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Wstgp jagniecego jest modyfikacja profilu kwasow
tluszczowych, w tym szczegoblnie utrzymanie
wlasciwego stosunku kwaséw tluszczowych
wielonienasyconych (PUFA) do nasyconych
(SFA). U owiec, rane geny zostaly wytypowa-
ne jako kandyduce, odpowiedzialne za cechy
migsnaici lub za jaké¢ miesa jagngcego.
Obecnie badane gyeny kodujce biatka waza-
ce kwasy tluszczowe FABP4 (Xu i in., 2011),
hormon zwjzany z pobieraniem pokarmu oraz
gospodark lipidowa organizmu — leptyy (LEP)
(Boucher i in., 2006) czy tegenDGATY, zaan-
gazowany w synteg trojglicerydéw oraz proces
powstawania tkanki ttuszczowej (Xu i in., 2009).
Karboksylaza acetylo-CoA ACACA,
'ACCO) jest kluczowym enzymem, biggym
udziat w biosyntezie nasyconych kwasow tlusz-

cego okrélonag cecle produkcyjry, maze znacz- . .
. . : . czowych (kwasu palmitynowego oraz dtugeta
nie przyspieszy postp hodowlany i to przy ni _cuchowych kwaséw tluszczowych) (Kim i in.,

skim nakladzie kosztow. Zastosowanie takiej ) AP i N

wiasnie selekcji, wspomaganej markerami gene-\ll\?sl?’ Sm'th ' n., ?003’ Ilzeonard ' n., 2I3[04)-'
tycznymi (MAS), pozwolitoby na bardziej efek- y,azano,ze najwy:sza exspresja oraz aktyw
tywna selekcg zwierzt pod wzgédem interesu- nasc karboksy_lazy acetylo-CoA wygiuje
jacych cech na podstawie kilku alleli jednocze-WtkankaCh’ zvgzanych z procesem lipogenezy,

P o . tzn. w watrobie, tkance tluszczowej oraz gruczo-
snych. Z drugiej jednak strony, wtawy wybor -
odpowiednich genow kandydigych, ktérych le mlekowym podczas laktacji. Kokarboksylaza

- : . - . ACACA jestscisle zwigzana z profilem kwaséw
polimorfizmy mog wplywat na zmiennét cech : C
produkcyjnych, jest niezwykle trudny. t%uszczovyych' W mleky byd*‘j’" owiec | koz,

Jednym z gtébwnych kierunkéw poprawy xpm;éoﬁggggcp@m ksvgarﬁ;X t:)u;sggcgo\)lvvgﬁ) h
jakosei oraz walorow  prozdrowotnych gsia rach prozdrowotnych (Barber i in., 2005; Bada-
oui i in., 2007). Obecnie prowadzong leczne
badania, mare na celu identyfikagjzmian po-
jedynczych nukleotyddéw (SNP’s), ktére istotnie

Konsumenci zwracaj obecnie coraz
wigkszz uwag na odpowiedni jakos¢ migsa
oraz produktow misnych. Jak& miesa i jego
ilos¢ mog by¢ warunkowane, oprocz dych
czynnikéw srodowiskowych, zmianami w se-
kwencji DNA (polimorfizmy, sekwencje mikro-
satelitarne, zmienré liczby kopii genow -
CNV itp.). Genetyczne podie waznych z eko-
nomicznego punktu widzenia cech Z#mgch
i jakosciowych mksa jest bardzo zkone i mae
by¢ warunkowane wpltywem wielu gendw lub
loci cech ilgciowych (QTL). Dlatego t& po-
szerzenie konwencjonalnej selekcji o informacje
dotyczce molekularnego podia, warunkuj-

