SLUTRAPPORT SLF-PROJEKT V0930001:

FRAMTIDENS MJOLK
Genetiska mojligheter att piverka mjolkens sammansittning och
teknologiska egenskaper

Detta SLF-projekt (V0930001) ar ett fortsdttningsprojekt for det avslutande aret (ar 4) i det
SLF-finansierade projektet Framtidens mjolk (SLF-projekt V0630006).

BAKGRUND

Avkastningsokningen métt som producerad mjolkmingd, fett- och proteinméngd for Svensk
rod och vit boskap (SRB) och Svensk Holstein (SH) har varit mycket stor under de senaste 25
aren. Den Okande andelen mjolk som processas kriver storre kunskap om mjolkravarans
sammansittning och teknologiska egenskaper. Avelsarbetet har varit en drivande kraft i
utvecklingen mot allt hdgre avkastning per ko och ar, men sambanden mellan kornas gener
och mjolkens sammansittning och processbarhet &r ofullstindiga. Nya tekniker for
genotypning av kor och mer noggranna bestimningar av mjolksammansittningen finns nu
tillgéngliga, vilket gor det mdjligt att forsta dessa samband.

Notcenter Viken dr en kdrnbeséttning som har rekryterat kvigor med hoga index fran hela
Sverige och har darfér en hog andel tjurmddrar. Mjolkavkastningen samt fett- och
proteinméngden per ko pd Notcenter Viken dr 31%, 19% respektive 35% hogre jamfort med
medelavkastningen per ko for girdar i Sverige. Genom deras hoga avelsvirden dterspeglar
korna pa Notcenter Viken den forviantade produktionskapaciteten hos védra framtida svenska
kor och kan pa sd sdtt klassas som elitkor. Detta ger mojlighet att jimfora framtida
mjOlksammansittning och teknologiska egenskaper med dagens mjolk, samt att korrigera och
anpassa inriktningen av avelsarbetet.

I det tidigare projektet (SLF-projekt V0630006) har vi visat pd samband mellan kons
genetiska uppsittning och mjélkens sammansittning och funktionella egenskaper.
Bestdmning av genotyper av leptin och acyl-CoA:diacylglycerol acyltransferas 1 (DGATTI)
visade att det finns en variation for de studerade single nucleotide polymorphisms (SNP) samt
att det finns skillnader i allelfrekvens mellan de olika raserna (SRB och SH) hos korna pa
Notcenter Viken. Resultaten &r av stor vikt for att kunna justera och anpassa inriktningen av
avelsarbetet. Vidare indikerade projektet att olika alleler av de analyserade generna ger
upphov till varierande sammansittning och funktionella egenskaper. Detta visar pa
mojligheten att fordndra mjolkens sammansittning och processbarhet efter de svenska
mejeriernas behov genom ett selektivt avelsarbete. Sambanden mellan de analyserade generna
och mjolkens kvalitet visade att de utvalda generna paverkar olika fraktioner i mjdlken.
Resultaten visade till exempel att DGAT]1 har betydelse for mjolkens fettsyrasammanséttning,
vilket Oppnar upp for mdjligheter att moéta nya krav pa fettsammansittningen i mjolk och
mejeriprodukter. Leptin ddremot visade pé& samband med mjolkens protein- och
mineralfraktion och funktionella egenskaper hos mjolk som kan kopplas till proteinfraktionen,
sdsom oststruktur och ostegenskaper. Detta ger i sin tur mdjligheter att redan pa gardsniva
optimera och forbéttra osttillverkningen. Projektet som helhet ger pa si sitt mojligheter att
vilja ut kvigor/kor som producerar mjolk med Onskad sammansittning och funktionella



egenskaper och kan i forldngningen bidra till 6kad 16nsamhet inom mjolkproduktionen och
mejeriindustrin.

