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Cechy jakosci migsa odznaczaja si¢ niska odziedziczalno$cia, a selekcja prowadzona
W oparciu o tradycyjne metody jest trudna i powolna. Dodatkowe utrudnienie stanowi fakt, ze
cechy te mierzone sg poubojowo. W celu poprawy cech jakosci migsa (W tym
najwazniejszego parametru, jakim jest zawartos¢ thuszczu srédmigsniowego (IMF) w migs$niu
najdluzszym grzbietu), skuteczniejsza wydaje si¢ by¢ selekcja wspomagana markerami
genetycznymi (MAS). W badaniach bgdacych przedmiotem tej rozprawy doktorskiej uwaga
zostata skupiona na genach z rodziny GPAT, jako potencjalnych markerach genetycznych
zwigzanych z zawarto$cig IMF, a tym samym jako$cig migsa. Bedace produktem tych genow
enzymy GPAT (ang. glycerol-3-phosphate acyltransferase enzymes) katalizuja pierwszy etap
w procesie syntezy triacylogliceroli (TG), czyli podstawowego skladnika tluszczow
zwierzecych 1 gtdéwnego sktadnika IMF.

Celem przeprowadzonych badan bylo ustalenie, czy istnieje zwigzek pomiedzy genami
GPAT1 i GPAT2, a wybranymi cechami jakos$ci migsa, parametrami tekstury oraz cechami
tucznymi 1 rzeznymi w zarodowym poglowiu trzody chlewnej w Polsce. Identyfikacje zmian
polimorficznych przeprowadzono na mniejszym materiale badawczym, we wszystkich
regionach kodujacych obu gendow oraz w regionie regulatorowym 3’UTR genu GPAT1, przy
uzyciu metody PCR-HRM oraz sekwencjonowania. Okreslenie frekwencji alleli oraz
genotypow, jak i okreslenie zwigzku dla wybranych zmian polimorficznych badanych genéw
z wyzej wymienionymi cechami uzytkowymi oraz parametrami jakosci i1 tekstury migsa
przeprowadzono metoda PCR-RFLP na calo$ci materialu doswiadczalnego, obejmujacego
948 $win nalezacych do pieciu ras (wbp, pbz, Putawska, Duroc, Pietrain). Dodatkowo,
przeprowadzono analiz¢ ekspresji badanych gendéw w trzech tkankach (m. longissimus
lumborum, ttuszcz okrywowy, watroba) z zastosowaniem techniki Real-Time PCR.

W locus genu GPAT1 wykazano obecno$¢ 39 mutacji, sposrod ktorych 12 znajdowato sie
w regionach kodujacych, 13 w intronach 1 14 w regionie regulatorowym 3’UTR. Z kolei
w locus genu GPAT2 zidentyfikowano jedynie trzy mutacje, z ktérych 1 potozona byla
w regionie 5’UTR, a 2 w intronach. Do dalszych analiz wybrano cztery mutacje
(9.133513422C>T, g.133476803T>C, 0.133476733C>T, 0.48497102G>A),



0 prawdopodobnie najwickszym wptywie na funkcje genu Ilub powstajacego biatka.
Dodatkowo, mutacje te zmieniaty miejsce cigcia enzymow restrykeyjnych.

Analiza  statystyczna  wykazata istotny zwigzek pomigdzy analizowanymi
polimorfizmami, a wybranymi cechami jakos$ci 1 tekstury migsa oraz cechami dotyczacymi
otluszczenia 1 umig$nienia tuszy. W odniesieniu do mutacji g.133513422C>T genu GPAT1
statystyczny zwiazek odnotowano dla: wydajnosci rzeznej, parametrow opisujacych
poledwice, zawartosci IMF w m. longissimus lumborum, odczynu pH migs$nia potbtoniastego
szynki oraz twardosci migsa poledwicy, promujac osobniki o genotypie CC i CT.
Przeprowadzona analiza statystyczna wykazata takze istnienie zwigzku pomi¢dzy mutacja
drugg genu GPAT1 (g.133476803T>C), a: masg poledwicy, zawartoscia IMF, barwg migsa
(L*) 1 jego twardoscia. W tym przypadku korzystniejszymi warto§ciami cechowaty si¢
osobniki o genotypie TT. Z kolei mutacja trzecia genu GPAT1 (g.133476733C>T) wywierata
istotny wplyw na cechy takie jak: masa poledwicy, masa wyrebdéw podstawowych, odczyn pH
m. longissimus lumborum i jego twardos¢, a lepszymi warto$ciami podobnie jak w przypadku
mutacji pierwszej odznaczaty si¢ zwierzeta o genotypie CC i CT. Statystycznie istotne roznice
wykazano rowniez pomigdzy mutacja w genie GPAT2 (g.48497102G>A), a: wydajnoscia
rzezng, masg poledwicy, dlugoscig Srodkowa tuszy, zawarto$cig IMF, oraz wskaznikami
twardosci m. longissimus lumborum, faworyzujac osobniki posiadajagce w swoim genotypie
allel G wzgledem wymienionych cech.

Badania ekspresji genow GPAT1 i GPAT2 wykazaly statystycznie istotng roznice
w poziomie mMRNA genu GPAT1 pomiedzy badanymi tkankami oraz rasami. Najwyzsza
ekspresje genu GPAT1 odnotowano w watrobie i byta ona ponad 28 razy wyzsza niz w m.
longissimus lumborum oraz o 70 razy wyzsza niz w tluszczu okrywowym. Ponadto, w m.
longissimus lumborum istotnie wyzszy poziom transkryptu zaobserwowano dla rasy Duroc
w poroéwnaniu do pozostatych badanych ras. Z kolei ekspresje genu GPAT2 wykazano jedynie
w watrobie, przy czym nie wykazano statystycznych réznic w jej poziomie pomie¢dzy rasami.
Analiza korelacji pomiedzy poziomem ekspresji badanych genow, a parametrami jakosSci
migsa 1 tuszy wykazala istnienie najwyzszego zwigzku pomigdzy poziomem ekspresji genu
GPAT2 w watrobie, a spoistoscig i odbojnoscig m. longissimus lumborum (P<0.01).

Przeprowadzone badania wskazujg na brak mozliwosci wykorzystania badanych mutacji
genow GPAT1 i GPAT2 w procesach selekcyjnych ze wzgledu na brak kierunkowego
oddziatywania w odniesieniu do cech jako$ci migsa i pozostatych cech produkcyjnych, w tym
migsnosci 1 otluszczenia. Interesujace wydaja si¢ by¢ wyniki przeprowadzonych analiz
zwigzku ekspresji badanych genéw z cechami produkcyjnymi, dlatego tez zalecane jest
kontynuowanie badan w tym kierunku.
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