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dwdch wezéniejszych artykutachprzed-  runkowane poligenowo. Wyniki licznych bada

stawilismy rolg i znaczenie oraz nb- wskazuy na to,ze loci cech iléciowych (QTL—
wosci poprawy krajowej populacji zarodowej ang. Quantitive Trait Lo dla nich g zlokali-
trzody chlewnej pod wzgtlem poziomu tlusz- zowane na kilku chromosomach: 1, 2, 4, 5, 6, 7,
czu $rodmiesniowego (IMF). Istnieje scisty 12, 13, 14 i 18 §witonski i in., 2003). Gtéwne
I udokumentowany pozytywny zgaek pomg- kierunki poszukiwania genetycznego pagto
dzy poziomem tego tluszczu w¢nrie a jego wa- depozycji IMF to analiza struktury genomu, ana-
lorami smakowymi, a tade licznymi parame- lizy polimorfizmu pojedynczych nukleotyddw
trami fizykochemicznymi okrgajacymi jakas¢  (SNP — ang.Single Nucleotide Polymorphigm
migsa. Ze wzgidu na brak mdiwosci oceny oraz analiza ekspresji poszczegélnych genow
zawartdci IMF na zywym zwierzciu i stoso- w tkankach. Wiele rinych gendw zostato ziden-
wania tego wskanika w selekcji (proby oceny tyfikowanych jako majce zwhzek z zawarto-
zawartdci IMF na zywych zwiergtach przy $cia IMF. Znaczna liczba badaczy skupiata si
wykorzystaniu metody ultrasonografii okazaly jednak przede wszystkim na genach z grupy
sie by¢ malo doktadne, natomiast przyyweiu  FABP (ang.Fatty Acid Binding Protei)y kodu-
tomografii komputerowej zbyt kosztowne), naj- jacych biatka wazace kwasy ttuszczowe. Ger-
bardziej skuteczne wydapic by¢ w tym zakre- bens jako pierwszy zainicjowat badania nad
sie metody genetyczne. Pgstw dziedzinie ge- markerami genetycznymi dla zawaitd IMF
netyki molekularnej otworzyt mdiwosci po-  (Gerbens i in., 1997). Badacz ten zasugerowat,
prawy strategii genetycznego doskonaleiwa  ze gen H-FABP (angHeart-type Fatty Acid
poprzez bezpwedni wybér gendw lub regionéw Binding Protei maze by odpowiedzialny za
chromosoméw zwierggych geny, ktore wply- wystepowanie genetycznych idic dla tej ce-
waja na cechy bdace przedmiotem zaintereso- chy. Wplyw tego genu na zawaséolMF zostat
wania (Dekkers i Rothschild, 2007). Z tega te wykazany u czysto rasowych zwigthodowla-
wzgledu badania prowadzone w ostatnich latacknych rasy Duroc, a tak u mieszacow z udzia-
na trzodzie chlewnej byty skoncentrowanesmi tem rasy Duroc (Gerbens i in., 1997). Kolejne
dzy innymi na poszukiwaniu gendw kandygluj badania z tego zakresu wykazatg zalenosé
cych do warunkowania poziomu tego tluszczutaka potwierdzita giréwniez u innych ragwin
w tkance mgsnej. hodowanych w Austrii: Pietrain, Large White

Dotychczasowe badania dotgce tej iLandrace (Nechtelberger iin., 2001), lokalnych
tematyki wskazuj, ze cechy otluszczenia sva- ras hodowanych w Chinach: Neijiang, Rong-
chang, Hanjiang Black, Hanzhong White, Ba-
mei, Yanan, Jinhua (Wei-Jun i in., 2006; Chen

