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rzyzowanie zwierzat w populacjach o matlej

liczebnos$ci lub jednostronna selekcja skie-
rowana na poprawe okreslonej grupy cech moze
doprowadzi¢ do zmniejszenia réznorodnosci ge-
netycznej populacji oraz ujawnienia si¢ w popula-
cjach rzadkich, czesto niekorzystnych wariantow
allelicznych (mutacji). Jest to powazny problem
w przypadku ras zachowawczych, w ktérych
liczebno$¢ osobnikow jest z reguly niewielka
a mozliwo$¢ doboru zwierzat do krzyzowania
ograniczona.

Obecnie, rozw6j metod genetyki mole-
kularnej umozliwia identyfikacje genetyczne-
go podioza wybranych zespotéw chorobowych
wystepujacych w populacjach zwierzat hodow-
lanych oraz ich szybka identyfikacje. U $win
mutacja w genie RYR/, powodujaca zmiang se-
kwencji aminokwasowej w pozycji 614 powsta-
jacego bialka z argininy na cysteing (p.Arg614-
Cys; ¢.1843C>T; rs118192172), zostata uznana
za gtowny czynnik genetyczny warunkujacy wy-
stepowanie hipertermii zlosliwej (ang. malignant
hyperthermia). Gen RYRI (receptor ryanodyny
1) koduje podjednostke sarkoplazmatycznego
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kanatlu wapniowego zlokalizowanego w mig-
$niach szkieletowych i1 petni kluczowa funkcje
w utrzymaniu homeostazy wapniowej (Tilgen
iin., 2001). Badania przeprowadzone u ludzi po-
twierdzily zwiazek mutacji w locus genu RYRI
z wystepowaniem chorob uktadu mig$niowego,
takich jak hipertermia zto§liwa oraz miopatia
typu central core (ang. central core disease) (Lu-
nardi i Monnier, 2004; Robinson i in., 2006).

W przypadku trzody chlewnej wykazano,
ze wystepowanie allelu T w locus mutacji w ge-
nie RYRI (c.1843C>T) jest zwigzane ze zmiang
transportu jonow Ca*" w retikulum sarkoplazma-
tycznym, co w konsekwencji prowadzi do wy-
stapienia goraczki ztosliwej. Obecnos¢ mutacji
w genie RYRI (HAL) warunkuje zmniejszenie
odpornosci zwierzat na czynniki stresowe, co
wplywa na zaburzenie procesow zyciowych or-
ganizmu poddanego stresowi, pojawienie si¢ za-
chowan agresywnych w stadzie, a w konsekwen-
cji konczy si¢ obnizeniem produkcyjnosci swin,
a nawet chorobg i Smiercig. Ponadto, uzyskiwane
od takich $win migso jest obcigzone wadg typu
PSE (migso blade, migkkie i wodniste) i charakte-
ryzuje si¢ obnizong warto$cig technologiczng (Ja-
nik i in., 2006; Kapelanski i in., 1999). W latach
2009-2010 przeprowadzono ocen¢ genotypow
w locus genu RYRI zwigzanego z podatnoscia
Swin na stres, ktora zostata wykonana dla §win
ras popularnie hodowanych w kraju (rasy pbz,
wbp, Pietrain, Duroc). Pozwolito to na eliminacj¢
z hodowli §win wrazliwych i zmniejszenie ilo$ci
heterozygotycznych nosicieli badanej mutacji. To
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z kolei wplyneto na zmniejszenie ilosci upadkoéw
zwierzat spowodowanych czynnikami stresuja-
cymi (transport, przepedzanie, wysoka tempe-
ratura itp.) 1 znacznie zwiekszylo efektywnosc
produkcji. W rodzimej rasie putawskiej w 2003
r. przeprowadzono kontrole frekwencji tego ge-
notypu u 52 loszek pochodzacych z pieciu linii
ojcowskich (Babicz i in., 2003). W badanej gru-
pie zwierzat wykazano, ze 52% osobnikdéw posia-
dalo genotyp heterozygotyczny C7, a osobnikow
o niekorzystnym homozygotycznym genotypie
TT byto 14%. Przez wiele lat w hodowli $win tej
rasy przyjmowano strategi¢ dopuszczajaca utrzy-
manie heterozygot RYRIC/T w celu poprawy
migsnosci tuszy. Jednakze, z uwagi na wystepuja-
ce problemy zwigzane z jakoscig migsa oraz roz-
rodem loszek i loch o genotypie CT (Antosik i in.,
2006; Bogdzinska, 2006) nalezy podja¢ dziatania
zmierzajace do eliminacji obu genotypéw (CT
oraz TT) z populacji zarodowe;.

