Streszczenie
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W minionych latach w odpowiedzi na wzrastajacy popyt na zywnosé, w tym surowca
migsnego, konieczna byla poprawa wydajnosci produkeji. Dazac do osiggnigcia szybszej,
wigkszej itanszej produkcji, celem hodowli stala sie poprawa poziomu cech rzeznych
i tucznych. Uzyskanie tego efektu niesie za sobg niekorzystne zjawisko jakim jest spadek
jakosci migsa. Wzrost migsnosci $win spowodowat pogorszenie wodochtonnosci miesa, zbyt
Jasna barwe migsa, zwigkszenie wycieku soku miesnego oraz zmniejszenie zawartosci thuszezu
srodmiesniowego. Skutkowalo to mniejsza przydatnoscig kulinarng i pogorszeniem waloréw
smakowych (Krzgcio i in., 2003). Jakos¢ migsa determinuje szereg czynnikéw. Sa to czynniki
zarowno genetyczne (rasa, ple¢, wiek) jak i srodowiskowe (zywienie, utrzymanie i transport
zwierzat, sposob przeprowadzenia uboju i obrobki poubojowej oraz sposéb przechowywania
migsa). Parametry okreslajace jako$é migsa to m.in. smak, zapach, barwa, soczysto$é oraz
kruchos¢, czyli parametry organoleptyczne.

Oczekiwania iwymagania konsumentdw wymuszajag coraz wyzszy standard
jakosciowy surowca migsnego itym samym nowe spojrzenie na aspekt doskonalenia
genetycznego trzody chlewnej. W Polsce dopiero zapoczatkowano proces poprawy jakosci
migsa wieprzowego. W tym celu prowadzone sg intensywne badania. Wigczenie do kryteriow
selekcji cech jakosci migsa stwarza szanse na poprawe parametréw waznych dla konsumentow.
Poznanie czynnikow genetycznych wplywajacych na jako$¢ w przysztosci moze pomoc
w selekeji zwierzat o preferowanym wariancie genetycznym, ktorych migso bedzie odznaczaé
si¢ korzystnymi walorami. Zagadnienie to jest obecnie priorytetem dla producentow
i hodowcow trzody chlewnej. Analiza wariantéw polimorficznych genu ACTN3 w aspekcie
parametrow jakosci migsa wieprzowego oraz innych cech uzytkowych $win jest wiec
uzasadniona z uwagi na charakter molekularny mechanizmu, wskazujacego na zréznicowanie
funkcji kodowanego biatka.

Cel pracy. Celem niniejszej pracy bylo wykrycie i analiza polimorfizmu genu ACTN3 u $wini
domowej (Sus scrofa domestica) oraz ustalenie potencjalnych zaleznosci pomig¢dzy
poszczegdlnymi genotypami a cechami uzytkowymi $win utrzymywanych w Polsce.

Materialy imetody. Badaniami objgto 578 osobnikow reprezentujacych Swinie rasy
zachowawcze] - pulawska (159) oraz ras wysokoprodukcyjnych - wielka biata polska (206)
i polska biata zwistoucha (213). Zwierzgta utrzymywano w takich samych warunkach w Stacji
Kontroli Uzytkowosci Trzody Chlewnej Instytutu Zootechniki PIB w Chorzelowie.



W pierwszym etapie badan przeprowadzono amplifikacje fragmentu genu ACTN3 metodg PCR
a nastepnie uzyskane amplikony poddano sekwencjonowaniu metodg Sangera. Uzyskane
sekwencje wraz z sekwencja refereﬂcyj na zestawiono ze sobg i poréwnano w celu identyfikacji
réznych wariantow genu ACTN3. Sekwencjonowanie umozliwito detekcje 4 polimorfizmow
typu SNP. Sa one zlokalizowane w obrebie regionu nieulegajacego translacji (S’UTR) 1 czg$ci
kodujacej. Opracowano odpowiednie metody molekularne (PCR-RFLP i ACRS-PCR), ktére
pozwolily na zgenotypowanie badanej grupy zwierzat. Analize zaleznosci pomigdzy
genotypami ACTN3 a cechami uzytkowymi przeprowadzono za pomocg pakietu SAS/STAT
z uzyciem odpowiedniego modelu statystycznego.

Wyniki. Uzyskane dane dotyczace wariantow polimorficznych genu ACTN3 pokazuja,
iz cechuje sie on doé duza zmiennoscia. Zidentyfikowane polimorfizmy wplywaly istotnie na
poszczegblne cechy tuczne, rzezne, jako$¢ migsa, parametry tekstury migsnia najdiuzszego
grzbietu imiesnia pétbloniastego jak rowniez na parametry skladu widkien migsniowych
u $win réznych ras.

Whioski. Gen ACTN3 moze kandydowaé do miana markera genetycznego wybranych cech

uzytkowych $win utrzymywanych w Polsce.
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