Den 6vergripande malséttningen med detta projekt, som dr en fortséttning pa det ovanndmnda
projektet (SLF-projekt V0630006), dr att utveckla och vérdera kunskap om genernas
betydelse for juverhdlsa och mj6lkens peptidsammanséttning. Syftet dr att studera mjolkens
peptidprofil i1 relation till juverhdlsa och celltal, samt dess betydelse for teknologiska
egenskaper. Detta kommer att ske pa individnivd hos kor frdn Noétcenter Viken med kénd
genetisk uppsittning av leptin, DGAT1 samt genetiska varianter av kaseiner och [3-
laktoglobulin. Féljande delmoment har definierats:

1. Samband mellan genetisk uppséttning och juverhilsa och celltal
2. Samband mellan genetisk uppsittning och mj6lkens peptidprofil

Det langsiktiga malet med projektet Framtidens mjolk ar att identifiera genotyper med
potential att styra mot en framtida hogkvalitativ mjolkravara.

MATERIAL OCH METODER

I det tidigare projektet (SLF-projekt V0630006) har mjolk- och blodprover analyserats pa
individniva. Proverna togs ut en géng under hosten (september 2008) fran totalt 48 kor pd
Notcenter Viken. Korna valdes ut baserat pa mjélkproduktion (lag respektive hog) och ras
(SRB och SH). Allel- och genotypbestdamning av leptin och DGAT1 samt genetisk variation
av B- och k-kasein samt B-laktoglobulin utférdes. Dessutom studerades ur mejerisynpunkt
viktiga teknologiska egenskaper for ostutbyte, oststruktur och ostegenskaper.

Foljande tekniker anvédndes for att analysera genuppsattning samt teknologiska egenskaper:

Bestdmning av genotyper och alleler med hjilp av DNA-typning har gjorts for:
e Leptin
e DGATI
e [- och k-kasein samt -laktoglobulin

Teknologiska egenskaper har studerats péd foljande sétt:
e [ opekoagulering med reologi
e Modellostar med texturmitning och ostutbyte
e Fettkulestorlek med ljusspridning
e Kaseinmicellstorlek med fotonkorrelationspektroskopi (PCS) och faltflodesfraktionering
(FFF)

Mjolkens protein- och peptidprofil

Mjdlkens protein- och peptidprofil analyserades med tekniken Tandem Mass Tags (TMT) och
masspektrometri (MS). Metoden gor det mdjligt att bade identifiera och kvantifiera proteiner
och peptider. TMT &ar smé& molekyler med identisk struktur som binder in till aminosyror pa
proteiner och peptider och pa sé sitt miarker dessa. Varje prov mérktes med en specifik TMT,
proverna blandades och LC MS/MS (liquid chromatography tandem mass spectrometry)
kordes. Under MS/MS-analysen producerar varje TMT en unik reporterjon som gor
kvantifiering mdjlig. Intensiteten av varje reporterjon i masspektrat gor att den relativa
méngden av varje protein/peptid kunde berdknas. Identifiering av proteinerna/peptiderna
gjordes 1 databasen Mascot (Matrix Science, U.K.), dar sannolikheten sattes till P < 0.05.



For de identifierade genetiska proteinvarianterna och peptiderna berdknades den relativa
mingden. For de genetiska kaseinvarianterna kunde vi dessutom med hjilp av forhallandet
mellan og1-, as-, B- och k-kasein fran tidigare studier (Hallén et al., 2008; Wedholm et al.,
2006) berdkna den absoluta méngden for respektive variant.

Statistisk bearbetning

Statistiska utvérderingar har utforts med Minitab version 14 (Minitab Ltd., U.K.). Metoden
general linear model har anvénts for att utvdrdera samband mellan den genetiska
uppsittningen och mjolkens komponenter. Foljande univariata statistiska modeller har
anvants:

For leptin och DGATI:

yij=ptrasitmjolkvolymj+alleli+e;ji (1)

For de genetiska proteinvarianterna:
yijkm=ptras;+mjolkvolym;+B-kaseinallel,+k-kaseinallel+B-laktoglobulinallel,+&jxim (2)

diar y=beroende variabel; p=generellt medelvirde; ras=fix effekt av ras (SRB eller SH);
mjolkvolym=fix effekt av mjolkvolym (10-20 kg, 21-30 kg eller >30 kg); allel=fix effekt av
allel for respektive gen/proteinvariant; e=felresidual.

