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1. Wstep

Jakos$¢ migsa jest zagadnieniem niezwykle istotnym zaréwno dla przemystu migsnego
XX1 wieku jak i rowniez dla samego konsumenta. W wigkszos$ci krajow rozwinigtych popyt
na migso wieprzowe wysokiej jakosci stale ro$nie. Przemyst migsny musi konsekwentnie
poszukiwa¢ nowych rozwigzan majacych na celu dostarczanie wieprzowiny wysokiej jakosci,
smacznej, bezpiecznej oraz zdrowej, aby zadowoli¢ coraz bardziej wymagajacych
konsumentow. Wyprodukowanie migsa wysokiej jakosci wymaga poznania czynnikdéw, ktore
kontrolujg cechy jakos$ci migsa. Na jako$¢ migsa sktada si¢ zespot wszystkich wlasciwosci
decydujacych 0 jego przydatnosci uzytkowej, wartosci odzywczej oraz akceptowalnosci
konsumenckiej. Pojgcie to obejmuje takze bezpieczenstwo zdrowotne oraz wyrdzniki
jako$ciowe, takie jak: soczysto$¢, wodochtonnos$¢, barwa, krucho$¢, smak oraz zapach
(Sienkiewicz i Lewandowska, 2012).

Powyzsze warto$ci jako$ci migsa determinuje szereg czynnikdéw, z czego 30%
stanowig czynniki genetyczne, za$ az 70% czynniki Srodowiskowe (Ko¢win-Podsiadla, 1997).
Wsrod czynnikow genetycznych warunkujacych jako$¢ surowca wyrdzniamy genotyp
zwierzecia oraz jego pte¢. Kryteria te wptywaja na cechy produkcyjne, takie jak: przyrost
masy ciala, czas trwania tuczu, zuzycie paszy, jako$¢ migsa oraz wartos$¢ rzezna (Karpiesiuk,
2012). Czynniki s$rodowiskowe, ktore W zasadniczy sposéb wplywaja na jakos¢
pozyskiwanego migsa to wiek, utrzymanie, zywienie, postgpowanie przedubojowe
I poubojowe - ubdj, wychtadzanie, przechowywanie oraz proces dojrzewania migsa (Sionek
I Przybylski, 2015).

Smakowito$§¢ migsa wieprzowego ksztaltuje m. in. obecnos¢ wielu réznych tkanek,
z ktorych najbardziej wartosciowa ikluczowa jest tkanka migSniowa. Zasadniczymi
jednostkami strukturalnymi mies$ni sg wtokna migsniowe, roéznigce si¢ nie tylko pod katem
budowy, ale rowniez pod wzglegdem zachodzacych w nich proceséw metabolicznych.
Wriasciwosci biochemiczne wiokien migsniowych okreslaja cechy, rodzaj itempo zmian
poubojowych, istotnie wplywajac na smak migsa. Kluczowe sa rowniez takie wartosci jak:
catkowita liczba wlokien, gestos¢ wildkien migsniowych, srednica oraz pole powierzchni
wiokien, udzial procentowy poszczegdlnych typow widkien migéniowych i udziatl tkanki
facznej wilasciwej widknistej luznej oraz tkanki tluszczowej. Wlasciwosci skurczowe
I metaboliczne migsni sg roznicowane przez dane typy wiokien migsniowych, zatem jako$¢
migsa jest silnie skorelowana z kompozycjg wtokien W migsniach (Ozawa i in., 2000; Ryu

i Kim, 2005).



Migsénie szkieletowe U $win posiadajg okreslony profil widkien mie$niowych, ktory
roézni si¢ wieloma cechami m. in. $rednica, tempem skurczu, wytrzymatoscig na obcigzenia,
zawartoscig mioglobiny, liczbg mitochondriow oraz rodzajem przemian energetycznych.
Poszczegolne typy wilokien okreslane sa jako: STO (typ I) - wolno kurczace sig,
oksydatywne, FTO (typ 1lA) - szybko kurczace sig, oksydatywno-glikolityczne i FTG (1IB) -
wlokna szybko kurczace sie, glikolityczne (Ktosowska i Fiedler, 2003). O kompozycji
wiokien oraz ich $rednicy decyduja czynniki genetyczne oraz Srodowiskowe. Bogucka
i Kapelanski (2016) wykazali, iz procent zawarto$ci wiokien danego typu zalezy m.in. od rasy
swin. U §win rasy putawska procent wiokien typu I, gestos¢ wiokien i catkowita liczba
wiokien wm. longissimus lumborum jest istotnie nizsza niz Urasy zlotnicka pstra
I mieszancow (wielka biata polska x polska biata zwistoucha) x (duroc x pietrain), natomiast
procent widkien IIB jest istotnie wyzszy. Zrozumienie zalezno$ci pomigdzy cechami wiokien
mig$niowych acechami jakosci migsa mogloby udoskonali¢ produkcje migsa wysokiej
jakosci, amanipulacja cechami widokien mig$niowych mialaby ogromny wplyw na
rentowno$¢ przemystu migsnego.

Alfa-aktyniny to biatka 0 masie czgsteczkowej okoto 100 kDa, ktore nalezg do
nadrodziny sieciujgcych biatek filamentéw aktynowych. Wsréd nich wyrdznia si¢ dwie
izoformy specyficzne dla migsni, czyli a-aktynina-2 i a-aktynina-3, atakze 2 izoformy
niemie$niowe: a-aktynina-1 i a-aktynina-4. Biatka mig$niowe biorg udzial w mechanizmie
kurczliwos$ci poprzez zakotwiczenie wiokien aktyny na linii Z w mig$niach poprzecznie
prazkowanych oraz w ciatkach gestych w komorkach migsni gladkich. U ludzi a-aktynina-
2 wystepuje we wszystkich typach widkien migéni szkieletowych (I, IIA ilIB), zas o-
aktynina-3 wystepuje tylko we wioknach typu II, okre§lanych jako szybkokurczliwe. Rola a-
aktyniny-3 jest kluczowa podczas skurczu mig$nia, poniewaz oprocz udziatu w zakotwiczaniu
wiokien aktyny, ze wzgledu na swoje przestrzenne potozenie W komorce W poblizu enzymu
fosforylazy glikogenowej, reguluje jego aktywno$¢ oraz wptywa na metabolizm glikogenu
w tkance migsniowej (Musiat i in., 2019).

Wystepowanie polimorfizmu pojedynczego nukleotydu w sekwencji DNA,
szczegblnie W obrgbie miejsc kodujacych, moze prowadzi¢ do zmiany struktury kodowanych
biatek prowadzac do wupo$ledzenia lub catkowitej utraty ich funkcji biologicznych.
W przypadku genu kodujacego a-aktyning-3 (ACTN3), powstanie zmienionego bialka,
wigzacego filamenty aktynowe w miofibrylach komoérek migéni poprzecznie prazkowanych
moze upos$ledza¢ funkcje¢ wiokien migsniowych typu II 1w konsekwencji wptywaé na

niektore cechy uzytkowe §win.
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2. Przeglad piSmiennictwa

2.1. Znaczenie konsumpcji migesa wieprzowego

Rynek produktow spozywczych pochodzenia migsnego stanowi gltowny segment
gospodarki zywno$ciowej. Poziom spozycia migsa jest uzalezniony od czynnikow
ekonomicznych oraz pozaekonomicznych. Do ekonomicznych mozna zaliczy¢ podaz na
rynku jak iréwniez mozliwoSci nabywcze konsumentéw. Popyt jest zalezny od ceny
produktow iich relacji do cech substytutow, zkolei dochody stanowig obiektywne
uwarunkowanie poziomu konsumpcji ispozycia. Dostepnos¢ produktow na rynku
wewnetrznym jest warunkowana poziomem krajowej produkcji i mozliwoscia uzupetnienia
jej importem, a takze optacalnoscia eksportu. Na konsumpcje migsa istotny wptyw odgrywaja
rowniez czynniki pozackonomiczne, a mianowicie demograficzne, geograficzne, kulturowe
(religia, zwyczaje regionalne, tradycje) oraz psychologiczne i spoteczne (upodobania
konsumentow, jako$¢, wiedza zywieniowa, marka, marketing) (Wojnar i Kasprzyk, 2014).

Swiatowa konsumpcja migsa W ciggu ostatnich 20 lat zwigkszyla si¢ ponad
dwukrotnie, siegajac 320 mln ton w2018 r. Do rosngcego popytu na migso W réwnym
stopniu przyczynit si¢ wzrost liczby ludno$ci na $wiecie jak i wzrost dochodow. Spozycie
migsa W wigkszosci rozwinigtych krajéw $wiata od dziesigcioleci pozostaje na wysokim
| W miare staltym poziomie. W niektorych krajach rozwinigtych w ostatnich kilku latach
zauwazono spadek popytu na migso z powodu niepokoju konsumentow 0 Swoje zdrowie,
dobrostan zwierzat i srodowiska. Wedtug danych GUS w 2021 r. spozycie migsa W Polsce
wyniosto 70,5 kg na mieszkanca ibyto 02,8 kg mniejsze niz wroku 2020. W 2021 r.
spozycie migsa drobiowego wyniosto 24,7 kg na mieszkanca, az 0 4,7 kg mniej niz w 2020 r.
Zmalato tez spozycie migsa wotowego — z2,5kg do 2,2kg na mieszkanca. Natomiast
konsumpcja migsa wieprzowego wzrosta — z 41,0 kg do 43,4 kg na mieszkanca.

Migso uwazane jest za jedne zZ najbardziej wartosciowych produktéw zywnosciowych,
dostarcza wiele cennych skladnikéw odzywczych, takich jak: aminokwasy, jony Zelaza,
cynku, selenu czy witaming B6. Jest zrodtem tatwo przyswajalnego biatka 0 wysokiej
zawartosci niezbednych aminokwasow, potrzebnych do prawidlowego funkcjonowania
organizmu czlowieka, ktore cigzko =zastgpi¢ innymi produktami (Gawecki i Mossor-
Pietraszewska, 2004). Jednakze, migso zawiera réwniez skladniki, ktore wystepujac w duzej
ilosci czy w niewlasciwych proporcjach, moga mie¢ niekorzystny wptyw na zdrowie, np.

nasycone kwasy tluszczowe czy cholesterol (Jimenez-Colomero i in., 2001).
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W zwiazku z coraz wicksza $wiadomoscia istnienia chordb, ktére sa nastepstwem
nieprawidlowej diety pozadana jest zywno$¢ funkcjonalna, odznaczajaca si¢ pozytywnym
wplywem na zdrowie cziowieka. Dodatkowo W spoteczenstwie edukowanym i starzejagcym
si¢ bedzie coraz wigksze zapotrzebowanie na zywno$¢, ktora zawiera mniej thuszczu i wiecej
zwigzkoéw antyoksydacyjnych (Kotodziej-Skalska i in., 2016).

