Streszczenie

W dzisiejszych czasach prowadzone sg intensywne badania, ktérych celem jest poprawa
jakosci migsa wieprzowego. Jako$§¢ migsa to zespOt cech decydujacych o jego wartosci
uzytkowej oraz cech precyzujacych jego wartos¢ odzywceza dla konsumenta. Jednak,
dla wspétczesnego konsumenta sposrod licznych parametréw charakteryzujacych migso,
najwazniejsze s3. barwa, krucho$¢, soczysto$¢ oraz smak i zapach czyli parametry
organoleptyczne. Przyczyny powyzszego zjawiska posiadaja wieloczynnikowy charakter
1 obejmuja zardwno aspekty srodowiskowe, jak i genetyczne. Ich poznanie pod katem asocjacji
z jakoScig migsa wieprzowego moze Ww przysztosci umozliwi¢ selekcje zwierzat
o preferowanym wariancie genetycznym, ktorych migso charakteryzowaé sie bedzie
korzystnicjszymi parametrami jakosci migsa. Jest to priorytetowe zagadnienic dla hodowcow
i producentéw trzody chlewnej. W tym kontekscie analiza wariantéw polimorficznych genu
HK2 w aspekcie cech uzytkowych §win i parametréw jako$ci migsa wieprzowego mozna uznaé
za uzasadnione z powodu biologicznej roli w regulacji procesu glikolizy, a takze z uwagi
na charakter molekularny mechanizmu, wskazujgcego na zmienno$é kodowanych biatek.

Cel pracy. Celem niniejszej pracy byla detekcja polimorfizméw w genie kodujacym
heksokinazg 2 (HK2) u $wini domowej (tac. Sus scrofa domestica) oraz ustalenie potencjalnych
zaleznosci pomigdzy genotypami analizowanych fragmentéw genu a cechami uzytkowymi
Swin (tucznymi i rzeznymi) oraz wybranymi parametrami jako$ci migsa.

Materialy i metody. Badaniami objgto 722 osobnikéw 3 ras $win: polska biala
zwistoucha, wielka biata polska i pulawska. Zwierzgta utrzymywano w Stacjach Kontroli
Uzytkowosci Rzeznej Trzody Chlewnej (SKURTCh) Instytutu Zootechniki PIB w Balicach.
Warunki utrzymania wszystkich osobnikéw byly takie same. Genomowe DNA wyizolowano
z tkanki mig$nia najdhuzszego grzbietu przy uzyciu zestawéw firmy A&A Biotechnology
(Polska): Sherlock AX oraz Genomic Mini. W pierwszym ctapie badan cksony w genie HK?2
zostaty poddane analizie za pomocg metody PCR-HRM. Wytypowane za pomocg tej techniki
fragmenty amplifikacji PCR, a otrzymane produkty zsckwencjonowano metodg Sangera.
W analizowanych fragmentach genu HK2 wykazano obecno$¢ 15 mutacji. Dla dwoch
zidentyfikowanych | polimorfizméw, zmian typu SNP znajdujgcych sig: w regionie
splicingowym eksonu 7 (g.68177052A>G) oraz w eksonie 12 (g.68167661C>T) opracowano
odpowiednig metod¢ molekularng (odpowiednio PCR-RFLP oraz PCR-ACRS) pozwalajaca
na oznaczenie frekwencji wybranych mutacji na wigkszej grupie zwierzgt. Analiza statystyczna

przeprowadzona zostata przy uzyciu pakietu SAS/STAT.



Wyniki. Uzyskane frekwencje wariantéw polimorficznych analizowanego genu
pokazujg, iz wystgpuje zmiennos¢ w obrebie genu HK2. Zidentyfikowane polimorfizmy
wykazujg istotng asocjacj¢ z wybranymi cechami tucznymi, rzeznymi oraz jako$cia migsa
u Swin roznych ras.

Whioski. Gen HK2 moze kandydowaé do miana genu markera genetycznego

wybranych cech tucznych.
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