" Wiad. Zoot., 2015, 4: 50-56; 2016, 1: 92-98.
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iin., 2014) oraz Berkshire (Lee i in., 2010) niem tuszy (grub& stoniny okrywowej). Jest to
i Yorkshire (Cho i in., 2011). W naszym kraju niekorzystna informacja hodowlana, bowiem
badania w tym zakresie prowadzono na rasacthobie cechy ottuszczenia wee z hodowlanego
Duroc, Pietrain, putawska, wielka biata polska, punktu widzenia g antagonistyczne wzglem
Polish Landrace (Tyra i in., 2011) i ztotnicka siebie, co jest niezgodne z aktualnym progra-
pstra (Jankowiak i in., 2010). Tak zuliczba mem hodowlanym dla trzody chlewnej. Z kolei,
bada w obrkbie jednego genu wymagata prze- badania przeprowadzone przez Lee i in. (2010)
prowadzenia ich ghszej analizy. naswiniach rasy Berkshire, jak i przez Chen i in.
Gen FABP3u swin jest umiejscowiony (2014) na rasach DLY i Yanan wskazale
na 6 chromosomie. Jego ekspresja zachodzsobniki o genotypie HH odznacasic wyzsz
w réznych tkankach, ale przede wszystkim zawartdcig IMF niz te o genotypie hh. Van Cu-
w tkance mgsniowej serca oraz szkieletowej. ong i in. (2013) wykazali istnienie zdic po-
Gen ten naley do rodziny wielogenowej i petni  miedzy polimorfizmem w locus H-FABP/Haelll
istotrg rolg w procesig-oksydacji. Produkowa- a zawartécia IMF. Badania przeprowadzone na
ne przez niego biatko jest odpowiedzialne zaswiniach rasy NBP wskazalye miso pocho-
transport i wewsgtrzkomorkowy metabolizm dzgce od osobnikéw o genotypie dd charaktery-
dtugotarcuchowych kwasow ttuszczowych. Mo- zuje st wyzsz zawartdcia IMF w poréwnaniu
ze by¢ réwniez odpowiedzialne za modulowanie do misa pochodgcego od osobnikow o genoty-
wzrostu i proliferacji komoérek. Poszukiwania pie DD (F<0,05). Podobs zaleznosé¢ zaobser-
w kierunku warunkowania z#éicowanego po- wowali Lee iin. (2010) w badaniach przeprowa-
ziomu IMF w mksie $win w obrebie tego genu dzonych nawiniach rasy Berkshire. Z kolei Ty-
byly prowadzone dla nagiujacych polimorfi-  ra i Ropka-Molik (2011), prowadz badania na
zmoOw: polimorfizmu identyfikowanego enzy- zréznicowanym rasowo materiale uzyskali od-
mem restrykcyjnym Hinfl (c.103C>T) zlokali- mienne wyniki. Mg¢so swin o genotypie DD
zowanego W regionie 5'UTR, polimorfizmu charakteryzowato siwyzsz zawartdcia IMF
identyfikowanego enzymem Haelll (c.1811G>C) niz pochodzce od swin 0 genotypie dd
umiejscowionego w intronie 2 oraz enzymem (P<0,01). Istniej jednak réwnie badania, prze-
Mspl zlokalizowanym w tym samym intronie. prowadzone m.in. przez zespoly badawcze
Jankowiak i in. (2010) wykazali wygtowanie  Urbana i in. (2002) nad polimorfizmem w locus
réznic pomedzy polimorfizmem w locus H-FABP/Hinfl oraz Arnyasi i in. (2006) nad po-
H-FABP/Hinfl a jakdcig tuszy i mesa (w tym  limorfizmem H-FABP/Hinfl i H-FABP/Haelll,
zawartdcia IMF). Wyniki bada przeprowadzo- w ktorych nie wykazano oddziatywania danego
nych na zwiergtach rasy ztotnickiej pstrej wy- genotypu na ktérykolwiek z badanych parame-
kazaty,ze miso tucznikdw o genotypie hh od- tréow migsa wieprzowego (w tym na zawaito
znacza s wyzsz zawartdcig IMF w poréwna-  IMF czy grubdé tluszczu okrywowego). Ana-
niu do mesa tucznikbw o genotypie HH lize kolejnego polimorfizmu, a mianowicie
(P<0,05). Przeprowadzone przez wspomnianyctH-FABP/Mspl (intron 2), wykazuacego zwi-
autorow analizy dla innych cechzyikowych — zek z zawartécia IMF przeprowadzili Lee i in.
waznych z hodowlanego punktu widzenia (ta- (2010). Z bad& przez nich prowadzonych wyni-
kich jak np. grub&¢ stoniny) nie wykazaly istot- ka, ze wyzsz zawartdcia IMF cechowato si
nych zalenosci, co jest informag pozytywry mi¢so pochodace od tucznikéw o genotypie aa
i daje maliwos¢ wykorzystania tej mutacji jako niz od osobnikow o genotypie AA €P,05). Ta-
markera genetycznego w procesie selekcji. Poka samy zalenos¢ uzyskali rownie Gerbens
dobny rezultat, jeli chodzi o zawartd IMF, Iin. (2001) w badaniach na gsie pochodacym
uzyskali Tyra i Ropka-Molik (2011) w badaniach od mieszacow Large White x (Large White x
nad polimorfizmem Hinfl FABP3:c.103C>T. Landrace), jednak obserwowane zal@ci nie
Mig¢so pochodzce odswin o genotypie hh od- potwierdzity s¢ w poziomie ekspresji tego genu,
znaczalo s wyzszy zawartdcig IMF w poréw-  jak i ilosci produkowanego biatka. Jak przedsta-
naniu do mgsa pochodgego odwin 0 genoty-  wiono powyej, liczne badania w ollie tego
pie HH (0,01), jednoczaie istotnie negatyw- genu nie zaowocowaly jednoznacznymi wnio-
nie rzutugc na wskaniki zwigzane z ottluszcze- skami, ktére mogtyby bywykorzystane w prak-
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tyce hodowlanej. Analiza trzech mutacji tego zwigzek z zawartécia IMF. Migso zwierat
genu wykazata zedmicowane oddziatywanie po- o genotypie 12 charakteryzowatoe sivyzsz
szczegOlnych form polimorficznych na poziom zawartgcia IMF niz tych o genotypach 11 i 22
IMF w zaleznosci od badanej rasy, a nawet po- (P<0,05). Z drugiej strony, obserwowanemice
pulacji w obebie rasy. Uzyskane wyniki nigs pomigdzy poszczegollnymi grupami (genotypa-
jednoznaczne. W przypadku niektérych polimor- mi) nie g na tyle wysokie, aby wspomniana mu-
fizméw obserwowano brak kierunkowego prze-tacja zostata wykorzystana w hodowli (selekcji).
lozenia (polimorfizm — poziom ekspresji — po- Badania przeprowadzone przez dyir Ropke-
ziom biatka — poziom IMF), co nie wyklucz& Molik (2011) take wykazaty zwazek polimor-
przyczynowy charakter tych mutacji. N2dééoby  fizmu Hpall tego genu z zawaétma IMF. Mig-
zatem dla tego genu poszdkaowych mutacji  so pochodgce od tucznikédw o genotypie BB wy-
w regionach koduagych lub promotorowych kazywato wysz zawartéé IMF niz pochodzce
i dokon& stosownych analiz poréwnawczych. od tucznikbw o genotypie AB {©,01). Fre-
Gen A-FABP (u swin réwniez zlokali-  kwencja paadanego genotypu (BB) byla jednak
zowany na chromosomie 6), ktdrego produktw analizowanej grupie zwiegz na tyle wysoka,
zaangaowany jest w magazynowanie i prze- ze w diwszej perspektywie czasowej takunie-
miany tluszczu w organizmie, zostat zakwalifi- mozliwiataby wykorzystanie tej mutacji w selek-
kowany jako gen kandydagy dla cech jakexi cji opartej na markerach genetycznych.
mi¢sa. Jego ekspresja zachodzi w adipocytach Badania prowadzone w ostatnich latach
i makrofagach (Gao i in., 2011). Ponadto, genw kierunku poszukiwania genow kandyghj