Wieprzowina przez lata byla postrzegana jako migso niezdrowe I tluste. Wieloletnie
badania i Scisle ukierunkowana praca nad trzodg chlewng pozwolity uzyska¢ doskonate efekty
W postaci poprawy migsnosci $win oraz zmniejszenia ich poziomu otluszczenia (Borzuta
I Lisiak, 2016). Najnowsze wyniki wskazuja, iz wspélczesna wieprzowina W poréwnaniu
zmigsem Zlat ubieglych zawiera mniej thuszczu, jej kaloryczno$¢ jest zmniejszona,
a zawarto$¢ cholesterolu nizsza (Blicharski iin., 2013). Zawarto$¢ biatka W miesie
wieprzowym stanowi okoto 15-21% i jest wyzsza W porownaniu do migsa innych gatunkow
zwierzat (Gawecki i Hryniewiecki, 1998). Wartos¢ ta sprawia, ze jest ono wybierane jako
gtéwne zrodlo biatka w diecie czlowieka. Wieprzowina jest zrédtem wielonienasyconych
kwasow tluszczowych z rodziny omega-3, takich jak EPA (eikozapentaenowy) oraz DHA
(dokozaheksaenowy). Migso to dostarcza rowniez wielu sktadnikow mineralnych i witamin.
Jest cennym zrodtem witaminy E (silnego przeciwutleniacza), witamin z grupy B (gléwnie
witaminy B6, ktora odgrywa wazng rol¢ w ograniczaniu proceséw neurodegeneracyjnych)
czy zelaza hemowego (lepiej przyswajalne w przeciwienstwie do produktéow roslinnych,
w ktorych znajduje si¢ zelazo niehemowe). Migso wieprzowe dostarcza takze zwigzKi
bioaktywne takie jak: karnozyna, tauryna, koenzym Q10 oraz kreatyna (Piotrowska i in.,
2012).

2.2. Jakos$¢ miesa

Pojecie ,,jakos¢” wywodzi si¢ z czaséw starozytnych od greckiego slowa poiotes.
Po raz pierwszy zdefiniowat je Platon, wskazujac, ze ,,jako$¢ konkretnych rzeczy to stopien
osiggnietych przez nie doskonato$ci”. Na przestrzeni lat uczeni modyfikowali irozwijali
definicje jakosci migsa, jednak gldwny zamyst koncepcji pozostawal zawsze taki sam —
zespot waznych dla surowca migsnego cech, decydujacych 0jego wartosci uzytkowe;,
jednoznacznie precyzujacych czy jest ono odpowiednie pod wzgledem wartosci odzywczej
dla konsumenta. Na jako$¢ surowca migsnego i wyrobow z niego wykonanych rzutuje zbior
wlasciwosci, ktore determinujg ich przydatnos¢ technologiczno-przetworczg i kulinarna,

bezpieczenstwo zdrowotne, atakze stanowig 0 tym, w jakim stopniu dane produkty beda
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zdolne do zaspokojenia odzywczych, organoleptycznych oraz cenowych wymagan
konsumentow.

Produkcja surowcoéw i wyrobow wysokiej jakosci, bedzie zalezata od takich samych
determinant, ktore ksztattuja poszczegodlne wiasciwosci migsa. Ksztattowanie jakosci migsa
wieprzowego rozpoczyna si¢ na etapie chowu zwierzat rzeznych, a na koncowa jakos¢ migsa
wptywa wiele czynnikow, ktore mozna podzieli¢ na przyzyciowe oraz poubojowe.

Wsrod czynnikéw przedubojowych istotne znaczenie majg uwarunkowania
genetyczne (rasa, ple¢, wiek) ipoza-genetyczne (system chowu, zywienie i obrot
przedubojowy). Duzy wplyw na cechy jakoSciowe migsa maja rowniez naturalne roznice
pomiedzy migsniami, ktore sg zwigzane z ich funkcja fizjologiczng oraz budowsa (Kotczak,
2008; Warner i in., 2010; Zymon i Strzetelski, 2010).

Migso dobrej jakosci powinno si¢ odznacza¢ nastgpujacymi cechami: zywa, jednolita
| stabilna barwa, zalezna od rodzaju migsa (dla migsa wieprzowego czerwono-rézowa,
jasnor6zowa); polysk (niewynikajacy z wycieku); maty wyciek (lub jego brak); zwarta,
zwigzta struktura; $wiezy zapach; kwaskowaty posmak, bez nietypowych aromatow;
marmurkowato$¢, czyli korzystne przettuszczenie srodmigsniowe; wysoka warto§¢ odzywcza;
brak zanieczyszczen mikrobiologicznych czy chemicznych oraz etyczna produkcja. Migso
0 niskiej jakosci charakteryzuje si¢: odbarwieniami, wystegpowaniem poszarzatych obszarow
na skutek kontaktu z powietrzem; duzym wyciekiem swobodnym; mato zwarta luzna
strukturg; nietypowym, obcym zapachem; nieprzyjemnym smakiem, wystgpowaniem obcych
aromatow; obecnos$cig zanieczyszczen mikrobiologicznych ichemicznych; pochodzeniem
z zaktadow 0 niskiej renomie, niedbajagcych o standardy pracownicze i humanitarne
traktowanie zwierzat (Pisula i Pospiech, 2011).

Istotnymi cechami, ktore charakteryzuja jakos¢ koncowego produktu wieprzowiny
wedtug Systemu Jakosci Wieprzowiny PQS (Pork Quality System) sa: barwa migsa (L*)
w przedziale 43-56; zawartos¢ tluszczu srodmiesniowego IMF - 0,8-2,5%; wodochtonno$¢
(WHC) okreslana metodg drip loss - 2-5%; kwasowos$¢ miesa (pH1) - 5,8-6,4; zawartos¢
migsa W tuszy przewyzszajaca $rednig miesno$¢ tusz pochodzacych ze skupu masowego
I wynoszaca $rednio nie mniej niz 55%; barwa thuszczu (stoniny) - biata lub biata z odcieniem
kremowym albo lekko r6zowym; jedrna konsystencja ttuszczu oraz migso wolne od rybiego

zapachu (Mucha, 2022, URL 1)
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2.2.1. Thuszez Srédmie$niowy

Wybor migsa przez konsumentow zazwyczaj jest determinowany cechami
sensorycznymi, takimi jak: soczystos¢, barwa, kruchos¢ oraz pozadany, wiasciwy smak
i zapach. Zagwarantowanie optymalnego poziomu czynnikow srodowiskowych nie zapewnia
jednak stalego iwyroéwnanego poziomu cech sensorycznych. Liczne badania naukowe
wykazaly pozytywna Kkorelacje¢ kryteriow dobrego migsa z zawartosciag tluszczu
srodmiesniowego - IMF (ang. intramuscular fat content). Dzig¢ki uzyskanym wynikom,
0szacowano, ze do uzyskania optymalnego smaku migsa zawartos¢ thuszczu powinna by¢ na
poziomie 2-3%. Taki procent tluszczu Ssrodmiesniowego nadaje migsu pozadany smak,
soczystos¢ oraz kruchos¢. Odpowiednia ilos¢ ijakos¢ tluszczu wplywaja réwniez
W znacznym stopniu na jako$¢ technologiczng surowca np. zdolno$¢ wigzania wody wtlasne;j
czy ilos¢ wycieku po obrobce termicznej (Dasiewicz i Chmiel, 2016). Zawartos¢ IMF ponizej
1% uznawana jest za niedopuszczalng, niosaca za soba ryzyko obnizenia walorow
smakowych wieprzowiny, ktora po obrobce termicznej staje si¢ tykowata i sucha. Nie jest
wskazana rowniez zawarto$¢ tluszczu powyzej 3,5%, ze wzgledu na brak rosnagcego
proporcjonalnie wplywu na parametry sensoryczne mig¢sa oraz negatywne oddziatywanie na
akceptacje konsumencka ze wzgledu na zwigkszong widoczno$¢ tluszczu w migsie (Tyra
i Mitka, 2016).

Duza konsumpcja migsa wieprzowego i rosnacy odsetek ludnosci zapadajacej na tzw.
choroby cywilizacyjne (ukladu krazenia czy schorzenia serca) sktania do poszukiwania
sposobow na zmniejszenie otluszczenia tusz wieprzowych. Jednakze, powinno si¢ to odbywa¢
tylko w kierunku obnizania poziomu thuszczu okrywowego i migsniowego zas poziom IMF
powinien by¢ wskaznikiem sukcesywnie podnoszonym podczas selekcji. Pozwala to na
uzyskanie migsa swin o wysokiej miesnosci, atrakcyjnych cechach sensorycznych i niskiej
zawartosci thuszczu (Szulc i Skrzypczak, 2015).

Thuszcz $rodmigsniowy jest to catkowita ilo$¢ thuszczu, uzyskana podczas ekstrakcji
chemicznej, pochodzaca ze wszystkich komorek wystepujacych w probce migsni, pomijajac
tkanke tluszczowa otaczajaca miegsnie. Pozyskuje sie go glownie z adipocytow (lipidy
pozakomorkowe - EMCL, ang. extramyocellularlipids) iz miocytow  (lipidy
wewnatrzkomorkowe - IMCL, ang. intramyocellular lipids (Rycina 1). W mniejszym stopniu
mozna go uzyska¢ z wolnych kwasow tluszczowych obecnych w naczyniach krwionosnych,

cytoplazmie komorek migsniowych oraz osoczu (Gao i Zhao, 2009).
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Chemiczny sktad tluszczu $srodmiesniowego to: trojglicerydy (70%), fosfolipidy
(25%), mono- i diglicerydy, estry cholesterolu i cholesterol oraz wolne kwasy tluszczowe
(5%). Trojglicerydy i fosfolipidy stanowig gtowne skladniki IMF. Fosfolipidy stanowia
istotny sktadnik budowy btony komorkowej, a ich zawartos¢ w IMF u $win jest prawie stata
w tozsamych migsniach, ale inna pomigdzy réznymi typami migsni (Tyra i Mitka, 2015).
Stwierdzono rowniez, iz udziat fosfolipidow w migsniach czerwonych o charakterze
oksydacyjnym jest wyzszy w zestawieniu z migsniami biatymi o charakterze glikolitycznym.
Na podstawie badan wykazano, ze wzrost zawartosci IMF jest spowodowany przede
wszystkim wzrostem zawartosci trojglicerydow (Fernandez iin., 1999). W zwiazku z tym
podczas badan nad zawartoscia IMF poszukuje si¢ genéw powigzanych z metabolizmem

trojglicerydow.

B

—C

Rycina 1. Schemat obrazujacy lipidy wewnatrzkomorkowe (B) i lipidy pozakomoérkowe (C)
wewnatrz | miedzy wioknami migsniowymi (A)

Zrédto: Gao i Zhao (2009).