Celem przeprowadzonych badan byto
oszacowanie frekwencji wystepowania nieko-
rzystnego allelu genu RYR/ w objetej aktualnie
programem ochrony zasobow genetycznych po-
pulacji $win rasy putawskiej. Uzyskane infor-
macje moga zosta¢ uwzglednione przy doborze
zwierzat do krzyzowania i umozliwia eliminacje
z hodowli nosicieli badanych mutacji.

Material i metody

Material do badan stanowity cebulki wio-
sowe pobrane w latach 2016-2017 od $win rasy
putawskiej w ilosci 411 sztuk (81 knuréw oraz
330 loszek pochodzacych ze stad objetych pro-
gramem ochrony zasobow genetycznych). DNA
genomowe wyizolowano z cebulek przy uzyciu
zestawu Sherlock (A & A Biotechnology). Jakos¢
oraz stezenie uzyskanego DNA oceniono na apa-
racie Nanodrop. Warianty polimorficzne badanej
mutacji ¢.1843C>T oznaczono za pomoca meto-
dy PCR-RFLP przy uzyciu enzymu restrykcyjne-
go HinPI (Fujii i in., 1991).

Wyniki i ich oméwienie

Objete programami ochrony $winie ras
rodzimych cechujg si¢ duza zmiennoscia i r6z-
norodnos$cia genetyczng, ktora warunkuje wy-
stepowanie cennych cech, migdzy innymi takich
jak bardzo dobra jako$¢ migsa. Jednak, w ostat-

nim czasie liczba tych zwierzat w hodowli waha
sie 1 jest niewielka, co moze sprzyja¢ wzrostowi
homozygotycznos$ci populacji oraz zwiekszeniu
wystepowania niekorzystnych wariantow alle-
li. Taka sytuacja ma miejsce w przypadku genu
RYRI i allelu T zwigzanego z podatnoscia $win
na warunki stresowe. Zwierzgta wrazliwe na stres
($winie homozygotyczne TT) charakteryzuja si¢
zwickszong liczbg upadkdéw w czasie trwania
tuczu oraz obnizong efektywnos$ciag reprodukcji.
Do rozprzestrzeniania si¢ niekorzystnego allelu
w populacji przyczynit si¢ fakt, ze osobniki hete-
rozygotyczne pod wzgledem omawianej mutacji
(CT) charakteryzuja si¢ wyzsza zawarto$cig mie-
sa w tuszy i nizszym otluszczeniem w stosunku
do $win wolnych od mutacji — CC (Ko¢win-Pod-
siadfa i in., 1994, 2000).

Potwierdzono, ze allel T zwicksza tempo
spadku pH w tkance mig$niowej post mortem, co
istotnie wpltywa na czgstotliwo$¢ pojawiania sig¢
miesa z wadg typu PSE. Badania wielu autoréw
potwierdzily znacznie wyzszy odsetek osobnikow
posiadajacych mieso charakteryzujace sie¢ wada
typu PSE (36-100%) w grupie $win homozygo-
tycznych TT w poréwnaniu do zwierzat homozy-
gotycznych CC (0-14%) (Koé¢win-Podsiadta i in.,
1994, 2000; Przybylski i in., 1994). Za koniecz-
noscia eliminacji z hodowli osobnikéw posiadaja-
cych niekorzystny allel T przemawia rowniez fakt,
ze ¢.1843C>T polimorfizm genu RYR! istotnie
wplywa na cechy reprodukcyjne §win. Badania
Kuryt i Wroblewskiego (1992) potwierdzity nega-
tywny wplyw omawianej mutacji na ilo§¢ prosiat
urodzonych w miocie. Z kolei, badania Buczyn-
skiego i in. (2006) przeprowadzone u $win rasy
ztotnickiej bialej wykazaly istotny zwiagzek allelu
T z upadkami prosiat do 21. dnia zycia.