ten mae pelné istotry role w utrzymaniu row-
nowagi pomgdzy lipoliza i lipogenez w adipo-
cytach. Biatko bdace produktem tego genu awi

cych, majcych mig€ potencjalny zwizek z za-
wartacscig IMF pokazuj, ze coraz wgksza liczba
gendéw jest brana pod uwagCénovas i in.

ze diugotacuchowe kwasy ttuszczowe oraz (2010) przeprowadzili badania geiniach rasy
kwas retinowy i uczestniczy w ich transporcie Duroc. Obiektem ich zainteresowania byt poli-
i prezentowaniu ich odpowiednim receptorom morfizm c.807A>G, zlokalizowany w eksonie 9
w jadrze komérkowym. Dotychczasowe badaniagenuHMGCR (chromosom 2). Produktem tego
nie wykazaty jednalscistego zwijzku midzy  genu jest enzym reduktaza HMG-CoA (redukta-
mutacjami tego genu a poziomem tluszczuza 3-hydroksy-3-metyloglutarylo-koenzymu A),
srédmiesniowego w mgsie. Jedynie Gao i in. ograniczajca synteg cholesterolude novo Jej
(2011) wykazali zwjzek pomédzy polimorfi-  aktywna¢ jest regulowana przez ujemne sprz
zmem A3481C zlokalizowanym w intronie 1, zenie zwrotne za poednictwem steroli i nie-
a zawartéciag IMF. Wyniki przez nich uzyskane steroidowych metabolitbw, pochodnych mewa-
wskazujp na istotne rénice w zawartéci IMF lonianu, ledacego produktem reakcji katalizo-
pomiedzy genotypami (CC<CD<DD). wanej przez reduktaz