2.2.2. Wodochlonno$¢ miesa

Przez pojecie wodochtonnosci - WHC (ang. water holding capacity) rozumie si¢
zdolnos$¢ utrzymania wody wilasnej (a doktadniej soku) przez migso, a rowniez zdolnos¢ do
wchianiania wody, dodanej podczas procesu technologicznego. Ten parametr ma podstawowe
znaczenie dla konsumentdéw i przemystu migsnego. Wplywa na cechy technologiczne,

sensoryczne izawarto$¢ sktadnikow odzywczych, aznajomo$¢ jego zwiazku z cechami
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hodowlanymi i zdarzeniami poubojowymi jest istotna dla uzyskania migsa dobrej jakosci
(Barbera, 2009).

Najwigksze znaczenie dla stopnia zatrzymywania wody przez migso maja czynniki
takie jak: zawarto$¢ biatka, stopien rozwoju powierzchni kontaktu biatka z wodg, obecno$¢
soli i dodatkow wigzacych wode oraz pH. Poza tym istotne sg rowniez takie czynniki jak:
gatunek i pte¢ zwierzecia, typ mig$nia, sposob postepowania przedubojowego, technika uboju
a takze proces technologiczny. Wodochtonnos¢ migsa jest wigksza, im wigksza przestrzen
wewnatrz wlokienek miesniowych dostepna jest dla wody. Zdolno$¢ ta moze male¢ lub
rosng¢ na skutek kierunku i szybkosci przemian poubojowych, warunkow magazynowania
migsa I dalszego postepowania z nim w przetworstwie (Tomkiewicz i in., 2012).

Woda w migsie moze wystepowaé jako zwigzana, unieruchomiona i wolna. W ilosci
wody catkowitej (80%) najwigkszy udziat stanowi woda unieruchomiona w miofibrylach
I blonach komoérkowych. Woda wolna stanowi pozostaly odsetek, ktorej przeptyw z tkanek
nie jest zahamowany. Przydatno$¢ technologiczna migsa jest tym wigksza, im wigkszg czgsé
wody stanowi W nim woda zwigzana (Honikel, 2009).

Na szczeg6lng uwage wodochlonno$ci migsa zwraca si¢ wowczas, gdy jest ono
bezposrednio przeznaczone do obrobki kulinarnej. Parametr wigzania wody ma posredni lub
bezposredni wptyw na barwe, trwato$¢ oraz teksture migsa, W tym soczystos¢. Migso, ktore
odznacza si¢ wysoka wodochtonnoscig traci mniej soku podczas przechowywania i obrobki
cieplnej, co poprawia soczystos¢ |zmniejsza wycieki. Soczysto$¢ jest powigzana
z satysfakcja ze spozywania migsa. Przy zbyt duzej zawartosci wody wolnej, ktora znajduje
si¢ gtdownie w przestrzeniach kapilarnych jest ona uwalniana w pierwszej fazie rozgryzania,
co podczas whasciwego zucia skutkuje odczuciem suchego migsa. Wrazenie soczystosci daje
jedynie migso 0 duzej ilosci wody zwigzanej, gtownie w przestrzeniach mikrokapilarnych
(Domaradzki i in., 2016).

Do metod oceny wodochtonno$ci z wykorzystaniem sit zewnetrznych moga stuzy¢
rozne techniki, obecnie najczesciej] wykorzystuje si¢ metode okreslania wodochtonnosci
Grau-Hamma, okres$lajaca zdolno$¢ tkanki do utrzymania wody wiasnej pod wplywem

statego obcigzenia (Modzelewska-Kapituta i Cierach, 2012).
2.2.3. Parametry barwy miesa

Barwa migsa jest jedng z najistotniejszych cech sensorycznych wieprzowiny, oceniang

przez konsumenta przed smakowitos$cig I kruchosécia. Dzigki ocenie wizualnej potencjalny
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nabywca moze wstgpnie okresli¢ §wiezo$¢ oraz jako$¢ migsa i zdecydowaé si¢ na zakup
(Smiecinska iin., 2018). Barwa jest wrazeniem powstatym U obserwatora, ktore zostaje
wywotane poprzez odpowiednie dlugosci fal $wietlnych, emitowane przez zrodlo Swiatta
i modyfikowane przez przedmiot. Przy zmianie jednej z tych sktadowych wrazenie barwy
bedzie inne, gdyz bedziemy widzie¢ inng barwe (Fraser 1 in., 2012). Wrazenie to jest zalezne
od: rodzaju zrodia $wiatta, wlasciwosci fizykochemicznych obiektu obserwacji oraz czutosci
spektralnej obserwatora. W celu zapewnienia wiarygodnych i powtarzalnych wynikow oceny
barwy nalezy zadba¢ o0 standardowe zrodlo $wiatla |1 ,standardowego obserwatora
kolorymetrycznego”. Zasada dziatania instrumentow ,mierzacych barwe” (kolorymetry,
spektrofotometry, densytometry) opiera si¢ na o§wietlaniu §wiatlem préby 0 znanym sktadzie
widmowym, nastepnie pomiarze S$wiatla odbitego lub przepuszczonego przez jej
powierzchnig.

Duzy postep W zagadnieniu oceny barwy migsa pozwolit na powstanie obiektywnych
metod pomiarowych. Jedng z nich jest bezposrednia metoda odbiciowa pomiaru sktadowych
barwy, ktora jest realizowana w skali ,,Hunter Lab”, wyrazanych jako L*a*b* (L* - parametr
odpowiadajacy za jasno$¢, a* - parametr ,,czerwonos$ci”, b* - parametr ,,z0ttosci”’). Pozwala
ona na ,,przeniesienie” barwy badanej proby w uktad przestrzenny. Dla calo§ciowego opisu
barwy produktu potrzebne sg informacje o jej trzech atrybutach: jasnosci, odcieniu (h)
i nasyceniu (C). Skala powigzana jest z warto§ciami trojchromatycznymi X, Y, Zwg
systematyki CIE (Commision Internationale de L'Eclairge — Migdzynarodowa Komisja
Oswietleniowa) dla standardowego zrodta swiatta (Stowinski i in., 2005).

Przeprowadzono liczne badania wskazujace na zaleznos¢ pomiedzy sktadowymi
barwy L*a*b* migsa ajego wlasciwosciami technologicznym. Dowiedziono, ze
wodochtonnos¢, ubytki masy podczas obrébki termicznej oraz krucho$¢ migsni piersiowych
indykow koreluja z ich barwa (McCurdy R.D. iin., 1996). Stwierdzono réwniez istotne
zalezno$ci pomig¢dzy jasnos$cig barwy (L*) miesa ajego pH i wodochtonno$cig (Barbut,
1997). Barwa wieprzowiny uznana za normalng (r6zOwo0-Czerwona) powinna przyjmowaé
wartosci L* w przedziale od 52 do 55 (Koéwin-Podsiadta i in., 1998).

Barwa migsa W glownej mierze jest zalezna od obecnej W migsniach mioglobiny i jej
pochodnych (oksymioglobina i metmioglobina). W ksztattowaniu barwy pewng role odgrywa
rowniez obecnos¢ barwnika krwi - hemoglobiny. Jej zawato$¢ W migsie wynosi od 6% do
16% ogdlnego poziomu barwnikéw hemowych. Waznym czynnikiem jest rowniez struktura
bialek mig$niowych, ktora jest funkcja wartosci pH (barwa ciemna odpowiada wyzszym

wartosciom pH). Glowne réznice W barwie migsa zauwaza si¢ przede wszystkim W jej
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jasnosci. Tuz po uboju migso odznacza si¢ barwa blador6zowa lub ciemnorozowa, nastepnie
stezenie posmiertne skutkuje rozja$nieniem barwy migsa. Dojrzate migso ponownie ma
blador6zowg lub ciemnor6zowa barwe. Mioglobina pod wplywem tlenu przeksztalca si¢ w
oksymioglobine, za$ dzialanie wysokiej temperatury (pieczenie, gotowanie) skutkuje
tworzeniem bragzowej metmioglobiny. Poziom mioglobiny W mig$niach szkieletowych jest
zalezny min. od: rasy, gatunku, wieku i aktywnos$ci fizycznej zwierzgcia oraz aktywnosci
fizjologicznej migsni W okresie przyzyciowym. Starsze zwierzeta, zywione W sposob
urozmaicony (o odpowiedniej zawartosci zelaza W paszy) charakteryzujg si¢ migsem
0 wigkszej ilosci barwnika. Roznice zawarto$ci barwnikow wystepuja takze pomiedzy
poszczegdlnymi migsniami W tuszy i sg powigzane z ich zr6znicowang aktywnos$cig ruchowa.
Wigksza ilo$¢ mioglobiny odpowiada wigkszej pracy migénia wykonanej przyzyciowo.
Ponadto zawarto$§¢ mioglobiny jest wyzsza W migéniach zlozonych z wigkszej ilosci
czerwonych widkien mig$niowych niz W mig¢$niach, ktoére zawieraja wigcej biatych widkien
migsniowych (Borowy i Kubiak, 2014).

Wieprzowina jest okre$lana mianem czerwonego migsa. Posiada barwe rézowo-
czerwong, ktora wynika z stosunkowo niewielkiej ilosci mioglobiny. W poréwnaniu do
wolowiny ilos¢ tego barwnika jest prawie 4-7 razy nizsza i 2-Kkrotnie wyzsza niz W migsie
drobiowym (Mroczek, 2015). Kolor $wiezego migsa powinien by¢ w palecie odcieni od
jasnego rézu do czerwieni. Migso od mtodszych osobnikow odznacza si¢ jasniejszym
kolorem. Intensywno$¢ barwy jest zalezna rowniez od tego, z ktorej czesci tuszy pochodzi.
Barwa danego kawatka powinna by¢ jednakowa na calej powierzchni. Niejednolita barwa
| przebarwienia $wiadczg 0 przeprowadzeniu niewlasciwego uboju irozbioru tuszy.
Zabarwienia wpadajace kolor w zo6lty lub brazowy moga sugerowa¢ 0 braku §wiezosci migsa

(Borowy, 2014).
2.2.4. Odczyn migsa (pH)

Istotnym parametrem oceny jako$ci migsa jest pomiar stezenia jondéw wodorowych
(pH). Wykorzystanie pomiarow wartosci pH pozwala na oszacowanie stopnia zaawansowania
zachodzacych zmian W migsie | jednocze$nie wystepowania ewentualnych odchylen
jakosciowych. Warto§¢ pH migsa decyduje 0 wodochlonno$ci, zdolnosci wchtaniania soli
i innych dodatkéw stosowanych W procesie przetwarzania miesa, trwatosci przechowalniczej
oraz jako$ci sensorycznej migsa (barwa, soczystos¢ i smakowitos¢). Bezposrednio po uboju

migso posiada wartos¢ pH w zakresie 6,8-7,3, ograniczajacg jego trwato$¢ przechowalnicza.
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W nastepstwie przemian poubojowych, ktore sa wynikiem procesow glikolitycznych, warto$¢
pH si¢ obniza, az do osiagnigcia najnizszego ultymatywnego poziomu (pHULT) (Wajdzik,
2018).