For de genetiska proteinvarianterna har en multigen-modell anvénts for att korrigera for att
kaseingenerna ligger ndra varandra pd genomet.

Pearsons korrelationskoefficient () har berdknats for att utvdrdera korrelationer (samband)
mellan olika analyserade parametrar. For alla statistiska utvdrderingar har signifikansnivan
valts till P <0.10 pa grund av det 1dga antalet kor i studien.

RESULTAT

[ det tidigare projektet (SLF-projekt V0630006) har screening gjorts av den genetiska
uppsittningen av leptin och DGAT1 samt genetisk variation av B- och k-kasein samt -
laktoglobulin. I tabell 1 visas vilka SNP som ingick i analysen och i det tidigare projektet
(SLF-projekt V0630006) redovisas resultaten av screeningen.

Tabell 1. Analyserade single nucleotide polymorphisms (SNP) av leptin och acyl-CoA:diacylglycerol
acyltransferas 1 (DGAT1) samt mojliga alleler av leptin, DGAT]1, B- och k-kasein samt 3-
laktoglobulin.

Genposition/protein  SNP Alleler
Leptin A1457G A G
A252T AT
A59V C,T
C963T C,T
Leptinreceptor T945M C,T
DGATI Nt984+8(A-G) A, G
3-kasein Al, A2
k-kasein A,B,E
3-laktoglobulin A, B




Nedan presenteras resultaten fran delmoment 1 och 2 1 detta projekt (SLF-projekt V0930001).

Delmoment 1: Samband mellan genetisk uppséttning och juverhiilsa och celltal
I tabell 2 presenteras de gener som uppvisar effekt pd mjolkens somatiska celltal (SCC).

Tabell 2. Effekt av alleler av leptin (LEP) och acyl-CoA:diacylglycerol acyltransferas 1 (DGAT1) pa
mjolkens somatiska celltal (SCC)"

LEP A59V C T P-viirde
SCC (log/mL) 500£0.03  4.85+006 0.024
DGATI1 Nt984+8(A-G) A G

SCC (log/mL) 511£0.07  4.96+0.03 0.061

'Resultaten presenteras som korrigerat medelvirde (least squares means) + standardfel (standard
error). Endast komponenter med P < 0.10 visas.

I tabell 2 ses att det dr endast tvd av de totalt nio analyserade generna/proteinerna som har
effekt pa mjolkens SCC. Resultaten tyder pa att C-allelen av leptin A5S9V ger ett hogre SCC
an T-allelen, medan for DGATI1 ar det A-allelen som uppvisar denna tendens. Leptin och
DGAT]1 okar forklaringsgraden med 1%.

Samband mellan SCC och teknologiska egenskaper presenteras i tabell 3. Endast de
egenskaper som uppvisar signifikanta samband (P < 0.10) med SCC redovisas.

Tabell 3. Pearson-korrelationer mellan juverhilsa (mitt som somatiskt celltal (SCC)) och teknologiska
egenskaper'

SCC
Osthérdhet 0.398"
Ostutbyte 0.459°

" Endast komponenter som korrelerar med P < 0.10 visas.
P <0.10; *P < 0.05.

I tabell 3 ses att ostutbyte har en positiv korrelation med mjélkens SCC och dven osthérdhet
visar en tendens till positiv korrelation. Tidigare studier har visat att mastit minskar ostutbyte
(Amenu och Deeth, 2007), dock ligger SCC for korna i denna studie under 300 000 celler/ml.
Vid dessa relativt 1aga celltal finns det inga tydliga samband mellan celltal och ostegenskaper.