Na tym samym chromosomie co gen Wyniki przez nich uzyskane wskazyj
FABP3 (H-FABP) i FABP4 (A-FABP) u $win  ze miso osobnikow o genotypie AA zawieralo
Zlokalizowany jest réwniegenLEPR kodupgcy  istothie wicej thuszczusrodmigsniowego. Nie-
receptor leptyny, namcy do receptoréw dla korzystne zmiany w poziomie tego tluszczu s
cytokin klasy I. Biatko kodowane przez ten genwarunkowane przez allel G. Podobnie jak
jest wydzielane przede wszystkim przez komorkiw przypadku polimorfizmu LEPR/Hpall, obser-
tluszczowe (adipocyty) i odgrywa istatrrole  wowano wysok frekwencg pazadanej formy
w regulacji pobierania pokarmu oraz gospodarki(AA), co takze ogranicza zastosowanie tej muta-
energetycznej organizmu. U cziowieka mutacjecji w pracach selekcyjnych. Ponadto, w bada-

w tym genie § zwigzane z wysfpowaniem oty-
losci oraz dysfunkciji mézgowej. U zwiggizgo-
spodarskich niektore polimorfizmy w afivie
tego genu zostaly powdane z procesem odkia-
dania tluszczu, jak i z wplywem na zawatto
IMF. Li i in. (2010) wykazali,ze polimorfizm
LEPR/Avall, wystpujacy w eksonie 20 ma

niach tych autoréw obserwowano brak kierun-
kowego oddziatywania zwkanego z poziomem
ekspresji poszczegolnych form polimorficznych
w watrobie i misniach, a obserwowanym po-
ziomem IMF w mésie.

Hirose i in. (2011) prowadzili badania na
tej samej rasiéwin, jednak poddali analizie gen
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PIK3C3 umiejscowiony na chromosomie 6.

w populacji miesz&cow LW x Meishan z za-

Produktem tego genu jest kinaza fosfatydylo-3-wartcscia IMF. Mieso pochodgce od tucznikéw

inozytolu, ktora katalizuje fosforylagjfosfolipi-
dow inozytolu do cgsteczki fosfatydyloinozyto-
lo-3-fosforanu (PIP3), ktéry bierze udziat w ak-
tywacji wielu proceséw komoérkowych (m.in.
wzrostu, proliferacji, rénicowania, przgycia,
migracji oraz transportu wewtrzkomorkowe-
go). Badacze ci wykazali istnienie zaiesci
pomiedzy polimorfizmem C2604T zlokalizowa-
nym w eksonie 24 a zawastig IMF. Mieso od
zwierzt, ktére posiadaty w swoim genotypie
allel C, charakteryzowato giwyzsz zawarto-
scig IMF w poréwnaniu do zwiegt 0 genotypie
TT (P<0,05). Naley jednak zaznaczy ze ten
korzystny allel niesie rbwnocgeie niepgadany

0 genotypie AC zawierato najgdej IMF w po-
réwnaniu z mgsem pochodgym od tucznikow
0 genotypach AA i CC #0,01). Réwnoczaie
pozadany genotyp przekiladatesina obnienie
innych wskanikow waznych z hodowlanego
i ekonomicznego punktu widzenia. Jedncoie
gen ten jest obarczony imprintingiem ojcowskim,
CO ogranicza jego wykorzystanie w selekcji.
Zmapowany na chromosomie 5swin
gen ATP5Browniez wykazuje zwizek z cecha-
mi jakosci migsa. Gen ten koduje syntaATP,
znajdupca sie w wewrgtrznej btonie mitochon-
dridw, ktéra odpowiada za katalizowanie synte-
zy ATP. Energia niezfaina do tego procesu po-

efekt w postaci wzrostu poziomu tluszczu okry-chodzi z gradientu elektrochemicznego proto-
wowego, co nie jest korzystne z hodowlanegonéw przechodgcych przez btoe wewretrzng
i ekonomicznego punktu widzenia oraz nie jestpodczas fosforylacji oksydacyjnej. Xu i in.

zgodne z aktualnym kierunkiem programu ho-

(2013) wykazali istotnie wiszy zawartdc IMF

dowlanego krajowej populacji zarodowej trzody w miesie pochodgcym od mieszacow LW x

chlewnej.

Gen ANK1 (Ankyrin 1) umiejscowiony
na chromosomie 17 rOwrnieostat wytypowany
jako mapcy zwigzek z cechami jakoi migsa.
Ankyrins to rodzina biatek strukturalnych. Eks-

Meishan (polimorfizm G75A) o genotypie AA
niz w miesie osobnikbw o genotypie GG
(P<0,05). Naley jednak zaznaczy ze w popu-
lacjach ras wysokoprodukcyjnych korzystny al-
lel A praktycznie nie wygpuje. Odwroty sytu-

presja tego biatka zachodzi m.in. w erytrocytach,acj obserwowali wspomniani wgj badacze

migsniach oraz mézgu. W komérkach gsmio-
wych i mézguANK1wykazuje podobne funkcije.
Wiazac sk do innych bialek btonowych odgry-
wa rok w stabilizacji, przemieszczaniugsko-
mérek oraz innych funkcjach komérkowych.