W przypadku migsa wieprzowego najbardziej przydatnymi momentami pomiarowymi
wartosci pH okazujg si¢: pomiar wartosci pHi tj. w 45 minucie od chwili uboju (pH45) oraz
pomiar pH> dokonywany po 24 godzinach od uboju (pH24). Pomiary wartosci pH1 i pH2
stuza do okreslenia klasy jakosciowej migsa, ktore dzieli si¢ na normalne, PSE, DFD, ASE,
RSE iPFN (Rycina 2). NajczeSciej wystepujacymi wadami sg: PSE i DFD, natomiast
pozostate ASE, RSE i PFN sa wadami pos$rednimi migdzy PSE i DFD. Wartosci pHz i pHz
pozwalaja na zdiagnozowanie migsa 0 normalnym przebiegu glikolizy (migso RFN ang. red,
firm, normal), ktore charakteryzuje si¢ wysokimi cechami jako$ciowymi i wykluczeniu
odchylen jakosciowych typu PSE, DFD czy ASE. Migso scharakteryzowane jako jako RFN
zakwasza si¢ do wartosci pH 5,4-5,8 w ciggu 6-12 godzin od uboju za§ warto$¢ pHi ksztattuje
si¢ powyzej 6,3. Wartos¢ pHz na skutek dynamiki przebiegu zakwaszania si¢ takiego migsa

uzyskuje wartos¢ 5,5-5,7. (Wajdzik, 2018).

pH
7.0 \ \
6.0 -
NORMAL and RFE
PSE

99~ ACID
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[ [ [ T |
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h post mortem

Rycina 2. Zalezno$¢ migdzy zmianami pH tkanki mig¢$niowej po uboju a jakoscig migsa

Zrodto: Koéwin-Podsiadta i in. (2006)
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2.3. Wiékna mieSniowe

Podstawowymi elementami strukturalnymi migéni poprzecznie prazkowanych sa
wlokna migsniowe. Stanowig wielojadrzaste komoérki 0 charakterze syntycjum, powstajace na
skutek zespolenia si¢ wielu komorek - mioblastoéw. Mioblasty to komorki pochodzenia
mezodermalnego, bezposredni prekursorzy widkien mig$niowych. Kazde z widkien otacza
sarkolema, za$ wngtrze komorki wypehniaja peczki wiokienek kurczliwych i sarkoplazma.
Dhugo$¢ wiokien migsniowych sigga od kilku milimetrow do okoto 50 cm w zalezno$ci od
rodzaju mig$nia. Wtokna mig$niowe mozna sklasyfikowa¢ pod wzgledem morfologicznym,
fizjologicznym i biochemicznym. Wedtug Petera i in. (1972), analizujacych aktywnos¢ ATP-
azy miozynowej, widokna migéniowe mozna podzieli¢ na szybko kurczace si¢ glikolityczne
(FTG ang. fast-twitch-glicolytic), szybko kurczace sie oksydatywno-glikolityczne (FTO ang.
fast-twitch-oxidative) oraz wolno kurczace sie oksydatywne (STO ang. slow-twitch-
oxidative). Brooke i Kaiser (1970) wykorzystujac metody histochemiczne dokonali podziatu
na wiokna typu I, 1A i lIB. Z kolei Ashmore i in. (1972) zaproponowali podziat na wiokna
typu a-red, B-red (czerwone) i a-white (biale).

Wibkna typu | (oksydatywne, a-red) charakteryzuja si¢ duza ilo$cig mitochondriow
I wysokim stgzeniem mioglobiny, energi¢ do skurczu wykorzystuja z procesow tlenowych.
Z kolei wiokna typu 1A (oksydatywno-glikolityczne, B-red) czerpig energi¢ wytworzong
w procesie fosforylacji oksydacyjnej zachodzacej w mitochondriach oraz w procesie glikolizy
w cytoplazmie. Wtokna typu 1IB (glikolityczne, a-white) odznaczajg si¢ mniejsza iloscig
mitochondriow i korzystaja w wigekszo$ci z energii wytworzonej w procesie glikolizy (Tabela
1).

U zwierzat kregowych czynniki $rodowiskowe (warunki utrzymania zwierzat,
zywienie, aktywno$¢ fizyczna) w niewielkim stopniu wpltywaja na typ isrednice wiokien
migsniowych. Typ widkien oraz ich liczba s3 uwarunkowane genetycznie i zdefiniowane juz
podczas okresu ptodowego. U $win proces ksztalttowania si¢ pierwszej generacji witokien
nastepuje juz miedzy 35. a55. dniem cigzy. Ostateczna liczba widkien migsniowych jest

okreslona w 90-95 dniu cigzy (Bereta i Eckert, 2010).
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Tabela 1. Charakterystyka wtokien migsniowych.

RODZAJE WLOKIEN MIESNIOWYCH
| (STO) a-red | Il A (FTO) B-red | IIB (FTG) a-white
Szybkos¢ skurczu wolna szybka szybka
Wytrzymato$¢ na zmeczenie +++ ++ +
Kolor czerwone czerwone biate
Zawarto$¢ mioglobiny +++ +++ +
Liczba mitochondriow +++ +++ +
Srednica + +++ +++
Zawartos¢ glikogenu + +++ +++
Zawarto$¢ lipidow +++ +++ +
Zawarto$¢ miozyny ATP + +++ -
Zawarto$¢ enzymow glikolitycznych + ++ +++
Zawartos¢ enzymow utleniajacych +++ ++ +

Zrédto: Bereta i Eckert (2010)

Pod wzgledem konsumenckim, proporcje typoéw wtokien moga by¢ odpowiedzialne za
wyczuwalne roznice sensoryczne migsa. Widkna typu | i IIA zawieraja znacznie wigkszg ilo$¢
thuszczu wewnatrzkomérkowego W poréwnaniu do widkien typu IIB. Wplyw na to moze
mie¢ specyfika metaboliczna wtokien; wiokna typu | i czesciowo IIA wykazujg metabolizm
oksydacyjny, za$§ wtokna typu IIB glikolityczny (Karlsson in., 1999). Wysoka zawartos¢
glikogenu we wioknach typu IIB i IIA jest za$ skorelowana dodatnio z ostatecznym pH migsa
i ujemnie z barwa migsa | zawarto$cig wody. Zawarto$¢ wiokien typu IIB w migsie powyzej
30% moze skutkowaé wystagpieniem wady DFD (migso suche, twarde i ciemne) (Lundstrom
i in., 1985).

2.4. a-aktyniny

Cytoszkielet jest potaczony z szeregiem bialek i lipidow blony komorkowej. Czesé
podbtonowa cytoszkieletu zbudowana jest gldwnie z filamentéw aktynowych. Sa one
zorganizowane W gesta, trojwymiarowa sie¢, sprawiajgca, ze peryferyjna warstwa cytoplazmy
jest pozbawiona organelli komorkowych. Zorganizowanie przestrzenne kortykalnych
filamentow aktynowych oraz ich oddziatywanie z blong komodrkowa, sa kontrolowane przez
biatka wigzace aktyne. Jedna z grup biatek wigzacych aktyne sieciuje filamenty aktynowe

| organizujg je W rownolegte wigzki. Biatka te posiadajg dwie wyspecjalizowane domeny, tak
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zwane domeny ,EF-hand”, ktore odpowiadaja za wigzanie jonow wapnia (Rycina 3).
Domeny te swoja nazwe¢ zawdzigczaja swoistej strukturze trzeciorzgdowej. Mechanizm
sieciowania filamentow aktynowych przez biatka powyzszej grupy polega na utworzeniu
mostkéw pomigdzy filamentami i jest to mozliwe dzieki dwom miejscom wigzania aktyny.
W przypadku biatka a-aktyniny funkcjonuje ono jako dimer, ktorego sktadowe wnosza po

jednym miejscu wigzania aktyny (Kwiatkowska i Sobota, 1997).

o.-aktynina
wigzanie 2 domeny
mikrofilamentu +EF-hand”
<> —

' : < >
2 domeny wigzanie
+EF-hand” mikrofilamentu

Rycina 3. Schemat budowy a-aktyniny

Zrédto: Kwiatkowska i Sobota (1997)

a-aktyniny sg czlonkami bialek nadrodziny spektralnej. Istnieja cztery geny kodujace
izoformy a -aktyniny: dwie izoformy ,,mig¢sniowe” (ACTN2 i ACTN3), oraz dwie izoformy
Lhiemiesniowe” (ACTN1 i ACTN4) wystepujace praktycznie W kazdej tkance. Wykazano,
ze wszystkie biatka majg wspolng homologie¢ i podobne masy czasteczkowe, okoto 100 kDa.
Posiadajg réwniez podobng strukture: N-koncowe miejsce wigzace aktyne utworzone przez
pare domen homologii kalponinowej, centralng domen¢ pretowa zawierajacg zmienng liczbg
powtorzen spektralnych i C-konnicowa domeng kalmoduliny z dwoma motywami dtoni EF.
Izoformy mig$niowe wigza aktyne W sposob niezalezny od wapnia, natomiast izoformy

niemig$niowe wigzg aktyne W sposob zalezny od wapnia (Berman i in., 2010).

W komorkach migsniowki gladkiej petnig funkcje stabilizacyjng wzgledem aparatu
kurczliwego, winnych typach komorek a-aktynina potozona jest wzdluz filamentow
aktynowych i w punktach adhezji komorkowej. Poprzez powigzanie z licznymi molekutami
sygnatowymi, receptorowymi oraz kanatami jonowymi, a-aktynina petni bardzo wazng role

W organizacji cytoszkieletu oraz aparatu kurczliwego komorek (Ktopocka, 2001).
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2.5. Gen ACTN3

Gen ACTN3 (NCBI, Gene ID: 10051953) =zostal zlokalizowany U $win
w chromosomie 2. (SSC2) (Rycina 4). Sktada si¢ on z 21 eksondw.