Delmoment 2: Samband mellan genetisk uppséttning och mjolkens peptidprofil
Grundstenarna i ett protein ar naturligt forekommande aminosyror som dr sammanbunda till
olika l&nga kedjor, kallade peptider. Peptider skiljer sig fran proteiner genom att de 4r mindre
och grinsen brukar dras vid 50 aminosyror. I mjolk forekommer peptider dels naturligt och
dels genom att de bildas frdn mjdlkens proteiner genom olika kemiska och biologiska
reaktioner.

I tabell 4 presenteras de fria peptider som fanns nérvarande i de analyserade proverna.
Tabellen anger de funna peptidsekvenserna, klyvningsstélle pa N- respektive C-terminalen pé
proteinet samt peptidskevensernas sannolika identitet.



Tabell 4. Identitet av peptider i skummjolk som uppvisar samband med genetisk uppséttning och/eller

juverhélsa och/eller teknologiska egenskaper

Peptidsekvens N-terminal C-terminal Sannolik identitet
klyvningsstille  klyvningsstille
HQGLPQEVLNENLLR LYS7 - Hng Argzz — Phe23 (Xsl-CNl 822
GLPQEVLNENLLR Glny — Glyyo Argy, — Phey; ag1-CN 10-22
FFVAPFPEVFGK Argy, — Pheys Lysss — Gluss 0s1-CN 23-34
FVAPFPEVFGK Ph623 — Phez4 Ly534 — G1U35 (Isl-CN 24-34
VAPFPEVFGK Ph624 — V3125 LYS34 — GIU35 (lsl-CN 25-34
APFPEVFGK V.’:1125 — Ala% Ly534 — Glu35 (151-CN 26-34
FVAPFPEVFGKEK Phe,; — Phey, Lysss — Vals; 0s1-CN 24-36
YLGYLEQLLR Al’g9o — Tyrg Al‘gloo —Leuyg 0,s;-CN 91-100
GYLEQLLRLK LGU92 — GIY93 Lysloz — Ly5103 (151-CN 93-102
VPQLEIVPNSAEERLHSM Ly5105 — Va1106 M€t123 — LyS124 (Xsl—CN 106-123
GPIVLNPWDQVK Glnlol - G1Y102 Ly5113 - Arg114 (Isz-CN 102-113
VLNPWDQVK 116104 — Vall()S Ly5113 — Arg114 (lsz-CN 105-113
FALPQYLKTVYQHQ Lysm — Phel74 Gln187 — Lyslgg asz-CN 174-187
FLLYQEPVLGPVRGPFPIIV  Alagy — Phejgo C-terminal (Valype)  B-CN 190-209
LLYQEPVLGPVRGPFPII Phejgp— Leuyo; Ilesos — Valago B3-CN 191208
LYQEPVLGPVRGPFPII LCU191 — Lelhgz 116208 — Valzog B-CN 192-208
LYQEPVLGPVRGPFPIIV Leuyg; — Leujo, C-terminal (Valype)  B-CN 192-209
YQEPVLGPVRGPFPIIV Leujo; — Tyrio3 C-terminal (Valype)  B-CN 193-209
YQEPVLGPVRGPFPI Leujg; — Tyrjo3 Iey7 — Hesgg B-CN 193-207
EPVLGPVRGPFPI Gln194 — Glu195 116207 — 116208 B-CN 195-207
EPVLGPVRGPFPII Gll’l194 — G1U195 Ilezog — Va1209 B-CN 195-208
EPVLGPVRGPFPIIV Gln194 — G1U195 C-terminal (Valzo9) B3-CN 195-209
GPVRGPFPIIV Leuos — Glyi99 C-terminal (Valyg9)  B-CN 199-209
LPLSLLK U6 snRNA-associerat Sm-
liknande protein LSm4
LPLSILK Glykosyleringsberoende
celladhesionsmolekyl 1
" CN = kasein.