Aslan i in. (2012) przeprowadzili badania nad

polimorfizmem w locus ANK1/g.2726G>A (re-
gion promotowy) na tucznikach kilku ras. Wyni-
ki tych bada dla rasy Large White wskazyjze
migso zwierat o genotypie 22 charakteryzuje
sie wyzsz zawartdcia IMF w poréwnaniu do
osobnikéw o genotypie 11 £B,05), jednake
analogicznych spostrzen nie odnotowano

w rasie Meishan. Tak wt, wykorzystanie zdo-
bytej wiedzy jest ograniczone jedynie do two-
rzenia krzyowek ras wysokoprodukcyjnych
Z rasami prymitywnymi, charakteryzgymi si
obecndcia allelu A.

Kolejnymi badaniami olgfo genACSL4
zlokalizowany na chromosomie X, odgrywaey
istotrg role w biosyntezie lipidow, jak i degrada-
cji kwaséw tluszczowych. Chen i in. (2014) wy-
kazali istnienie zaleosci pomkdzy polimorfi-
zmem w locus ACSL4/Rsal (w regionie 3'UTR)
w populacji mieszacéw DLY a zawartécia
IMF. Osobniki posiadare w swoim genotypie

w stosunku do dwu pozostatych ras (Duroc i Pie-allel G wykazywaty istotnie wisz zawartd¢

train), ktére take byly przedmiotem wspomnia-
nych bada.

Kolejnym genem, ktéry wzbudzit zainte-
resowanie badaczy byt gdlO3 (zlokalizowa-
ny na chromosomie 7), ktéry odgrywa gtGwn
rolg. w metabolizmie trojjodotyroniny (T3),

IMF w migsie niz zwierzta o genotypie AA
(P<0,05). Ograniczeniem wykorzystania tej mu-
tacji w praktyce jest wysoka frekwencja ko-
rzystnego allelu w badanej populaciji.

Korzystne w zakresie poszukiwgene-
tycznych mechanizmoéw warunkowania poziomu

gtbwnego hormonu tarczycy u cziowieka. T3 IMF w miesie $win mog by¢ wyniki bada Ren

petni istotry role w procesie wzrostu i rozwoju

i in (2014). Obiektem przeprowadzonych przez

organizmu. Qiao i in. (2012) w swoich bada- tych naukowcéw bada byt gen ANGPTL4

niach wykazali zwizek polimorfizmu A/C?*

umiejscowiony na chromosomie 2, kaegayj
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Analiza efektow genow warunkeych poziom ttluszczérodmiesniowego (IMF) uswisn