Chromosome 2 - NC_010444.4

[ 5833431 p [ 5906468 p

CCDCET CTSF ZDHHC24
ACTNS — BES1

Rycina 4. Lokalizacja genu ACTN3 u Sus scrofa domestica w chromosomie 2

Zrodio: URL 1

Gen ten (ENSSSCG00000038323) posiada cztery warianty splicingowe: ACTN3-201,
ACTN3-202, ACTN3-203 i ACTN3-204 (Rycina 5). Wariant ACTN3-201 (ENSSSCT000000
88276.2) zbudowany jest z 18 eksonow, 796 aminokwasow, ajego dlugos¢ to 2523 pz.
Wariant ACTN3-202 (ENSSSCT00000014141.5) zbudowany jest z 20 eksonow, 847
aminokwasow, jego dlugos¢ to 2683 pz, wariant ACTN3-203 (ENSSSCT00000081024.2)
zbudowany jest z 21 eksonéw, 933 aminokwasow, jego dtugos¢ to 2950 pz, natomiast
ACTN3-204 (ENSSSCT00000014153.5) zbudowany jest z 22 eksonéw, 875 aminokwasow,
a jego dhugos¢ to 3061pz.

ns--a-414—4149-4——A- 44+ 1

< ACTN3-203 - ENSSSCT00000081024

protein coding

s+ 4—-um— ]
< ACTN3-204 - ENSSSCTO0000014153

protein coding
a4+ 1

< ACTN3-201 - ENSSSCT00000088276

protein coding

-84 4—4——A- A4 — ———1

< ACTN3-202 - ENSSSCTO0000014141
protein coding

Rycina 5. Warianty splicingowe genu ACTN3 u $win
Zrédto: URL 2

Gen ACTN3 koduje biatko a-aktyning 3, ktére jest czlonkiem rodziny bialek
wiazacych filamenty aktynowe w miofibrylach komorek migsni poprzecznie prazkowanych.
Jest jednym z gtownych sktadnikéw aparatu kurczliwego w liniach Z, odpowiada za
utrzymanie integralnos$ci sarkomeréw i struktury cytoszkieletu przez generowanie wigzan
poprzecznych, ktore kotwiczg filamenty aktynowe sgsiednich sarkoidow. Pelni on réwniez

funkcje regulacyjng w koordynowaniu skurczu miofibryli. Ulega on ekspresji we wtdknach
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migsniowych szybko kurczliwych typu II, ktére decyduja o0 szybkosci isile migséni
(Fedotovskaya i in., 2012, Ropka-Molik i in., 2018).

2.6. Badania genu ACTN3

Uludzi gen ACTN3 =zostat zlokalizowany w chromosomie 11 w pozycji
11913.1 i koduje on biatko 0 dtugosci 901 aminokwaséw. W populacji ludzkiej powszechnie
wystepuje  polimorfizm R577X  (Arg577Stop), powodujacy powstanie krotszego,
niefunkcjonalnego biatka, na skutek transwersji Cw T, gdzie zamiast argininy (allel
prawidtowy okres$lany jako R) pojawia si¢ kodon STOP (allel zmutowany okres$lany jako X).
Kodowane przez ten gen biatko alfa-aktynina wigze filamenty aktynowe w miofibrylach
komorek mig$ni poprzecznie prazkowanych istanowi element linii Z. Homozygoty
posiadajace dwa allele X w teorii nie sa zdolne do produkowania prawidtowego biatka a-
aktyniny-3, co moze uposledza¢ funkcj¢ widkien migsniowych typu II. Jak dotad nie
zaobserwowano zaburzen W budowie migs$ni U 0sob z genotypem XX (Zawadka i Michalik,
2016). Badania sugeruja, iz allel R577R zapewnia przewage W aktywnos$ciach sprinterskich
i sitowych, natomiast allel R577X w sportach wytrzymatosciowych. Wykazano réwniez, ze
proporcja wldkien szybkokurczliwych jest wyzsza U mlodych, zdrowych mezczyzn
0 genotypie RR w poréwnaniu do homozygot XX (Vincent i in., 2007).

Badania genu ACTN3 u koni wykazaty z kolei silng korelacje pomigdzy réznymi
wariantami tego genu a intensywnos$cig treningu U koni czystej krwi arabskiej. Jest to
prawdopodobnie zwigzane Z regulacja metabolizmu oraz adaptacja komoérek do natgezonego
wysitku. Stwierdzono istotny spadek (p<0,05) ekspresji genu w mig$niach szkieletowych koni
w okresach treningowych przygotowujacych do gonitw ptaskich, spadek ten byt zalezny od
intensywnosci ¢wiczen. Najwyzszy poziom mRNA genu ACTN3 stwierdzono u koni
nietrenowanych, za$ najnizszg ekspresj¢ odnotowano pod koniec sezonu wyscigowego, gdy
konie byly w petni przystosowane do wysitku fizycznego. Zmiennos$¢ ekspresji genu ACTN3
podczas treningu koni moze by¢ zwigzana ze zmiang intensywnos$ci metabolizmu oraz
produkcji energii w komodrkach mie$niowych, co moze by¢ wynikiem rearanzacji architektury
cytoszkieletu. Dla obu izoform ACTN3 potwierdzono ten sam profil ekspresji genow.
Przeprowadzono analize sekwencji ACTN3 i zidentyfikowano 14 polimorfizmow, ktore
zostaty zlokalizowane w regionie promotora 5’UTR (7 SNP), eksonach (2 SNP) i intronach
(5 SNP). Dwa z nich, a mianowicie polimorfizm w regionie promotora g.1104G>A i wariant
splicingowy ¢.2334C>T wytypowano jako warianty sprawcze, mogace wptywac na ekspresje
genu ACTN3 (Ropka-Molik i in., 2018).
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U myszy badania wykazaly natomiast, iz niedobor a-aktyniny-3 (XX) moze wigzac si¢
Z szybszym pogorszeniem funkcji migéni szkieletowych. Zauwazono wigkszy spadek masy
mig$niowej U 18-miesiecznych samcow myszy z niedoborem a-aktyniny-3 w poréwnaniu do
grupy kontrolnej typu dzikiego (Seto iin., 2011). U myszy zniedoborem a-aktyniny-
3 zauwazono rowniez zmniejszenie aktywnos$¢ fosforylazy glikogenu 1tym samym

przesunigcie W kierunku metabolizmu tlenowego (Sjoblom i in., 2008).
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3. Cel pracy

Glownym celem niniejszej rozprawy doktorskiej byta analiza zmiennos$ci genu ACTN3

w odniesieniu do cech uzytkowych §wini domowej (Sus scrofa domestica).

Cele szczegotowe rozprawy doktorskiej byty nastepujace:

detekcja miejsc polimorficznych we fragmencie genu ACTN3 u $wini domowej;
zaprojektowanie testow opartych na metodzie PCR, pozwalajacych na analize
wykrytych miejsc polimorficznych;

ustalenie potencjalnych zaleznosci pomigdzy genotypami ACTN3 a wybranymi
cechami tucznymi i rzeznymi, jakos$cig migsa, parametrami tekstury oraz profilem

wiokien migsniowych.
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4. Materialy i metody

4.1. Material badawczy

Do badan wykorzystano osobniki reprezentujace S$winie rasy zachowawczej -
putawska (typ migsno-ttuszczowy) oraz ras wysokoprodukcyjnych - wielka biala polska
i polska biata zwistoucha (typ migsny).

Proba badawcza sktadata si¢ z 578 osobnikéw 0 nastepujacej liczebnosci:

— putawska - 159;

— wielka biata polska - 206;

— polska biata zwistoucha - 213.

Zwierzeta pochodzity ze Stacji Kontroli Uzytkowosci Trzody Chlewnej (SKURTCh)
Instytutu Zootechniki PIB w Chorzelowie ibyly zywione znormalizowanymi dawkami

Zywieniowymi.
4.1.1. Cechy wzrostu

W okresie od rozpoczecia testu do momentu uboju W Stacjach Kontroli Uzytkowosci
Trzody Chlewnej okreslono nastepujace cechy wzrostu:

— zyciowy przyrost dzienny masy ciala [g/dzien];

— przyrost dzienny masy ciata W tuczu kontrolnym [g/dzien];

— zuzycie paszy na kg przyrostu [kg];

— dzienne zuzycie paszy [kg];

— wiek w dniu uboju [dni];

— liczba dni tuczu w czasie testu [dni].
4.1.2. Cechy tuszy

Po tuczu kontrolnym $winie poddano ubojowi, przeprowadzono dysekcje i okreslono
parametry tuszy takie jak:

—  wydajno$¢ rzezna [%];

— masa poledwicy [kg];

— masa poledwicy bez stoniny i skory [kg];

— masa szynki bez stoniny i skory [kg];

—  dlugo$¢ tuszy [cm];

—  $rednia grubos¢ stoniny z 5 pomiaréw [cm];

27



—  szeroko$¢ ,,oka” poledwicy [cm];

—  wysokos¢ ,,oka” poledwicy [cm];

— powierzchnia ,,oka” poledwicy [cm];

— procentowa zawarto$¢ migsa W tuszy [%];

— masa mig¢sa wyrebow podstawowych [kg].
4.1.3. Cechy jakoS$ci migsa

Po dysekcji wycieto fragmenty 2 migsni - najdtuzszego grzbietu (m. longissimus dorsi)
i potbtoniastego (m. semimembranosus), ktore postuzyty do okreslenia cech jakosci migsa.
Oceniono nastepujace wskazniki: zawarto$¢ thuszczu $rodmigsniowego (IMF), barwa, pH
oraz wodochtonno$¢ (WHC). Probki do oznaczenia zawarto$ci IMF zostaty pobrane ze
srodkowego obszaru przekroju poprzecznego m. longissimus dorsi, zlokalizowanego za
ostatnim zebrem. Analiz¢ wykonano na §wiezych homogenatach migsni poprzez ekstrakcje
rozpuszczalnikami thuszczowymi w urzadzeniu Soxtherm SOX 406 (Gerhardt, Niemcy).
Wartos¢ pH oszacowano 45 min (pH45) i 24 h (pH24) po uboju w m. longissimus dorsi i m.
semimembranosus za pomocg miernika pH-Star (Matthdus, Niemcy). Parametry barwy migsa
- jasno$¢ (L), czerwono$¢ (a) i zottos¢ (b) okreslono przy pomocy aparatu typu CR 310
(Minolta, Japonia). Do oszacowania WHC zastosowano metod¢ Grau-Hamma (Hamm,
1986).

4.1.4. Tekstura migsa

Analizg tekstury obu mig$ni przeprowadzono wykorzystujac test cigcia oraz test TPA
(ang. texture profile analysis).

W przypadku testu cigcia okre§lono:

— jedrno$¢ (firmness);

—  wytrzymatos¢ (toughness).