Som framgér av tabell 4 finns det en rad fria peptider i skummjolk. Den storsta andelen av
peptiderna dr associerade till kaseiner, medan ndgra hérrdr frdn andra proteiner i mjdlken.
Dock visar tabellen endast de peptider som uppvisar samband med genetisk uppsattning
och/eller juverhélsa och/eller teknologiska egenskaper i de analyserade proverna. Ménga fler
peptider identifierades i1 proverna, men dessa hade inga samband med ovanndmnda
egenskaper och har dirfor inte redovisats.

Samband mellan genetisk uppsittning och relativ mingd av mjdlkens peptidprofil samt
relativ/absolut méngd av mjolkens proteinprofil presenteras i tabell 5 och 6. Endast
signifikanta samband (P < 0.10) redovisas.



Tabell 5. Effekt av alleler av leptin (LEP), leptinreceptor (LEPR) och acyl-CoA:diacylglycerol
acyltransferas 1 (DGAT1) pa relativ miangd av mjolkens peptidprofil samt relativ/absolut méngd av
mjolkens proteinprofil'

LEP A1457G A G P-virde
B-CN* 191208 25+0.2 09+0.2 0.000
3-CN 193-209 0.55+£0.02 0.60+0.02 0.039
LEP A252T A T

k-kasein (relativ) 1.2+0.1 1.6 0.2 0.080
k-kasein (absolut) 4.6+04 6.1 0.7 0.074
LEP AS9V C T

B3-CN 195-209 21+£0.2 1.5+0.3 0.080
LPLSLLK 1.6 £ 0.1 09+0.3 0.019
LPLSILK 1.6 £0.1 09=+0.3 0.019
asp-kasein (relativ) 1.2+0.1 1.5+0.1 0.074
LEP C963T C T

B3-CN 191-208 22+03 1.1£0.2 0.007
3-CN 193-209 0.55+0.0 0.61+0.0 0.018
LEPR T945M C T

B3-CN 195-208 1.2+0.2 1.9+0.3 0.063
B3-CN 191-208 14+0.2 25+04 0.014
DGATI1 Nt984+8(A-G) A G

LPLSLLK 1.0+0.3 1.6+0.1 0.067
LPLSILK 1.0+0.3 1.6 +0.1 0.067

'Resultaten presenteras som korrigerat medelvirde (least squares means) + standardfel (standard
error). Endast komponenter med P < 0.10 visas.
*CN = kasein.

Tabell 6. Effekt av alleler av B-laktoglobulin, B- och k-kasein pa relativ miangd av mjélkens peptid-
och proteinprofil'

B-laktoglobulin A B P-virde
0,51-CN? 10-22 2.7+03 0.6+04 0.003
3-laktoglobulin 1.3£0.1 1.0£0.1 0.063
B-kasein Al A2

B3-CN 192-208 29+0.2 1.9+£0.2 0.005
051-CN 24-36 3.1+04 14+0.3 0.002
LPLSLLK 1.1+£0.2 1.5+£0.2 0.061
LPLSILK 1.1+£0.2 1.5+0.2 0.061
K-Kasein A B E

B-CN 195-207 0.9°+0.2 12®+02 1.5°+£02  0.055
B-CN 192-208 1.0°+£02  2.0°+02 42°£04  0.000
05;-CN 24-36 13°+04 1.6°+05 3.8°+05  0.004
05-CN 10-22 0.9°+03 2.1°+0.5 1.9%+04 0.078

" Resultaten presenteras som korrigerat medelvirde (least squares means) + standardfel (standard
error). Endast komponenter med P < 0.10 visas.

*CN = kasein.

*“Medelvirden inom en rad med olika Gverskrift skiljer sig &t (P < 0.10).

