STRESZCZENIE

W dzisiejszych czasach wiasciwie dobrana i zbilansowana dieta uznawana jest za jeden
z mnajwazniejszych czynnikéw warunkujacych ludzkie zdrowie. Szczegblne znaczenie
przypisuje si¢ zwlaszcza zawartosci w diecie witamin i pierwiastkéw sladowych. Jednym z nich
jest selen (Se). Wielorakie funkcje, ktére spelnia wewnatrz ustroju, wiaza si¢ przede wszystkim
z wystepowaniem selenoprotein. Niedobér selenu w diecie sprawia, ze enzymy wymagajace
jego wbudowywania nie mogg zosta¢ wyprodukowane Iub tez sa wytwarzane, ale ich funkcja
jest uposledzona. Stad tez niedobér selenu moze przejawiaé sic zaburzeniami na réznych
poziomach funkcjonowania organizmu. Zawarto$¢ Se w naturalnej zywosci jest $cisle Zwigzana
z potozeniem geograficznym. Niestety, na terenie Polski gleba jest uboga w selen, co przektada
si¢ rowniez na niedobory tego pierwiastka w organizmach Polakéw. Wobec powszechnie
wystepujgcych deficytow selenu problemem staje si¢ zapewnienie odpowiedniej jego podazy
w diecie. Podstawowym Zrédlem Se sa produkty zwierzece. Obecnie migso wieprzowe
analizowane jest pod katem polimorfizméw genéw, ktérych produkty biatkowe maja istotne
znaczenie dla jego jakosci, w tym whasciwosci prozdrowotnych. Jednym z istotnych bialek jest

selenoproteina P (SeP). Bialko to uczestniczy w magazynowaniu i transporcie selenu.

Cel pracy. Celem prowadzonych badan jest detekcja polimorfizmoéw w genie kodujgcym
selenoproteing P (SEPPI) u swini domowej (tac. Sus Scrofa domestica) oraz ustalenie
ewentualnych zaleznosci pomiedzy genotypami analizowanych fragmentéw genu a cechami
uzytkowymi $win (tucznymi i rzeznymi), wybranymi parametrami jakosci migsa oraz

zawartoscig selenu w mig$niu najdtuzszym grzbietu (tac. musculus longissimus dorsi).

Hipoteza badawcza. Wystepowanie zmiennosci genetycznej w obrgbie genu SEPPI moze
wywiera¢ wplyw na cechy produkcyjne $win oraz zawarto$é selenu w migsniu najdluzszym

grzbietu.

Materialy i metody. Badaniami objeto 722 osobnikoéw nalezacych do 3 ras swin: wielka biala
polska, polska biata zwistoucha i putawska. Do izolacji genomowego DNA z fragmentu tkanki
mies$nia najdluzszego grzbietu uzyto zestawu Genomic Mini (A&A Biotechnology) oraz
Sherlock AX (A&A Biotechnology). W celu wykrywania zmienno$ci, a nastgpnie
genotypowania wybranych fragmentow genu SEPPI zastosowano metody: PCR-HRM,
sekwencjonowanie Sangera, PCR-ACRS, PCR-RFLP oraz analiza wielkosci fragmentow
z wykorzystaniem sekwenatora kapilarnego CEQ8000 (Beckman Coulter). Zawartos¢ selenu

u 163 wybranych prob oznaczono metoda spektrofluorymetryczng z wykorzystaniem 2,3-



diaminonaftalenu. Analizg statystyczng wynikéw wykonano za pomocg programu SAS v. 8,

02, z zastosowaniem procedury GLM (ang. General Linear Model).

Wyniki. W wyniku przeprowadzonych analiz w obrebie genu selenoproteiny P
zidentyfikowano obecnos¢ 11 mutacji. Okreslono czesto$¢ wystepowania pigciu zmian
polimorficznych oraz ich wplyw na cechy produkcyjne $win i zawartos¢ selenu w badanych
tkankach migsnia najdtuzszego grzbietu. Zidentyfikowane polimorfizmy wplywaly istotnie na
cechy tuczne (zuzycie paszy na kilogram przyrostu, przyrost dzienny), rzezne (m.in. wydajnos¢
rzezna, masa poledwicy, procent migsa w tuszy) i jako$é miesa wieprzowego (m.in.

wodochtonnos¢ migsa, pH poledwicy i szynki).

Whioski. Powigzanie wartosci liczbowych dotyczacych cech migsa ze zidentyfikowanymi
wariantami polimorficznymi genu SEPPI pozwolilo pozna¢ ich wplyw. Poszczegdlne
polimorfizmy w genie SEPP1 maja potencjal wykorzystania jako marker selekcyjny pod katem
standardowych cech produkcyjnych, a jeden z nich predysponowany jest dla nowatorskiego

podejscia w celu zwigkszenia ilosci selenu w migsie wieprzowym.
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