W przypadku analizy profilu tekstury okre§lono:

— twardos¢ (hardness);

—  sprezystosc (springiness);

— kohezje (cohesiveness);

—  7zujnosc¢ (chewiness);

— odbojnos¢ (resilience).
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Sile cigcia oznaczono na mig$niach surowych i gotowanych przy uzyciu teksturometru
TA-XTplus (Stable Microsystems, Wielka Brytania) wyposazonego W ostrze Warnera-
Bratzlera z trojkatnym wycigciem. Probki miesni (najdiuzszy ledzwiowy i m. potbloniasty)
0 $rednicy ok. 3,5cm iwadze ok. 200 g zapakowano indywidualnie do opakowania
polietylowego iogrzewano wtazni wodnej do temperatury 80°C. Nastepnie probki
schtadzano w temperaturze 4°C przez 24 godziny. Mierzono warto$é sily ciecia (kg/cm?)
probek 0 $rednicy 15 mm, przy predkosci ostrza 4,5 mm/s (rednia 2z 3 pomiardéw),
poprzecznie do przebiegu wlokien migsniowych, az do pelnego przeciecia probki. Analize
profilu tekstury wykonano przy uzyciu tego samego urzadzenia wyposazonego W przystawke,

ktdra stanowit walec 0 $rednicy 50 mm.
4.1.5. Analizy histologiczne

Préby do badan histologicznych stanowity tkanki 0 wielkosci 1 cm? (cigte rownolegle
do przebiegu witokien migsniowych). Pobrano je wciggu 45 min. po uboju Z migsénia
najdluzszego grzbietu na wysokosci 5 kregu odcinka lgdzwiowego kregostupa. Nastepnie
zostaty zamrozone W ciektym azocie w temp. -196°C. Probki pocieto w kriostacie MEV (Slee,
Niemcy) w temp. -20°C na skrawki o grubosci 10 um i poddano reakcji na wykrywanie
dehydrogenazy NADH (diaforazy). Otrzymane preparaty zostaly przeanalizowane
w mikroskopie $wietlnym Eclipse 50i (Nikon, Japonia) pod wzgledem procentowej
zawarto$ci poszczegélnych typoéw widkien migéniowych (PRI, PRIIA, PRIIB) oraz ich
srednicy (FI, FIIA, FIIB) z wykorzystaniem programu analizy obrazu MultiScan v. 18.03
(Computer Scanning Systems Ltd, Polska). W kazdym preparacie histologicznym analiza

objeta minimum 300 wtdkien kazdego rodzaju.
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4.2. Detekcja i analiza polimorfizmu

W celu wykrycia ianalizy polimorfizmu postuzono si¢ metodami, ktore

przedstawiono na ponizszych schematach (Rycina 6 i 7).

Izolacja DNA

s

Projektowanie
starterow

"

Reakcja tancuchowa
polimerazy (PCR)

4

Elektroforeza
w zelu agrozowym

U

Analiza dhugosci
prazkow

s

Sekwencjonownie
metodg Sangera

s

Poréwnanie sekwencji
- detekcja
polimorfizmu

Rycina 6. Schemat przedstawiajace etapy detekcji polimorfizmu genu ACTN3
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Projekt in silico testu
do analizy wykrytych
polimorfizmoéw

s

Reakcja tancuchowa
polimerazy (PCR)

L

Elektrotoreza w zelu
agarozowym
(obecnosé
amplikondow)

4

Reakcja trawienia
enzymem
restrykcyjnym

4

Elektroforeza w zelu
agarozowym

s

Analiza otrzymanych
wzorow prazkowych

Rycina 7. Schemat przedstawiajacy etapy okreslania poszczegolnych wariantow genu ACTN3

4.2.1. 1zolacja DNA z tkanek

Izolacj¢ DNA przeprowadzono 2z pobranych fragmentéw tkanek mig$niowych
z uzyciem zestawu High Pure PCR Template Preparation Kit (Roche, Szwajcaria). Zestaw
umozliwia izolacje DNA genomowego ztkanek zwierzecych za pomocg minikolumien
z wykorzystaniem zjawiska adsorpcji kwaséw nukleinowych na witdknach szklanych oraz
z uzyciem proteinazy K. Procedur¢ izolacji przeprowadzono zgodnie z zataczonym przez

producenta protokotem.
4.2.2. Sekwencjowanie fragmentu genu ACTN3
4.2.2.1. Reakcja lancuchowa polimerazy PCR

Startery do PCR zaprojektowano z uzyciem programu Primer3 (URL 3) w oparciu
0 sekwencjg genu ACTN3 zdeponowang w bazie Ensembl (URL 2) o numerze
ENSSSCG00000038323 (Sscrofall.l). Zaprojektowane startery (Tabela 2) obejmowaty
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fragment DNA o dtugosci 796pz zlokalizowany przed eksonem 1. (149pz), ekson 1. (281pz),
intron 1. (105pz), ekson 2. (184pz) i fragment intronu 2. (77pz).

Tabela 2. Sekwencje starterow do amplifikacji fragmentu genu ACTN3 w wykorzystane do
sekwencjonowania

Starter Sekwencja
pACTN3exonl-2F | 5> CAGCACATTCTCCCTCAACC 3’
pACTN3exonl-2R | 5 CCTGCTAAGATGCCAAGGAC 3’

W celu przeprowadzenia reakcji PCR wykorzystano gotowg mieszaning — PCR Mix
Plus Red (A&A Biotechnology, Polska). Sktad mieszaniny przedstawia si¢ nastgpujaco:

e 0,1 U/ul polimerazy DNA Tagq;

e 4 mM MgCly;

e 0,5mM kazdego z dNTP;

e bufor PCR, stabilizatory, anty-inhibitory reakcji polimeryzacji, czerwony barwnik

oraz bufor obcigzajacy.
Dla kazdej proby przygotowano mieszaning reakcyjng sktadajaca si¢ ze sktadnikow

przedstawionych w Tabeli 3.

Tabela 3. Sktad pojedynczej mieszaniny reakcyjnej uzytej do PCR

Skladnik Objetos¢ na 1 probe
PCR Mix Plus Red (2x) 5,0 ul
Starter forward (10uM) 0,7 ul
Starter reverse (10uM) 0,7 ul
Woda jatowa, wolna od nukleaz 2,9 ul
DNA 0,7 wl
Calkowita objetosc¢ 10,0 ul

Optymalng temperatur¢ przylaczenia starterdéw wytypowano za pomoca termocyklera
z gradientem temperatury TGradient (Biometra, Niemcy). Profil temperaturowy PCR

przedstawiono w Tabeli 4.
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Tabela 4. Profil temperaturowy PCR

Warunki PCR Hos¢ cykli
Denaturacja wstgpna | 94°C | 5 minut
Denaturacja 94°C | 45s
Annealing 61°C | 45s 30
Elongacja 72°C | 45s

Elongacja koncowa | 72°C | 5 minut

4.2.2.2. Elektroforeza

W celu identyfikacji amplikonu przeprowadzono elektroforez¢ w 1,5% zelu
agarozowym z dodatkiem bromku etydyny. Dlugos¢ amplikonu identyfikowano z uzyciem
wzorca masy molekularnej DNA BenchTop PCR Markers (Promega, Stany Zjednoczone).
Elektroforeze przeprowadzono w aparacie PowerPac Basic (Biorad, Stany Zjednoczone) przy
napigciu 100 V przez 30 minut. Wyniki rozdziatu wizualizowano za pomocg trasiluminatora
UV Quantum (Vilber Lourmat, Francja) i dokumentowano stosujac program BioPrint (Vilber

Lourmat, Francja).

4.2.2.3. Sekwencjonowanie metoda Sangera

Uzyskane amplikony fragmentu genu ACTN3 poddano sekwencjonowaniu metoda
Sangera. Procedura zostala wykonana przez firm¢ Genomed (Polska). Sekwencjonowaniu
poddano 6 prob reprezentowanych przez dwa osobniki z kazdej rasy. Sekwencyjny PCR
zostal wykonany z kazdym starterem (PACTN3exonl-2F, pACTN3exonl-2R) oddzielnie
w celu dokladnego potwierdzenia obecnosci wykrytego polimorfizmu. Uzyskane sekwencje
zostaly udostepnione W formacie dokumentu tekstowego zawierajacego sekwencje (*.seq)
oraz fluorogramu w formacie .abi lub .abl. Fluorogram przeanalizowano w programie
Chromas (Technelysium Pty Ltd, Australia). Sekwencje zestawiono ze soba i poréwnano

stosujac program Muscle (Edgar, 2004).
4.2.3. Analiza polimorfizméw
4.2.3.1. Reakcja lancuchowa polimerazy PCR

Sekwencjonowanie amplikonow pozwolito na wykrycie miejsc polimorficznych
wgenie ACTN3 $wini domowej. Poréwnujac uzyskane wyniki 2z sekwencjg genu

zdeponowang W bazie Ensembl (ENSSSCG00000038323, Sscrofall.l) okreslono doktadng
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lokalizacje wykrytych polimorfizméw. Do analizy polimorfizmu ubadanych zwierzat
wykorzystano metody PCR-RFLP (polimorfizm dhlugosci fragmentow restrykcyjnych)
i ACRS-PCR (ang. artificially created restriction site). W metodzie PCR-RFLP
wykorzystano startery uzyte do sekwencjonowania, natomiast do ACRS-PCR zaprojektowano
je manualnie, a ich whasciwosci okreslono za pomocg programu OligoCalc (URL 4). Metodg
ACRS-PCR zastosowano jako alternatywe¢ dla PCR-RFLP ze wzgledu na przecinanie
sekwencji w kilku miejscach lub braku specyficznosci. Technika ta wprowadza nowe,
sztuczne miejsce restrykcyjne za pomoca Startera, ktory nie jest w peini komplementarny
(ang. mismatch) do matrycy. Zaprojektowane startery zestawiono w Tabeli 5. Zaprojektowane
do reakcji ACRS-PCR startery forward nie byty w petni komplementarne do sekwencji DNA,
przez co powstate amplikony zawieraly nowe miejsce restrykcyjne rozpoznawane przez
odpowiednio  dobrane enzymy. W ponizszej tabeli  przedstawiono  sekwencj¢

zaprojektowanych startero6w oraz wskazano miejsca zamiany nukleotydow.

Tabela 5. Tabela przedstawia sekwencje starterow wykorzystanych w analizie polimorfizmu
genu ACTNS3; kolorem czerwony zaznaczono zmian¢g wprowadzang przez starter

Nazwa Sekwencja
SNP1 F | F5° GTCTGCAACCGCTATTGTTATCGTGAT 3’(w matrycy C)
SNP1 R R 5 GATCCGGGATTCGCGTTTTGGCT 3°
SNP2_F F 5 CAGCACATTCTCCCTCAACC 3’
SNP2_R R 5> CCTGCTAAGATGCCAAGGAC 3’
SNP3_F F 5> GAATCCCGGATCTCCGCTATGATAT 3’
SNP3 R (w matrycy G)
R 5> CTCCAGAACTTGGGGACCGC 3’
SNP4_F F 5 GAGGGGCCCTTCGCAGGCTGA 3’(w matrycy G)
SNP4_R R 5> TGGGCTAGCACTCACTTTCCTCTGC 3’

Zaprojektowane startery zostaly zsyntetyzowane firmie w Genomed (Polska).
Liofilizat ze starterami rozpuszczono w 10 mM Tris-HCI w rekomendowanej przez dostawce
objetosci. PCR przeprowadzono z uzyciem tej samej mieszaniny jak w pierwszym etapie
badan -PCR Mix Plus Red (A&A Biotechnology, Polska), aobjetos¢ poszczegdlnych

sktadnikéw przedstawiono w Tabeli 6.
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Tabela 6. Odczynniki uzyte w PCR do analizy polimorfizmu genu ACTN3

Odczynnik Objetosé na 1 probe
PCR Mix Plus Red (2x) 7,5
Starter Forward (10uM) 1,0
Starter Reverse (10uM) 1,0
Woda jatowa, wolna od nukleaz 45 ul
DNA 1,0 ul
Calkowita objetosc¢ 15,0 ul

Optymalng temperature przylaczenia starteréw dla metody ACRS-PCR wytypowano

za pomocg termocyklera z gradientem temperatur TGradient (Biometra, Niemcy). Profil

termiczny poszczegolnych rekcji zestawiono w Tabeli 7.