W  przeprowadzonych badaniach dla
wszystkich zwierzat oznaczono genotyp muta-
cji ¢.1843C>T zlokalizowanej w genie RYRI.
W populacji rodzimej rasy pulawskiej wykaza-
no najwyzsza frekwencj¢ genotypu CC — 70%.
Osobniki heterozygotyczne stanowity 27% oraz
zidentyfikowano 3% $win posiadajacych geno-
typ TT (homozygoty recesywne). W przypadku
analizy przeprowadzonej z uwzglednieniem ptci
wykazano niemal identyczny procentowy udziat
poszczegblnych genotypdéw w grupie loszek, jak
i w calej badanej populacji (tab. 1).
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Tabela 1. Procentowy udziat poszczegolnych genotypdw genu RYRI w rasie pulawskiej
Table 1. Percentage share of RYRI genotypes in Pulawska breed

Rasa Genotyp — Genotype Il0$¢ przebadanych zwierzat
Breed cC CT TT Number of examined animals
Badana populacja o o o
Evamined population 70% (288) 27%(112) 3% (11) 411
Knury — Boars 64.2% (52)  34,6%(28)  12%(1) 81
Lochy — Sows 71,5% (236)  25,5% (84)  3%(10) 330
Z kolei, w grupie knurow potwierdzo- Przeprowadzone badania potwierdzi-

no az o 9% wyzsza czgsto$¢ wystgpowania $win
heterozygotycznych i o 7% nizsza homozygot
CC w poréwnaniu do loszek. Zaobserwowana
w grupie knurow przewaga $win posiadajacych
jedna kopie niekorzystnego allelu wynika praw-
dopodobnie z faktu, ze $winie heterozygotyczne
charakteryzuja si¢ wicksza ilo$cig migsa w tuszy
i w zwiazku z tym sg wybierane do krzyzowania
jako pokolenie rodzicielskie z cennymi cechami
fenotypowymi. Z uwagi na fakt, ze potomstwo
uzyskiwane od jednego knura moze by¢ bardzo
liczne, a w stadzie jest utrzymywany z reguly je-
den knur — wykazany rozktad genotypow wska-
zuje na mozliwos¢ szybkiego rozprzestrzenienia
sie niekorzystnego allelu T w populacji.

ly obecnos¢ niekorzystnego allelu T genu RYRI
w rasie putawskiej. Niepokojacy jest wysoki
odsetek osobnikéw heterozygotycznych oraz
obecno$¢ homozygot recesywnych podatnych na
wystapienie goraczki ztosliwej. Uzyskane wyni-
ki powinny zosta¢ uwzglednione przy doborze
zwierzat do krzyzowania i umozliwi¢ eliminacje
z hodowli $win wrazliwych na stres (homozygot
TT) oraz wplyna¢ na ograniczenie heterozygo-
tycznych nosicieli badanej mutacji.

Tego typu dzialania wptyna na zmniej-
szenie ilo$ci upadkow zwierzat spowodowanych
czynnikami stresujacymi (transport, przepedza-
nie, wysoka temperatura itp.) oraz zwicksza efek-
tywnos¢ produkcji.
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THE OCCURRENCE OF THE UNFAVORABLE ALLELE OF THE RYRI! GENE
IN THE POPULATION OF PULAWSKA BREED

Summary

Conservative breeds are usually characterized by small number of individuals and thus the selection of
animals to cross is very limited. RYR/ gene coding for ryanodine receptor 1 which is as a calcium release channel
in the sarcoplasmic reticulum. RYR1 protein plays a key role in calcium homeostasis in skeletal muscle and
mutation in RYR/ gene is associated with malignant hyperthermia susceptibility. The purpose of the study was
to estimate the frequency of the occurrence of the unfavorable allele of the RYR/ gene in the currently protected
genetic resources of the putawska pig population. The analysis was performed on 411 pigs (330 sows and 81
boars). The RYRI genotypes were identified by PCR-RFLP method. The obtained results showed the highest
frequency of CC genotype (70%). Heterozygous individuals accounted for 27% and 3% of pigs with TT genotype
(recessive homozygotes) were identified. In the case of gender, the 9% higher number of heterozygous and 7%
lower homozygote CC pigs were detected when compared to gilts group. The prevalence of boars with one copy
of the unfavorable allele is probably because heterozygous pigs have more meat in carcasses and are therefore
they have been chosen for crossbreeding as a parental race with valuable phenotypic characteristics. Given the
fact that the offspring obtained from one boar may be very numerous showed distribution of genotypes indicates
the possibility of rapidly spreading the unfavorable T allele in the population. The information obtained may be
considered during selecting animals for crossing.
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