl nalezen i genotyp 5/5 a genotyp 6/8l mysSi frekvenci nez u holStynského skotu.¢Ob
plemena se pro tento polymorfizmus nachazeji v iHaveinbergo¢ rovnovaze. U
polymorfizmu indel 23 bp byla u holStynského skotalezena nejvySSi frekvence
heterozygotniho genotypu, naopakaského strakatého byl nejvice zastoupen homozygotni
genotyp pro deletovanou alelu. U polymorfizmu ind® bp byla u holStynského skotu
zjiSténa nejvyssi frekvenci genotypu pro ¢obleletované alely -/-, ovSem heterozygotni
genotyp byl také vysoce zastoupen, navic byl udih@d zjiSttn homozygotni genotyp +/+;
tyto alely vSak nebyly zastoupeny u plemefeské strakaté, kdeiqwladal heterozygotni
genotyp.

Pro indel polymorfizmy byly sestaveny pra&pddobné haplotypy, v nichZ jsou
zkombinovany efekty obou polymorfism Haplotyp 23del/l12del, ktery je spojen
se zvySenym nebezfien vyskytu BSE, byl nalezen v nejvySsi frekvencloou plemen.
Zajimaveé je, Ze vySSiipdpokladanou frekvenci tohoto haplotypul miesky strakaty skot,

i kdyZ holStynsky skot je plemeno, které je nejvép®jovano s BSE. Haplotyp 23ins/12ins,
ktery nekteri autdi spojuji s rezistenci, #h podobné zastoupeni u obou plemen. U obou
indeli bylo statisticky prokazano, Ze se nalézaji v dblasrysokou frekvenci vazbové
nerovnovahy. Byl nalezen statisticky dgazny rozdil u zastoupeni genotyp

v oktapeptidovém polymorfizmu a u genoiy@3 indel mezi testovanymi plemeny, ovsem
nebyl nalezen statisticky fdrazny rozdil ve variabilét u genotypu indel 12 mezi plemeny.

Byla provedena asociai analyza genotyp3 polymorfizmi v genuPRNRP, pricemz
nejvice asociaci &h 23 bp indel, ktery jako jediny byl testovan veegB tech genotypech u
holStynského skotu. Asociai analyza byla ovlivina omezenym pvem byki s plemennymi
hodnotami v registrech a jejich nevyrovnanosti mgaroku narozeni a testovani. Nicrgén
dalSi asociéni analyzy, s $Sim p@tem vyrovnanych byk by mohla |épe odhalit asociaci
mezi plemennymi hodnotami a polymorfizmy v geRRRNP tudiz i Zejmou funkci
prionového proteinu.

Vzhledem k tomu, Ze byly nalezeny podobiiédpokladané haplotypové frekvence u
byka c¢eskych plemen a holStynského skotu v UK, dalo by pssdpokladat obdobné
zastoupeni nemocnych ¥af, coz se nepotvrdilo. Obdobné frekvence byly t&)ig
v Némecku a dalSich statech. Tato a dalSi nejasnadtq papiklad biologicka funkce
prionového proteinu, by &a motivovat ¥dce (a zvlast molekularni biology) k dalSimu
vyzkumu a objasini prenosu a hlavhvzniku nemaoci.
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