Tabela 7. Profil temperaturowy dla PCR w celu identyfikacji polimorfizmu

Wariant Warunki reakcji PCR Tos¢ cykli | Dlugosé¢ amplikonu

Etap Temperatura | Czas
Denaturacja 94°C 45s

SNP1 Annealing 66°C 45 35 114 pz
Elongacja 72°C 60 s
Denaturacja 94°C 60s

SNP2 Annealing 61°C 30s 35 796 pz
Elongacja 72°C 455
Denaturacja 94°C 45s

SNP3 Annealing 60°C 45s 35 193 pz
Elongacja 72°C 455
Denaturacja 94°C 45s

SNP4 Annealing 65°C 45s 35 126 pz
Elongacja 72°C 45s

Czas itemperatura denaturacji wstgpnej oraz syntezy koncowej byly takie same dla

wszystkich reakcji i wynosity odpowiednio 94°C/5 min i 72°C/5 min.
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4.2.3.2. Analiza restrykcyjna

Analiz¢ restrykcyjng przeprowadzono zuzyciem programu Insilico (URL 5)
i NEBcutter (URL 6). Jej celem bylo wytypowanie enzymow restrykcyjnych (Tabela 8.),
ktére mogg postuzy¢ do identyfikacji wariantow genu ACTN3.

Tabela 8. Wytypowane enzymy restrykcyjne wraz z rozpoznawang sekwencja obejmujaca
analizowany polimorfizm

. Enzym Sekwencja rozpoznawana
Wariant -
restrykcyjny przez enzym
' A T 1
SNP1 Mbol > LG c 3

33 CTAG?T %
5 RG|GNC CY 3
33 YC CNGTGR ¥

SNP2 Eco01091

5 GAT|] TC 3
SNP3 EcoRV
33 CTATTAG %

5 CTGAAGNp| 3

SNP4 Eco57I
3 GACTTCNut %

Za pomocg programu RestrictionMapper (URL 7) sprawdzono dlugosé i rozktad
fragmentow  restrykcyjnych dla amplikonéw uzyskiwanych zuzyciem starterow

przedstawionych w Tabeli 5.

Produkty reakcji PCR rozdzielano elektroforetycznie w 1-1,5% zelach agarozowych
z dodatkiem bromku etydyny; oceniano 5 ul produktu reakcji PCR w obecnosci markera
DNA (BenchTop PCR Markers, Promega, Stany Zjednoczone lub pUC19/Mspl, Thermo
Fisher Scientific, Stany Zjednoczone). Po pozytywnej ocenie obecnosci amplikonu
0 pozadanej dtugos$ci, pozostata objetos¢ (10 ul) byta inkubowana w temp. 37°C przez calg
noc z odpowiednim enzymem restrykcyjnym wg schematu przedstawionego w Tabeli 9.
Fragmenty restrykcyjne poddano rozdzialowi elektroforetycznemu w zelach agarozowych
o stezeniach od 2,5-4%, zaleznych od ich dlugosci. Elektroforeze i wizualizacje zeli

przeprowadzono taka samo jak opisano w rozdziale 4.2.2.2.
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Tabela 9. Objetosci sktadnikéw mieszaniny restrykcyjnej

Odczynnik Objetosé na 1 probe
10 x Buffer 1/ 10 x Buffer Tango / 3
10 x Buffer R/ 10 x Buffer G
Enzym (10 U/pl) 0,3 ul
Woda jatowa 1,4 ul
Amplikon 10,0 ul
Laczna objetosé¢ 13,0 ul

4.3. Analiza statystyczna

Wartosci liczbowe cech okreslonych u$win odniesiono do zidentyfikowanych
wariantow genu ACTN3. Analize statystyczng wykonano za pomoca programu SAS v. 8. 02,
z uzyciem procedury GLM (ang. General Linear Model).

W obliczeniach wykorzystano nastepujacy model statystyczny:

Yijk = p + bi+ gj+ sk + (bQ)ij+ PSW + eijxi

gdzie:

Yijki — obserwacja;

p — srednia warto$¢ danej cechy;

bi— staty efekt i-tej rasy;

gj — staty efekt j-tego genotypu genu ACTNS3;

sk — staly efekt k-tej stacji kontrolnej (Chorzelow, Metno, Pawtowice);

(bg)ij — interakcja pomig¢dzy bi rasg a grupa genotypowa gj (gdy byla istotna);
BSW — kowariancja na mas¢ pottuszy (tylko dla cech rzeZznych);

eijki— btad losowy.

Analize zaleznos$ci przeprowadzono oddzielnie dla kazdej badanej rasy oraz dla grupy
taczonej, obejmujgcej wszystkie rasy. Stan réwnowagi Hardy’ego-Weinberga pomigdzy
genotypami obliczono przy wykorzystaniu oprogramowania Court Lab — HW calculator
(Michael H. Court; 2005-2008).
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5. Wyniki

5.1. Analiza zmian polimorficznych wykrytych za pomoca sekwencjonowania

metodg Sangera

Przeprowadzona reakcja PCR pozwolita uzyska¢ amplikony 0 oczekiwanej dtugosci -
796pz (Rycina 8), co stanowilo podstawe do przeprowadzenie reakcji sekwencjonowania

metoda Sangera.

Rycina 8. Zdjgcie 1,5% zelu agarozowego rozdziatu elektroforetycznym produktow PCR
fragmentu genu ACTN3. Sciezka 1- wzorzec BenchTop PCR Markers (Promega, Stany
Zjednoczone); $ciezki 2-7 amplikony o pozadanej dtugosci, ktore poddano sekwencjonowaniu

Sekwencjonowanie fragmentu genu ACTN3, zestawienie i poréwnanie uzyskanych
sekwencji wraz zsekwencja referencyjng (ENSSSCG00000038323) z wykorzystaniem
programu Muscle (Edgar, 2004) umozliwito detekcje 4 miejsc polimorficznych typu SNP —
polimorfizm pojedynczych nukleotydow (ang. single nucleotide polymorphism).

Pierwszy z nich miesci si¢ W pozycji 2:5874008 i polega na zamianie cytozyny na
tyming (C>T) (Rycina 9).
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Rycina 9. Chromatogram uzyskany po sekwencjonowaniu fragmentu genu ACTN3 (R -
substytucja C>T)

Kolejny polimorfizm zlokalizowano w pozycji 2:5873971 ipolega na substytucji

cytozyny na tyming (C>T) (Rycina 10).

A

Rycina 10. Chromatogram uzyskany po sekwencjonowaniu fragmentu genu ACTN3 (R -
substytucja C>T)
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Trzeci wariant, zostal zlokalizowany w pozycji 2:5873908 ipowoduje zmiang

cytozyny na adening (C>A) (Rycina 11).

Ul

Rycina 11. Chromatogram uzyskany po sekwencjonowaniu fragmentu genu ACTN3 (K -
substytucja C>A)

Ostatni polimorfizm zostat zlokalizowany w pozycji 2:5873644 i polega na zmianie
adeniny w tyming (A>T) (Rycina 12). Jest to mutacja zmiany sensu, powodujgca substytucje

kodonu dla seryny na kodon dla glicyny.

140
-

- ]
G c c G c T T C c G

Rycina 12. Chromatogram uzyskany po sekwencjonowaniu fragmentu genu ACTN3 (Y -
substytucja A>T)

Na potrzeby ujednolicenia tekstu rozprawy doktorskiej nadano kazdej ze zmian nazwe

- SNP1, 2, 3, 4 (Tabela 10). W dalszej cz¢sci tekstu uzyto przypisanych nazw.
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Tabela 10. Zidentyfikowane warianty genu ACTN3

Lokalizacja . Rodzaj Przypisana

wariantu Nazwa Pozycjalrs wariantu nazwa

Eksonl 2:5874008C>T 2:5874008 5’UTR SNP SNP1

Ekson1 | ENSSSCT00000014153.5:c.-167C>T 2:5873971 5’UTR SNP SNP2
NC_010444.4:9.5873971G>A rs3470106093

Eksonl ENSSSCT00000014153.5:c.-104C>A | 2:5873908 5’UTR SNP SNP3
NC_010444.4:9.5873908G>T rs3474145176

Ekson 2 NC_010444.4:9.5873644T>C 2:5873644 SNP SNP4

ENSSSCT00000014141.5:c.61A>G | rs1113690026 | niesynoninimczy

ENSSSCP00000013755.3:p.Ser21Gly
ENSSSCT00000014153.5:¢.-21A>G
ENSSSCT00000081024.2:c.61A>G
ENSSSCP00000067659.2:p.Ser21Gly
ENSSSCT00000088276.2:c.61A>G
ENSSSCP00000073454.2:p.Ser21Gly

Do dalszych badan wytypowano wszystkie cztery zmiany zidentyfikowane poprzez
sekwencjonowanie fragmentu genu ACTN3 z uwagi na ich potencjalng funkcj¢. Sg one
zlokalizowane w obrebie regionu nieulegajacego translacji (5’UTR) iczgsci kodujace;.
Wszystkie zmiany to substytucje pojedynczego nukleotydu, a jedna z nich moze prowadzi¢

do zmiany aminokwasu z seryny na glicyne W sekwencji aminokwasowej biatka.

5.2. Analiza polimorfizmu genu ACTN3 metodami opartymi na PCR

Poprzez zastosowanie metod PCR-RFLP oraz ACRS-PCR o0znaczono genotypy
Dla SNP2 parg

zaprojektowanych za pomocag programu Primer3 i OligoCalc. W przypadku zmian SNP1,

wszystkich  analizowanych  osobnikow. zastosowano starterow
SNP3 i SNP4 konieczne byto zastosowanie techniki ACRS-PCR ze wzgledu na przecinanie
sekwencji w kilku miejscach lub niespecyficznos¢ enzymow. Analiza pozwolita na
identyfikacj¢ trzech genotypow dla wszystkich polimorficznych miejsc. W Tabeli 11
zamieszczono informacj¢ odnosnie dtugosci rozdzielanych fragmentéw oraz st¢zenia zelu

agarozowego dla kazdego z analizowanych wariantow.
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Tabela 11. Dhlugosci poszczegélnych fragmentéow restrykcyjnych oraz stgzenia zeli
agarozowych uzytych do analizy polimorfizmow

Stezenie Zelu
Dlugosci fragmentow
SNP trykeyinych [p7] agarozowego
restrykcyjnyc VA

ykeyjnych [p %]
SNP1 114, 90, 24 3,0
SNP2 | 604, 303, 301, 180, 11,1 2,0
SNP3 193, 170, 23 3,0
SNP4 126, 87, 39 2,5

W przypadku polimorfizmu w pozycji 2:5874008 (SNP1) w wyniku trawienia
enzymem restrykcyjnym Mbol identyfikowano nast¢pujace genotypy: CC (90 i24 pz), CT
(114, 90 i 24 pz) oraz TT (114 pz). Przyktadowy wynik genotypowania tego polimorfizmu
przedstawia Rycina 13.

