Zmiennos¢ w sekwencji kodujacej genu
Kinazy Janusowej 2 (J4K2) w powigzaniu
z cechami uzytkowosci migsnej
i parametrami rozrodu wybranych ras bydla i owiec

Streszczenie

Postep hodowlany zwierzat gospodarskich opiera si¢ o doskonalenie osobnikéw w kolejno
nastepujacych po sobie pokoleniach. Waznym elementem hodowli jest selekcja prowadzaca
do utrwalenia i udoskonalenia cech o wartosci uzytkowej. Obok doboru opartego na
fenotypach, odkrycia genetyki molekularnej pozwolily na udoskonalenie hodowli pod
wzgledem pozadanych genotypoéw. Dlatego tez istnieje potrzeba poszukiwania i identyfikacji
genow, ktorych zmienno$¢ moze mie¢ bezposredni lub posredni zwiazek z cechami
uzytkowymi owiec i1 bydla utrzymywanych w kierunku migsnym.

Kinaza Janusowa zalicza si¢ do grupy biatkowych kinaz tyrozynowych (PTK), bioracych
udziat w katalizowaniu fosforylacji biatek oraz determinujacych szlaki sygnatowe pochodzace
z réznych cytokin (m.in. hormon wzrostu, erytropoetyna, interleukina, interferon). Wraz
z innymi genami tworzy o§ somatotropowa, w ktorej to polimorfizmy sa bezposrednio
i posrednio zwiazane z fenotypem, gldwnie w odniesieniu do skladu i syntezy mleka,
wlasciwosci prozdrowotnych migsa i1 tuszy oraz czynnosci rozrodczych.

Celem badan byla walidacja i poszukiwanie nowych miejsc polimorficznych w genie
JAK2 u bydla i owiec, nastgpnie okreSlenie czegstoSci wystgpowania alleli i genotypdw
zidentyfikowanych miejsc polimorficznych w JAK2, oraz oszacowanie ewentualnego zwiazku
pomiedzy wybranymi wariantami genetycznymi, a cechami uzytkowoS$ci migsnej oraz
niektérymi parametrami ksztattujacymi uzytkowosc¢ rozrodceza bydta i owiec.

Za pomoca metod biologii molekularnej (PCR, sekwencjonowanie Sangera, PCR-RFLP,
PCR-ACRS), analizowano lacznie 6 miejsc polimorficznych, tj. 3 u bydta (eksony 16, 20 i
23) i 3 u owiec (dwa w eksonie 6 i jedno w 24). Nastgpnie dokonano analiz asocjacyjnych
z wybranymi cechami uzytkowo§$ci migsnej i rozrodcze;.

W pierwszej pracy [D-1], analizowano polimorfizm w eksonie 20 (rs110298451) genu
JAK2 u trzech ras bydla miesnego: angus, hereford i limousin w zalezno$ci od cech
zwiazanych z miesno$cia. W przypadku rasy limousin najkorzystniejsze cechy odnotowano u
osobnikow

z genotypem AA, tj. wigkszq mase urodzeniowa, wigksze Srednie przyrosty dobowe oraz



wigkszq masg ciala w 210 dniu odchowu w poréwnaniu z osobnikami o genotypie GG.
Odmienne wyniki uzyskano dla rasy hereford, u ktérej genotyp GG decydowat o najwiekszej
masie urodzeniowej, przyrostach dziennych i masie ciala przy odsadzeniu w poréwnaniu
z osobnikami o genotypie A4. U kréw rasy angus heterozygoty charakteryzowaly sie
najwigkszymi masami ciala i przyrostami dobowymi.

Zsekwencjonowanie prob PCR w pracy D-2 pozwolito na walidacje istniejacych
miejsc polimorficznych w owczym genie JAK2. W przypadku pierwszego miejsca
polimorficznego (rs160146162) zlokalizowanego w eksonie 6, genotyp A4 wystepowat
rzadko u rasy pomorskiej (15%), natomiast u rasy suffolk nie zostal zidentyfikowany.
Genotyp GG identyfikowano najczesciej u rasy suffolk, natomiast u rasy pomorskiej
najczes$ciej wystgpowaly osobniki heterozygotyczne. W drugim miejscu polimorficznym
(rs160146160), réwniez zlokalizowanym w eksonie 6 u obu ras najczesciej identyfikowano
genotyp AG,
a najrzadziej GG. W przypadku trzeciego miejsca polimorficznego (rs429445187),
zlokalizowanego w intronie 24 odnotowano najwigkszy udziat heterozygot.

Trzecia publikacja [D-3] byla rozszerzeniem oraz podsumowaniem wczesnigjszych
prac. Krowy rasy hereford i limousin o genotypie 44 (e16/Rsal) i A4 (e23/Haelll) cechowaty
sie najwyzszq masa ciala i lepszymi przyrostami dobowymi (P < 0,05). W przypadku owiec,
niezaleznie od rasy, w badanych okresach najwigksze masy ciala i przyrosty dobowe
charakteryzowaly osobniki o genotypach A4 (e6/Earl), GG (e6/seq) i A4 (e24/Hpy188III)
(P £ 0,01). Te same osobniki rasy pomorskiej cechowaly si¢ rowniez lepsza plodnoscia oraz
przezywalnoscig jagniat (P < 0,01).

Przeprowadzone badania w pracy doktorskiej sa pierwszymi analizami asocjacyjnymi
dla wszystkich miejsc polimorficznych zidentyfikowanych w czeéci kodujacej genu JAK2.
Polimorfizmy pojedynczych nukleotydéw w genie JAK2 moga shizy¢ jako markery
genetyczne cech wzrostu i rozwoju oraz wybranych cech rozrodczych u przezuwaczy, pod
warunkiem,
7e w przyszlosci badanie te zostang rozszerzone o inne stada, jak réwniez rasy i zostana
przeprowadzone dodatkowo analizy w ukladach haplotypéw i/lub  genotypow

kombinowanych.