I tabell 5 och 6 kan ses att de analyserade generna och proteinvarianterna har effekt pd bade
mjdlkens peptid- och proteinprofil. Peptiden B-kasein 191-208 paverkas bade av leptingenen
och leptinreceptorgenen, dédr A-allelen av leptin A1457G, C-allelen av leptin C963T och T-
allelen av leptinreceptor T945M ger en hogre méangd av B-kasein 191-208. Leptin respektive
DGAT]1 okar forklaringsgraden med 1-36% respektive 18% for de analyserade parametrarna.
Vidare kan ses att alleler av de genetiska proteinvarianterna har effekt pa peptider av og-



kasein samt tyder resultaten pa att A-allelen av B-laktoglobulin ger en 6kad méingd av B-
laktoglobulin i mjolken. De genetiska proteinvarianterna 6kar hir forklaringsgraden med 7-
33%.

Samband mellan SCC och relativ mdngd av mjolkens peptid- och proteinprofil presenteras i
tabell 7. Endast signifikanta samband (P < 0.10) redovisas.

Tabell 7. Pearson-korrelationer mellan juverhilsa (méitt som somatiskt celltal (SCC)) och relativ
mingd av mjolkens protein- och peptidprofil’

SCC
Proteiner
05-CN? -0.293"
B-CN -0.331"
B-laktoglobulin -0.2817
Peptider
0-CN 8-22 0.804"
0-CN 23-34 0.465"
05 -CN 24-34 0.465"
o5 -CN 25-34 0.395°
05-CN 26-34 -0.995""
0s-CN 106-123 0.564"
00-CN 102-113 0.764""
05-CN 105-113 0.913™
B-CN 190-209 0.561"
B-CN 191-208 0.912""
B-CN 192-208 0.602"
3-CN 192-209 0.907""
B-CN 193-209 0.713"
B-CN 195-207 0371
3-CN 195-209 0.561"
B-CN 199-209 0.897""
" Endast komponenter som korrelerar med P < 0.10 visas.
2 CN = kasein.

P <0.10; *P < 0.05; **P < 0.01; ***P < 0.001.

I tabell 7 kan ses att det i de flesta fall finns en positiv korrelation mellan SCC och relativ
mingd av peptider, vilket innebér att ett hogre SCC ger storre méngd av peptider i mjolken.
Detta gor sig géllande redan vid ett celltal under 300 000 celler/ml {or enskilda kor. En mojlig
forklaring till detta dr att vid hogre celltal dr det storre aktivitet av enzymer, som dr kopplade
till juverhélsa, 1 mj6lken, vilket kan ge upphov till mer peptider. En annan forklaring kan vara
en storre nedbrytning av proteiner i juvret.

I tabell 8 visas korrelationer mellan teknologiska egenskaper och relativ/absolut mingd av
mjolkens proteinprofil samt relativ midngd av mjolkens peptidprofil. Endast signifikanta
samband (P < 0.10) redovisas.



Tabell 8. Pearson-korrelationer mellan teknologiska egenskaper och relativ/absolut méngd av
mjolkens proteinprofil samt relativ miangd av mjolkens peptidprofil'

Gel- Koagule-  Motstand Ost pH Ost- Fettkule-  CNmicell-
styrka ringstid mot gel- hardhet  storlek storlek’
nedbrytning

Proteiner
01-CN (relativ) -0.4107 0.516*
0,51-CN (absolut) -0.422°
0-CN (relativ) 0.587"
0-CN (absolut) 0.461° -0.396"
B-CN (relativ) 0.687"
B-CN (absolut) -0.398" 0.5717"
k-CN (relativ) 0.464" 0.485"
k-CN (absolut) 0.554" 0.574"
o-laktalbumin (relativ) -0.820"" 0.601"
B-laktoglobulin (relativ) 0.544
Peptider
05 -CN 8-22 0.863" -0.816" -0.828"
0;-CN 10-22 -0.682"
0;-CN 23-34 -0.625"
0-CN 24-34 -0.607""
051-CN 24-36 -0.802"
051-CN 91-100 -0.934" -0.890"
051-CN 93-102 -0.849"
0-CN 102-113 -0.603"
0-CN 105-113 0.870"
0-CN 174-187 -0.887" -0.959"
B-CN 190209 0.930"
B-CN 192-208 -0.678"
B-CN 192-209 0.8217 0.833"
B-CN 193-207 0.833"
B-CN 195-207 0.453" 0.462" -0.668"
B-CN 195-208 0.604"
B-CN 195-209 -0.525"
B-CN 199-209 -0.903"  0.912° -0.903"
LPLSLLK -0.421%
LPLSILK -0.421%
"Endast komponenter som korrelerar med P < 0.10 visas.
* CN = kasein.