"Badania zostaly wykonane w ramach dziatédino
statutowej Instytutu Zootechniki PIB, nr 01-4.05.1.
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wplywalyby na poziom ekspresji getARCACA.  restrykcyjne oraz wiellks fragmentow otrzy-
U owiec wykryto wiele zmian polimorficznych manych po trawieniu zamieszczono w tabeli 1.
w locus tego genu, jednak nie zbadano jedno- Mieszanina reakcyjna do trawienia restrykcyjne-
znacznie ich wplywu na poziom aktywnego go zawierata: 10 pl produktu PCR, 2,2 ul bufo-
biatka czy il&g¢ transkryptu (Moioli i in., 2005; ru, 0,3 ul enzymu, 7,5 ul sterylnej wody. Tra-
Signorelli i in., 2008). wienie restrykcyjne prowadzono przez 16 h
Badanie genu, kodagego karboksylaz = w termocyklerze firmy Biometra w temperaturze
acetylo-CoA, ktory nie byt detl badany na kra- uzaleznionej od rodzaju enzymu (tab. 2). Stra-
jowej populacji owiec, mee pozwolé na uzyska- wione produkty PCR rozdzielono w 3,5%lu
nie doktadniejsze] odpowiedzi na temat uwarun-agarozowym z dodatkiem barwnika Sybergreen
kowan cech ilgciowych i jak@ciowych mesa  (Invitrogen, Life Technologies, Warszawa, Polska)
jagniecego. Dlatego te celem przeprowadzonych i zwizualizowano na aparaciglVis Bi-Doc IT
bada byto okrélenie frekwencji trzech polimorfi- Imagin System Réwnowag Hardy-Weinberga
zméw (c.1441C>T, c¢.1783G>T, ¢.1834T>C) oraz frekwengj alleli policzono przy gyciu opro-

w genieACACAuU owiec rasy merynos polski. gramowania Court — lab HW Calculator.
Materiat i metody Wyniki
Materiat do bada stanowita krew petna, W przypadku mutacji cichej ¢.1441C>T,

pobrana do probowek z antykoagulantem EDTAzlokalizowanej w 9 egzonie, zidentyfikowano
od 170 owiec rasy meryos polski, pochgdzh  dwa genotypy, przy czym frekwencja genotypu
z Zakfadu Déwiadczalnego Instytutu Zootech- CT byta na niskim poziomie (2%). Przewwh
niki PIB w Pawtowicach. Do momentu wykona- genotyp CC, ktéry zaobserwowano u 98% bada-
nia analiz probki byty przechowywane w tempe- nych zwierat. Podobn zaleznos¢ wykazano dla
raturze -26C. Izolacja genomowego DNA z krwi dwdéch mutacji — ¢.1783G>T oraz ¢.1834T>C
zostala przeprowadzona przgyaiu zestawu Wi- w 11 egzonie, gdzie w obu przypadkach przewa-
zard Genomic DNA Purification Kit (Promega, zaly osobniki homozygotyczne o genotypie dzi-
Madison, WI, USA), zgodnie z zgizonym pro- kim: GG (75%) dla zmiany ¢.1783G>T oraz TT
tokotem. Ocea ilosciows i jakosciowa wyizolo-  (49%) dla mutacji ¢.1834T>C. Natomiast, zwie-
wanego kwasu nukleinowego przeprowadzonarzeta posiadajce genotypy homozygotyczne pod
z wykorzystaniem spektrofotometru NanoDrop wzgledem badanych polimorfizméw TT i CC
2000 (ThermoScientific, Wilmington, USA). charakteryzowaty siniska frekwency (kolejno
Wyizolowane DNA do momentu dalszych analiz 2 i 7%) (tab. 2). Badana populacja owiec rasy
przechowywano w temp. -20. merynos polski znajdowataesiw réwnowadze
Dla wszystkich badanych osobnikéw zo- Hardy-Weinberga pod wzgdem polimorfizmu
stata przeprowadzona analiza trzech mutacjc.1834T>C.
(c.1441C>T, ¢.1783G>T, ¢.1834T>C) lcus
genu ACACA (NM001009256.1) meted PCR-
RFLP. Enzymy restrykcyjne dobrano przgyu  Omowienie wynikéw
ciu dostpnego oprogramowaniaNEBcutter
v.2.0. Skltad mieszaniny reakcyjnej do reakcji Mieso jagnéce charakteryzuje siwie-
PCR byt nastppujacy: 100 ng genomowego loma prozdrowotnymi cechami, ktérych nie po-
DNA, 8 mM mieszaniny dNTP, 2,pl 10xPCR siada mgso innych gatunkdéw zwiegz gospo-
bufor 360AmpliTaq, 2 nM MgGJ 1,2ul 360GC  darskich. Ogromne znaczenie, dlagce od-
Enhancer, 0,072 U polimerazy 360AmpliTaq powiedni przydatné¢ kulinarmg i przetwércz
(Applied Biosystems, Warszawa, Polska) orazjagnieciny oraz jej walory prozdrowotne, ma
0,2 nM starterow. Mieszargruzupetniono do 10 utrzymanie whéciwego stosunku kwasow tlusz-
ul sterylrg, dejonizowan wods. czowych wielonienasyconych (PUFA) do nasy-
Startery wykorzystywane do reakcji conych (SFA) i zwgkszenie zawartei kwasow
PCR (wg Garcia-Frenandez i in., 2010), enzymytluszczowych z grupy omega-3. Napmgjsze
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zadania to zmniejszenie §id $redniotaicucho-
wych kwasow SFA, a zwkszeniePUFA i kwa-