biatko mogice hamowé aktywna¢ lipazy lipo- Osiagniecia z zakresu transkryptomiki,
proteinowej (LPL) (kierujcej procesem lipolizy dzigki zastosowaniu wysokoprzepustowych te-
i lipogenezy) przez konwetsgdimeréw LPL do chnik daj mozliwos¢ przeprowadzenia bafla
monomerow i stymulowanie lipolizy w tkance przesiewowych jednoczesnej ekspresji wielu ge-
tluszczowej. Biatko to jest ponadto zaanmgaa- néw w danej tkance. Szczegdllne zainteresowa-
ne w regulag homeostazy glukozy, metabolizm nie budzi tematyka rozwoju ztonych cech fe-
lipidow oraz insulinowraiwos¢. Wyniki prze-  notypowych warunkowanych przez interakcje
prowadzonych badawskazaly na zwazek po- genetycznarodowiskowe, a do takich wdaie
migdzy mutacy G2737A zlokalizowam w in-  cech zaliczamy jakg migsa. Damon i in. (2013)
tronie 3 a zawarteia IMF. Najwyzszy zawarto-  przeprowadzili przy #yciu techniki mikroma-
scig tego tluszczu charakteryzowatoe giniecso  cierzy ekspresyjnych badania, meg na celu
pochodace od tucznikbw o genotypie AA, identyfikacg biomarkerow dla wybranych cech
a najniszy — o genotypie BB (£0,05). Jednak- jakosci migsa wieprzowego (w tym zawagtmo
ze, nalealoby te korzystne doniesienia potwier- IMF). Badania przez nich przeprowadzone
dzi¢ analiz tego genu na populacjaétvin wy-  umazliwity wskazanie 2219 gendw zwdanych
sokoprodukcyjnych, gdzie problem poziomu z zawartécia IMF. Wigkszai¢ z nich naleata
IMF jest szczegolnie istotny. do szlakow metabolizmu biatek syntezy DNA,
Réwniez duze nadzieje w zvazku z wa-  glikolizy, katabolizmu lipidow i widkien g+
runkowaniem genetycznym mdic w poziomie  sniowych. Ponadto, badacze ci wybrali 40 ge-
tluszczu srodmigsniowego (IMF) zwiazane §  now spdrod wszystkich uzyskanych po zasto-
zgenemMYPN u swin umiejscowionym na sowaniu techniki mikromacierzy do éicowego
chromosomie 14. Biatko o masie 145 kDa, ko-oznaczenia ekspresji przyyeiu techniki RT-
dowane przez ten gen, nosi ngzmyopalladin. PCR. Uzyskane przez nich wyniki wskazaly sze-
Jest to biatko sarkomerowe, ktéregweé nebuli- reg genow, potencjalnych biomarkeréw zzé-
ne (w miesniach szkieletowych) i izoform biatka nych z zawartecia IMF, a najwekszy zwhzek
nebuliny — nebulette (w r¥niu sercowym) do zaobserwowano w odniesieniu do gendw:
a-aktyniny w linii Z. Zhai i in. (2010) wykryli 3 ACACB ITIH3 i ADAMTSS8 Badania z zastoso-
polimorfizmy w regionie 3'UTR mae zwhzek  waniem nowych oggnie¢ z zakresu transkryp-
z zawartdcia IMF. W przypadku pierwszego tomiki wydaj si¢ by¢ bardzo obiecuge, jak-
polimorfizmu — 231 (G/A) najlepsze parametry kolwiek potrzebna jest wksza ilag¢ takich ba-
pod wzgkdem poziomu IMF uzyskalo gs8o  dan, jak i obgcie nimi bardziej zrénicowanego
pochodace od osobnikéw heterozygotycznych pod wzgkdem rasowym materiatu badawczego.
(AG). Bardziej obiecujce % kolejne dwa poli-
morfizmy. Polimorfizm 298 (G/T) statystycznie Podsumowanie
wysoko istotnie rénicowat zwierzta pod Selekcja prowadzona w oparciu 0 mar-
wzgledem interesuicego nas parametru. Obser- kery genetyczne wydajeesby¢ bardzo obiecu-
wowano w tym przypadku negatywny wpltyw jaca dla programéw hodowlanych, m.in. dlatego,
allelu G éwinie o genotypie TT uzyskaly naj- ze informacja mge by okrelana nazywych
wyzszy zawartdé IMF). Trzeci z analizowanych zwierztach i to juz na wczesnym etapie icly-
polimorfizméw tego genu — 318 (T/C) najbar- cia. Jak wynika z przedstawionych powy
dziej r@nicowat badas populacg pod wzge- przyktadéw badaé, cechy jakéci migsa g istot-
dem tego wskaika. Obserwowano statystycz- ne z ekonomicznego punktu widzenia i warun-
nie wysoko istotny gradient poziomu IMF kowane przez wiele ibych gendw. Prezento-
w analizowanym misie (CC>CT>TT). Badania wane powyej wyniki dowoda ztozonasci wa-
tych autorow przynogzjak najbardziej korzyst- runkowania wskanikow zwigzanych z ottusz-
ne wyniki, jednake nalealoby je potwierdzsi  czeniem i nie do kita poznanej roli wytypowa-
na szerszej grupie badawczej krajowej populacjnych genéw w tym procesie, a takich wspot-
i jednoczeénie przeprowadzianalizy dla innych  dziatania z poszczego6lnymi nadami i tkanka-
cech produkcyjnych, waych z hodowlanego mi. Cz$¢ badaczy zajmyggych sé tym zagad-
punktu widzenia, aby wyklucgy ewentualny nieniem sugeruje wcz zmiag poghdu odno-
antagonizm porgdzy nimi. $nie znaczenia i roli tkanki ttuszczowe] okiae
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nej dotychczas jako bierne repozytorium energiizakresie natey kontynuowa ten kierunek ba-
do roli waznego i aktywnego nagdu wydziela- dai, bowiem nawet niewielkie odziatywanie,
nia wewrtrznego. Jest to uzasadnione zejakie wykazywatby kandydagy gen, wspoma-
wzgledu na dua liczbe biatek i hormondw wy- gane nowoczesnymi metodami oceny wgito
dzielanych w komorkach tluszczowych (Ailhaud hodowlanej, mge teoretycznie przynéé ko-
i in., 2006). O ztaondsci procesu lipogenezy rzystne zmiany w poziomie tluszcZmodmic-
niech swiadczy liczba ponad 900 genéwda- sniowego doskonalonej populacji.
cych kandydatami do roli QTL i dla cech otlusz- Tak wiec, prowadzenie dalszych prac
czenia $witonski i in., 2010). w kierunku identyfikacji markeréw genetycz-
Tak duwa ilos¢ genow zaangmwana nych (przede wszystkim §ndod genow zaanga-
w warunkowanie cech zg#anych z otluszcze- zowanych w metabolizm kwaséw ttuszczowych
niem i ich wzajemne interakcje nie pozwolity, w migsniach i tkance ttuszczowej) dla cech jako-
jak dotychczas, na znalezienie jednego czynnikasci migsa wieprzowego — w tym ja& istotnej
ktory charakteryzowatby sidwym efektem. cechy, jak jest zawart& IMF w migsie — jest
Pomimo braku zadowalgych efektéw w tym konieczne.