TP <0.10; *P < 0.05; **P < 0.01; ***P < 0.001.

Samband finns dven mellan teknologiska egenskaper och mingd av proteiner och peptider 1
mjolken, vilket kan ses i tabell 8. Den relativa och absoluta méngden av k-kasein har en
positiv korrelation med bade gelstyrka och motstand mot gelnedbrytning, vilket innebér att ju
mer k-kasein mjolken innehéller, desto battre gelegenskaper vid osttillverkning. Vidare visar
resultaten att en liten mingd av fria peptider i mjolken och en stor mingd av genetiska
proteinvarianter ger storre kaseinmiceller, vilket dven det inverkar pd gelegenskaper vid
osttillverkning.

DISKUSSION

Samband mellan de analyserade generna samt proteinvarianterna och mjolkens innehéll av
fria peptider visar att det finns mojlighet att fordndra mjolkens innehdll av mindre
komponenter som forekommer i mjolk. Manga av mjolkens peptider har tidigare visats vara
bioaktiva, vilket innebdr att de har en inverkan pa hélsoegenskaper och funktionella
egenskaper. Resultaten visar séledes pa mdjligheter att i framtiden kunna vélja ut kvigor/kor



som producerar mjolk med dnskade hélsoegenskaper. Studien dr baserad pé ett begrinsat antal
kor, men ger trots detta en indikation pa potentialen inom omrédet.

Studien har visat pd manga intressanta samband mellan kornas genetiska uppsittning,
mjolkens kvalitet samt teknologiska egenskaper vid processing som bor undersokas
ytterligare. Enskilda gener har till exempel visats ha effekt pd mjolkens celltal och ett hogre
celltal ger storre mangd peptider i mjolken, redan vid ett celltal under 300 000 celler/ml hos
enskilda kor. Med nya tekniker dr det nu mojligt att studera hela kons genom, vilket 6ppnar
upp for nya mojligheter att forbéttra kons juverhélsa genom ett effektivare avelsarbete. Vidare
visar resultaten pa samband mellan kaseinmicellstorlek och peptider. Genom att utnyttja unika
och innovativa teknologier, sasom faltflodesfraktionering kopplad till ljusspridning, finns
mojlighet att optimera det initiala steget vid osttillverkning.

De erhéllna resultaten gillandes peptid- och proteinprofilerna kan vara beroende av den valda
analystekniken. Fordelen med TMT jamfort med till exempel 2-dimensionell gelelektrofores
och HPLC (high performance liquid chromatography) ér att det &r mdjligt att bade identifiera
och kvantifiera peptiderna/proteinerna. For méanga tekniker &r endast identifiering mojlig.
Genom utnyttjandet av olika identifieringsmetoder &r det dock viktigt att studera peptider med
olika tekniker for att f4 en sd korrekt bild som mgjligt av mjolkens innehall av fria peptider.