hiszpaski autorzy potwierdzili niskfrekwencg
allelu T (0,04), podobnie jak wykazano w ba-

su oleinowego (cis-9 C-18:1) w celu zmniejsze-niach wtasnych dla rasy merynos polski (0,01).

nia ryzyka wysipienia choréb

Sercowo-

Analogiczne rezultaty uzyskano réwaie

naczyniowych (Kritchevsky i in., 2000; Steinhart dla dwdch polimorfizméw w egzonie 11, dla

i in., 1996). Obecnie prowadzone $€adania
w celu okrélenia korelacji pomidzy genami
kandydugjcymi, zwigzanymi z gospodagklipi-
dowg a gospodarczo waymi cechami produk-
cyjnymi, jak otluszczenie tuszy jagoej, profil
kwaséw tluszczowych, zawakto tluszczu
srodmigsniowego (IMF) i marmurkowata.
Rowniez gen kodujcy karboksylaz —
CoA (ACACA, ze wzgtdu na petnione funkcje,
zostat wytypowany jako gen kandyday do roli
odpowiedzialnego za gospodarlipidows orga-
nizmu i tym samym zvgzany z profilem kwa-
séw tluszczowych w mleku i wrgie (Moioli

ktorych frekwencja zmutowanych alleli utrzy-
mywata s¢ na niskim poziomie w wkszcci
badanych ras. Dla rasy merynos hisgia Gar-
cia-Fernandez i in. (2010) otrzymali frekwegcj
allelu T (c.1783G>T) na poziomie 0,12 oraz al-
lelu C (c.1834T>C) na poziomie 0,31, co bylo
zgodne z wynikami badawtasnych, otrzyma-
nymi dla rasy merynos polski: allel T — 0,13 oraz
C-0,28.

Prowadzone u kdz badania genu karbok-
sylazy acetylo-CoA, ktéry wykazuje wyspk
homologe do genu ACACAu owiec (99%), po-
twierdzity niskg frekwencg zmutowanych allel

iin., 2007). W badaniach przeprowadzonychdla dwdch miejsc polimorficznych, zlokalizowa-
u owiec rasy merynos polski potwierdzono wy- nych w regionie promotorowym AJ292286:1206

stepowanie trzech mutaciji,
w egzonach 9 i 11 genu kodaggo karboksyla-

zlokalizowanych pz: C/T oraz 1322 pz: T/C (kolejno 13 i 4%).

Ponadto, Signorelli i in. (2008) zaobserwowali

z¢ acetylo-CoA, kluczowym enzymie odpowie- istotny wptyw mutacji 1206 pz C/T na zawasdo
dzialnym za biosyntez nasyconych kwaséw tluszczu i biatka w mleku. Z kolei, badania pro-

tluszczowych. Powjsze polimorfizmy zostaly

wadzone u bydta potwierdzity zgdek genoty-

zidentyfikowane przez Garcia-Fernandez i in.péw oraz haplotypoéw wocus genu ACACA
(2010) i wytypowane jako potencjalne markery z mag pottuszy oraz kolorem rsa (Shin i in.,

genetyczne, zwkane z zawarfgia tluszczu
w mleku owiec. Autorzy wykazali obecéw az

2011). Interesuace wyniki asocjacji réinych wa-
riantow genuACACA z cechami gytkowymi

22 mutacji typu SNP (Single Nucleotide Poly- uzyskano réwnig u swin. Mufioz i in. (2007)

morphism) we fragmentach koduajych genu

wykazali istotny wptyw polimorfizmu w egzonie

ACACA z ktérychzadna nie powodowata zmia- 44 (¢.5634C>T) z profilem kwaséw ttuszczo-
ny sekwencji aminokwaséw. Przypuszczalnie,wych, szczegoélnie zawa#ta kwasoOw steary-

badane polimorfizmy pozostaw nierbwnowa-
dze sprzzen z innymi mutacjami przyczyno-
wymi, magcymi wptyw na cechy fenotypowe.