Literatura

Ailhaud G., Massiera F., Alessandri J.M., Guesng?B07). Fatty acid composition as an early deiteant of
childhood obesity. Genes Nutr. 2 (1): 39—40.

Arnyasi M., Grindflek E., Javor A., Lien S. (200&)vestigation of two candidate genes for meatituthits in
a quantitative trait locus region on SSC6: the imercshort heterodimer partner and heart fatty acid
binding protein genes. J. Anim. Breed. Genet., 128-203.

Aslan O., Hamill R.M., Mullen A.M., Davey G.C., Gill., Gladney C.D., Sweeney T. (2012). Associatien b
tween promoter polymorphisms in a key cytoskelgéade (Ankyrin 1) and intramuscular fat and water-
holding capacity in porcine muscle. Mol. Biol. Rep9: 3903-3914.

Cénovas A., Quintanilla R., Gallardo D., Diaz Igduera J.L., Ramirez O., Pena R.N. (2010). Furatiand
association studies on the pig HMGCR gene, a ctastdssynthesis limiting enzyme. Animal, 4 (2):
224-233.

Chen J.N., Jiang Y.Z., Cen W.M., Xing S.H., Zhu Tang G.Q., Li M.Z., Jiang A.A., Lou P.E., Wen AX.
Wang Q., He T., Zhu G.X., Xie M., Li X.W. (2014).idribution of H-FABP and ACSL4gene poly-
morphisms and their associations with intramuscfdaicontent and backfat thickness in different pig
populations. Gen. Mol. Res., 13 (3): 6759—-6772.

Cho K.H., Kim M.J., Jeon G.J., Chung H.Y. (2011}%sAciation of genetic variants fBABP3gene with back
fat thickness and intramuscular fat content in Mgl. Biol. Rep., 38: 2161-2166.

Cuong N. Van, Thi Dieu Thuy N., Thi Thu N., Van Amh, Quoc Tuyen N. (2013). Genetic variation of the
heart fatty acid-binding protein gene and theiaggions with meat quality in Native Black Pig of
Vietnam. Bulgarian J. Agr. Sci., 19 (5): 897-902.

Damon M., Denieul K., Vincent A., Bonhomme N., Wysgka-Koko J., Lebret B. (2013). Associations be-
tween muscle gene expression pattern andndémfical and sensory meat traits highligtgwn
biomarkers for pork quality assessment. Meat 96i.,/144—754.

Dekkers J., Rothschild M. (2007). New tools to malemetic progress. Proc. London Swine Conference: T
day’s challenges... Tomorrow’s Opportunities. 3—4iApB07, London, pp. 53—63.

Gao Y., Zhang Y., Zhang S., Li F., Wang S., Daidiang H., Xiao S., Liu D., Sun B., Zhao Z., Zhan¢2011).
Association ofA-FABP gene polymorphism in intron 1 with meat qualitgits in Junmu No. 1 white
swine. Gene, 487: 170-173.

Gerbens F., Rettenberger G., Lenstra J.A., Veerkaip Te Pas M.F. (1997). Characterization, chrsonaal
localization and genetic variation of the porcimaitt fatty acid-binding protein gene. Mamm. Genome,
8: 328-332.

Gerbens F., Verburg F J., Moerkerk H.T.B. Van, EmyeBuist W., Veerkamp J.H., te Pas M.F.W. (20049-
sociations of heart and adipocyte fatty acid-bigdimotein gene expression with intramuscular fai-co
tent in pigs. J. Anim. Sci., 79: 347-354.

Hirose K., Takizawa T., Fukawa K., Ito T., Ueda Mayashi Y., Tanaka K. (2011). Association of anPSN
marker in exon 24 of a class 3 phosphoinositiderdde PIK3C3) gene with production traits in Duroc
pigs. Anim. Sci. J., 82: 46-51.

158 Prace przegl adowe



Analiza efektow genow warunkeych poziom ttluszczérodmiesniowego (IMF) uswisn

Jankowiak H., Sielska N., Kapékki W., Bocian M., Zmudaiska A. (2010). The effect df-FABP polymor-
phism on carcass and meat quality in the PolistivBlattotnicka Spotted Pig. J. Central Europ. Agr.,
11, 4: 459-464.

Lee S.H., Choi Y.M., Choe J.H., Kim J.M., Hong K.@ark H.C., Kim B.C. (2010). Association betweatyp
morphisms of the heart fatty acid binding proteémg and intramuscular fat content, fatty acid compo
sition, and meat quality in Berkshire breed. Megit, 86: 794—-800.