Slutsats

Studien har alltsa visat pd samband mellan genetisk uppsittning och mjolkens innehall av fria
peptider och att ett hogre celltal ger storre mingd peptider i mjolken, redan vid ett celltal
under 300 000 celler/ml hos enskilda kor. Projektet som helhet (SLF-projekt V0630006 och
V0930001) ger pd sé sitt mojligheter att forandra mjolkens sammansittning, teknologiska
egenskaper som har betydelse vid ostproduktion och hilsoegenskaper efter de svenska
mejeriernas behov genom ett selektivt avelsarbete. Resultaten ér en viktig del av den framtida
ravarukunskapen och ger mdgjlighet for att kunna styra och optimera mjolkrdvarans
anviandning pa ett snabbare och mer Onskvirt sitt. Projektet ger unik information pa
forskningsnivd om samband mellan gener och mjdlkkomponenter som i forlingningen
kommer att vara praktiskt tillimpbar i avelsarbetet for att optimera bade rivarans och
produkternas kvalitet, stabilitet och hallbarhet, vilket 1 sin tur kan bidra till 6kad l6nsamhet
inom mjdlkproduktionen och mejeriindustrin.

PUBLIKATIONER

Glantz M., Lindmark Mansson H., Stilhammar H. and Paulsson M. Relations between genetic
polymorphism, somatic cell count and peptide and protein profiles in milk from individual
dairy cows. Under bearbetning.

Ovriga publikationer som #r pulicerade/inskickade/manuskript inom projektet Framtidens
mjolk (SLF-projekt V0630006):

Glantz, M., Lindmark Méansson, H., Stalhammar, H., Barstrom, L-O., Frojelin, M., Knutsson,
A., Teluk, C. and Paulsson, M. 2009. Effects of animal selection on milk composition and
processability. J. Dairy Sci. 92:4589-4603.

Glantz, M., Devold, T.G., Vegarud, G.E., Lindmark Mansson, H., Stdlhammar, H. and
Paulsson M. 2010. Importance of casein micelle size and milk composition for milk gelation.
J. Dairy. Sci. 93:1444-1451.



Glantz, M., Hakansson, A., Lindmark Mansson, H., Paulsson, M. and Nilsson, L. 2010.
Revealing the size, conformation and shape of casein micelles and aggregates with

asymmetrical flow field-flow fractionation and multi-angle light scattering. Langmuir
26:12585-12591.

Glantz, M., Lindmark Mansson H., Stalhammar H. and Paulsson M. 2010. Genomic selection
in relation to bovine milk composition and processability. Inskickad till Journal of Animal
Breeding and Genetics.

Glantz, M., Lindmark Mansson H., Stdlhammar H. and Paulsson M. 2010. Impact of leptin,
DGAT]1 and genetic variants of milk proteins on protein, mineral and lipid profiles in bovine
milk. Manuskript.

Glantz, M., Lindmark Mansson H., Stdlhammar H., Dejmek, P. and Paulsson M. 2010. Impact
of leptin, DGAT]1 and genetic variants of milk proteins on technological properties of bovine
milk — structural studies on cheese. Manuskript.

OVRIG RESULTATFORMEDLING TILL NARINGEN
Projektet och resultaten har presenterats vid foljande konferenser/seminarier/kurser:
e Uppdragsutbildningen Mejeriteknologi for svensk mejeriindustri och inom
civilingenjorsutbildningen vid LTH, Lunds Universitet (2010-04-13)
e Nordisk workshop om Dairy Structures — Health and Functionality, NordForsk
Network, Ystad, Sverige (2010-04-19 —2010-04-21)
e Nordisk doktorandkurs om Functional milk compounds — with focus on milk proteins,
Kopenhamns Universitet, Danmark (2010-08-31)
e Temadagar for mejeriforetag om mjolkkvalitet, Svensk Mjolk, Lund (2010-09-21 —
2010-09-22)
e Uppdragsutbildningen Mejeriprocesser for svensk mejeriindustri och inom
civilingenjorsutbildningen vid LTH, Lunds Universitet (2010-10-05)
e Internationella mejerikonferensen International Dairy Federation World Dairy Summit
2010, Auckland, Nya Zeeland (2010-11-08 —2010-11-11)

Projektet finns beskrivet pa foljande hemsida:
e Avdelningen for Livsmedelsteknik, Lunds Universitet
http://www.food.lIth.se/english/contacts/personnel/personal _home pages/mariag/
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