nowego, palmitynowego oraz wakcynowego
W migsie wieprzowym. Rowniedwie sprzzone
ze soly mutacje (c.4899G>A, ¢.5196T>C) w re-

U owiec rasy merynos polski wykazano gionie kodugcym genuACACAbyly zwigzane ze

bardzo nisk frekwencg zwierzat homozygo-

sktadem poszczegodlnych kwaséw tluszczowych

tycznych TT (¢.1783G>T) oraz CC (c.1834T>C), w migsie — procentow zawartécia kwaséw wie-
kolejno 2 i 7%. Nie zaobserwowano natomiastlonienasyconych (PUFA), kwasOw z grupy omega-
wystepowania zwiergt homozygotycznych pod 3 i omega-6 oraz stosunkiem kwasow wieloniena-
wzgledem mutacji w 9 egzonie ¢.1441C>T TT, syconych do nasyconych (PUFA/MUFA) (Gallar-
podczas gdy frekwencja heterozygot wynositado iin., 2009).

2%. Podobne wyniki uzyskali Garcia-Fernandez Obiecugce wyniki, uzyskane u innych

i in. (2010), analizyjc rozklad poszczegdinych gatunkéw zwiergt gospodarskich sprawigjze
alleli genuACACAuU 8 ras owiec. W przypadku uzasadniona staje esianaliza polimorfizmoéw
polimorfizmu ¢.1441C>T frekwencja zmutowa- w genieACACApod kgtem ich zwizku z istot-
nego allelu wynosita, w zateosci od rasy, od nymi cechami otluszczenia ¢sa jagngécego.
0,04 do 0,11, natomiast dla dwoch ras (CastellaPrace badawcze nad genem kadyin karboksy-
na, Manchega) nie zaobserwowano wgetva- laze acetylo-CoA, ktory nie byt datl badany na
nia badanej mutacji. Ponadto, dla rasy merynokrajowej populacji owiec, magpozwolié uzy-
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skat doktadniejsz odpowied na temat uwarun- go podiaga, warunkuicego medzy innymi profil
kowan cech ilgciowych i jak@ciowych mesa  kwasow tluszczowych, czyli tym samym walory
jagnicego. Ponadto, poszerzenie konwencjonalprozdrowotne misa, mae znacznie przyspieszy
nej selekcji o informacje, dotygze molekularne-  postp hodowlany, przy niskim naktadzie kosztéw.
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FREQUENCY OF SELECTED SNP POLYMORPHISMS IN THE ACETYL-COA
CARBOXYLASE GENE (ACACA) IN POLISH MERINO SHEEP

Summary

Acetyl-CoA carboxylaseACACA, AC(Q is a key enzyme involved in biosynthesis of satedl fatty
acids (palmitic acid and long-chain fatty acidsheTaim of the study was to determine the frequaridiree
polymorphisms (c.1441C>T, ¢.1783G>T, ¢.1834T>C}ha ACACA gene in Polish Merino sheep. Analysis
was performed with 117 Polish Merino sheep from Ex@erimental Station in Pawtowice, belonging le t
National Research Institute of Animal Prodocti For all animals, DNA was isolated from whbleod
collected into EDTA tubes. The polymorphisms westednined by PCR-RFLP. Two genotypes were identifie
for the silent mutation ¢.1441C>T localized in ex@nbut the frequency of CT genotype was low (3%)e
predominant genotype was CC, which was observ®@¥ of the animals. A similar relationship was fddar
the two mutations ¢.1783G>T and ¢.1834T>C in exbymihere homozygous animals of the wild-type gepety
predominated in both cases: GG (71%) for c.1783Gustitution and TT (55%) for ¢.1834T>C mutatiom. |
turn, animals with heterozygous genotypes for thalygsed TT and CC polymorphisms were characteriged
low frequency (6% and 7%, respectively). Reseamcerning the gene encoding acetyl-CoA carboxylase,
which has never been investigated in the Polistuladipn of sheep, could help to gain more insigio ideter-
minants of the quantitative and qualitative traitamb meat.
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