Li X., Kim S.W., Choi J.S., Lee Y.M., Lee C.K., dhB.H., Kim T.H., Choi Y.I., Kim J.J., Kim K.S. (2D).
Investigation of porcin€ABP3andLEPRgene polymorphisms and mRNA expression for vanain
intramuscular fat content. Mol. Biol. Rep., 37: 383939.

Nechtelberger D., Pires V., Solkner J., Stur l1eBrG., Mueller M., Mueller S. (2001). Intramuscufiair content
and genetic variants at fatty acid-binding proteti in Austrian pigs. J. Anim. Sci., 79: 2798-2804

Qiao M., Wu H.Y., Guo L., Mei S.Q., Zhang P.P.,ALE., Zheng R., Deng C.Y. (2012). Imprinting an&dysf
porcineDIO3 gene in two fetal stages and association analyjfiscarcass and meat quality traits. Mol.
Biol. Rep., 39: 2329-2335.

Ren Z2.Q., Wu W.J., Liu W.H., Zheng R., Li J.L., Z&o, Xu D.Q., Li F.E., Lei M.G., Ni D.B., Xiong Y.Z
(2014). Differential expression and effect of therqine ANGPTL4gene on intramuscular fat. Genet.
Mol. Res., 13 (2): 2949-2958.

Switonski M., Chmurzyiska A., Ma@kowski M. (2003). Searching for genes controllimgness traits in pigs —
a review. Anim. Sci. Pap. Rep., 21, 2: 73-86.

Switonski M., Stachowiak M., Cigak J., Bartz M., GrzeM. (2010). Genetics of fat tissue accumulatiopigs:

a comparative approach. J. Appl. Genet., 51 (23-168.

Tyra M., Ropka-Molik K. (2011). Effect of theABP3andLEPRgene polymorphisms and expression levels on
intramuscular fat (IMF) content and fat cover degrepigs. Livest. Sci., 142: 114-120.

Tyra M., Ropka-Molik K., Eckert R., Piorkowska KOczkowicz M. (2011)H-FABP andLEPR gene expres-
sion profile in skeletal muscles and liver duringagenesis in various breeds of pigs. Domest. Anim.
Endocrinol., 40: 147-154.

Urban T., MikolaSova R., Kuciel J., Ernst M., INgi(2002). A study of associations of tHeFABP genotypes
with fat and meat production of pigs. J. Appl. Gené3 (4): 505-509.

Wei-Jun P., Liang B., Gong-She Y. (2006). RelatiipsamongH-FABP gene polymorphism, intramuscular fat
content, and adipocyte lipid droplet content in mgilg breeds with different genotypes in westerir Ch
na. Acta Gen. Sin., 33 (6): 515-524.

Xu H., Xu Y., Liang X., Wang Y., Jin F., Liu D., M4., Yuan H., Song X., Zeng W. (2013). Porcine skall
muscle differentially expressed geA&@ P5B molecular characterization, expression patteand, asso-
ciation analysis with meat quality traits. Mamm.néme, 24: 142-150.

Zhai L.W., Wang L.X., Zhou W.L., Wang C.D. (201@ssociation of the1YPNGene polymorphism with meta
quality in commercial pigs. J. Anim. Vet. Adv., 4){705-709.

EFFECT ANALYSIS FOR GENES CONTROLLING INTRAMUS CULAR FAT (IMF) CONTENT
IN PIGS AND POSSIBILITIES OF USING THEM IN SELECTION PROGRAMS — A REVIEW

Summary

Direct selection of genes or chromosomal regiongaining genes responsible for IMF content gives
us the opportunity to improve strategies for genietiprovement of pigs in this aspect. Fatnessstiaipigs, are
polygenic traits. Research has indicated that Qfblcsfatness are located on numerous chromosomes, Al
many genes were indicated as being responsibiigtibution of genetic differences for IMF contefihe main
research concerned genes which are members ddtteatid binding protein (FABP) family, mainly HABP
and A-FABP. For th&d-FABP gene, Hinfl, Haelll and Mspl RFLP polymorphisme aeported to have associa-
tion with IMF content in pigs. However, the resdal@as not given a clear answer yet. The influerfgeoty-
morphic forms varied according to breed and popriabf animals. There was no full linear relaticipshe-
tween polymorphism — expression level — proteirelevobserved trait. Further research concerneld ganes
as: LEPR, HMGCR, PIK3C3, ANK1, DIO3, ATP5B, ACSL4, ANIGE MYPNbut also failed to produce
groundbreaking results. The number of genes ingblaefatness traits is large, but their functiomsl anterac-
tions are still not fully known. Meat quality traiare economically important. Marker-assisted sieleceems to
be promising for breeding programs because theridtion may be determined on live animals and agaty
stage of their life. Previous research resultsatesufficient to be used in breeding (selectioedduse one gene
with strong effects has not been identified yettier research in this area is necessary.
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