Rycina 13. Przyktadowy rozdziat elektroforetyczny po trawieniu enzymem restrykcyjnym
Mbol w celu identyfikacji polimorfizmu SNP1 genu ACTN3. Sciezka 1 - marker dhugosci
DNA pUC19/Mspl (Thermo Fisher Scientific, Stany Zjednoczone); $ciezki 2, 3, 7 - genotyp
CT, Sciezki 4, 5, 6, 8 - genotyp CC, $ciezka 10 - genotyp TT. Prazek o di. 24 pz jest zbyt
krotki i stabo widoczny na zelu

Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2) identyfikowano na podstawie
nastgpujacych diugosci fragmentow restrykcyjnych: genotyp CC (303, 301, 180, 11 oraz
1 pz), genotyp CT (604, 303, 301, 180, 11 oraz 1pz) oraz TT (604, 180, 11 i1 pz).
Przyktadowy wynik genotypowania SNP2 genu ACTN3 przedstawia Rycina 14.
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Rycina 14. Przyktadowy rozdziat elektroforetyczny po trawieniu enzymem restrykcyjnym
Eco01091 dla polimorfizmu SNP2 w genie ACTN3. Sciezka 1- marker dhugosci DNA
BenchTop PCR Markers (Promega, Stany Zjednoczone); $ciezki 2, 5, 6, 7 - genotyp CC,
$ciezka 3 - genotyp CT, Sciezka 4 - genotyp TT. Prazki 11 i 1 pz majg zbyt matg dtugos¢ i nie
sg widoczne na zelu, prazki o dtugosciach 303 i 301pz sa widoczne jako jeden prazek

Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3) okreslano w wyniku trawienia enzymem
restrykcyjnym ECORV na podstawie nastepujacych dtugosci prazkoéw: genotyp CC - 170, 23

pz; genotyp CA (193,170 i 23) oraz genotyp AA (193 pz). Przyktadowy wynik genotypowania
SNP3 w genie ACTN3 u $win przedstawia Rycina 15.

Rycina 15. Przyktadowy rozdziat elektroforetyczny produktéw po trawieniu enzymem
restrykcyjnym EcoRV dla polimorfizmu SNP3 genu ACTN3. Sciezka 1 - marker dhugosci
DNA pUC19/Mspl (Thermo Fisher Scientific, Stany Zjednoczone); $ciezka 2 - genotyp AA,
Sciezki 3,5,6,7 - genotyp CC, a sciezka 4 - genotyp CA. Prazek 23 pz ma zbyt malg dhugosc
I jest stabiej widoczny na zelu

Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4) identyfikowano w wyniku trawienia
enzymem restrykcyjnym Eco571 na podstawie nastepujacych diugosci fragmentow
restrykcyjnych: genotyp AA (87 i 39 pz), genotyp AT (126, 87 i 39 pz) oraz genotyp TT (126
pz). Przyktadowy wynik genotypowania SNP4 genu ACTN3 przedstawia Rycina 16.
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Rycina 16. Przyktadowy rozdziat elektroforetyczny produktéw po trawieniu enzymem
restrykcyjnym Eco571 dla polimorfizmu SNP4 genu ACTN3. Sciezka 1 - marker dtugosci
DNA pUC19/Mspl (Thermo Fisher Scientific, Stany Zjednoczone); sciezki 2, 7 - genotyp AA,
Sciezka 3 - genotyp TT, a Sciezki 4, 5, 6 - genotyp CT. Prazek 39 pz jest dos¢ krotki i stabiej
widoczny na zelu

5.2.1. Parametry populacyjne dla polimorfizmu w pozycji 2:5874008 (SNP1)

Zaprojektowany test oparty na metodzie PCR-RFLP pozwolil na identyfikacje
wszystkich genotypéw. W przypadku rasy wbp najczesciej wystepujacym byt genotyp
homozygotyczny CC (0.57). Heterozygoty CT stanowity 0.32 badanej rasy, zas homozygoty
TT - 0.11. Podobng frekwencj¢ zaobserwowano w przypadku rasy pbz (genotyp CC - 0.61,
genotyp CT - 0.29, genotyp TT - 0.10). Wsérod osobnikoéw rasy putawska zidentyfikowano
natomiast 0.46 genotypow homozygotycznych CC, 0.49 heterozygot CT oraz 0.05 genotypu
homozygotycznego TT. We wszystkich rasach najczgsciej wystepujacym allelem byt allel
C (wbp - 0.75, pbz - 0.76, pulawska - 0.70). Zadna zras nie znajdowata si¢ W stanie
rownowagi Hardy-Weinberga (Tabela 12).

Tabela 12. Frekwencje genotypow i alleli u 3 badanych ras $win dla polimorfizmu SNP1

Genotypy Allele HWE
Rasa
CcC CT TT C T 1 p
wbp 0.57 (117) | 0.32(66) | 0.11(23) | 0.73 | 0.27 | 7.49 | 0.01
pbz 0.61 (130) | 0.29 (61) | 0.10 (22) | 0.76 | 0.24 | 11.17 | 0.00
putawska | 0.46 (73) | 0.49 (78) | 0.05(8) | 0.70 | 0.30 | 5.04 | 0.02

W nawiasach przedstawiono liczebnos¢ osobnikow w poszczegolnych grupach; HWE - réwnowaga Hardy'ego-

Weinberga.
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5.2.2. Parametry populacyjne dla polimorfizmu w pozycji 2:5873971 (SNP2)

W przypadku analizy polimorfizmu SNP2 urasy wbp najczegsciej wystepujacym
genotypem byt genotyp heterozygotyczny CT (0.47), nieco rzadziej zaobserwowano genotyp
homozygotyczny CC (0.39). Najrzadziej wyst¢pujagcym genotypem wsrod tej rasy byt
genotyp homozygotyczny TT (0.14). Czgsto$¢ genotypow W przypadku ras pbz i putawska
byly zblizone, najczesciej wystgpowat genotyp homozygotyczny CC (pbz - 0.64 i putawska-
0.60), genotyp heterozygotyczny CT wystepowatl z czgstoscig 0.31 urasy pbz i 0.34 urasy
putawskiej. Najrzadziej zaobserwowano genotyp homozygotyczny TT (pbz - 0.05, putawska-
0.06). Wsrod wszystkich ras $§win znacznie czgstszym allelem byt allel C (wbp - 0.63, pbz -
0.80, putawska - 0.77). Wykazano, ze wszystkie rasy znajdowaly si¢ w stanie rownowagi
Hardy-Weinberga (Tabela 13).

Tabela 13. Frekwencje genotypow i alleli u 3 badanych ras $§win dla polimorfizmu SNP2

Genotypy Allele HWE
Rasa
CC CT TT C T a p
whp 0.39(80) | 0.47 (97) | 0.14 (29) | 0.63 | 0.37 | 0,00 | 0.96
pbz 0.64 (137) | 0.31 (66) | 0.05(10) | 0.80 | 0.20 | 0.31 | 0.57
putawska | 0.60 (95) | 0.34 (55) | 0.06 (9) | 0.77 | 0.23 | 0.08 | 0.78

W nawiasach przedstawiono liczebnos¢ osobnikow w poszczegolnych grupach; HWE - rownowaga Hardy'ego-
Weinberga.

5.2.3. Parametry populacyjne dla polimorfizmu w pozycji 2:5873908 (SNP3)

Analiza polimorfizmu SNP3 wykazata, iz urasy wbp najczes$ciej] wystepujacym

genotypem byl genotyp heterozygotyczny CA  (0.55), afrekwencja genotypu
homozygotycznego CC wyniosta 0.33. Najrzadziej wystepujacym genotypem wsrod tej rasy
byl genotyp homozygotyczny AA (0.12). W przypadku rasy pbz najczestszym

zaobserwowanym genotypem byt rowniez genotyp heterozygotyczny - 0.47. Nieco rzadziej
wystepowat genotyp homozygotyczny CC - 0.41. Najrzadszym genotypem byl rowniez
genotyp homozygotyczny AA (0.12). U rasy putawskiej zaobserwowano, ze najczesciej
wystepujacym genotypem byt CC (0.50), agenotyp heterozygotyczny wystgpowal
Z czgstoscig 0.42. Najrzadziej wystepujacym genotypem, tak jak w przypadku pozostatych ras
byl genotyp homozygotyczny AA (0.8). Wsrdd wszystkich ras §win czestszym allelem byt

allel C (wbp - 0.60, pbz - 0.64, putawska - 0.71). Wykazano rowniez, ze rasy pbz oraz
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putawska znajdowaly si¢ W stanie rownowagi Hardy-Weinberga, natomiast wbp nie (Tabela
14).

Tabela 14. Frekwencje genotypow i alleli u 3 badanych ras $win dla polimorfizmu SNP3

Genotypy Allele HWE
Rasa
AA CA CcC A C 12 p
whbp 0.12 (24) | 0.55(113) | 0.33(69) | 0.40 | 0.60 | 4.76 | 0.03
pbz 0.12 (26) | 0.47 (100) | 0.41(87) | 0.36 | 0.64 | 0.11 | 0.74
putawska | 0.08 (13) | 0.42 (66) | 0.50(80) | 0.29 | 0.71 | 0.01 | 0.91

W nawiasach przedstawiono liczebnos¢ osobnikow w poszczegoélnych grupach; HWE — réwnowaga Hardy'ego-
Weinberga.

5.2.4. Parametry populacyjne dla polimorfizmu w pozycji 2:5873644 (SNP4)

Na podstawie analizy polimorfizmu SNP4 wykazano, Ze najcz¢$cie] wystepujacym
wsrod wszystkich ras byt genotyp homozygotyczny AA (wbp - 0.40, pbz - 0.55, putawska -
0.40). Z kolei najrzadziej wystepujacym genotypem byta heterozygota AT (wbp - 0.27, pbz -
0.15, putawska - 0.30). U rasy putawskiej genotyp homozygotyczny TT wystepowat rowniez
rzadko jak genotyp heterozygotyczny (0.30). Wérdd wszystkich ras §win czgstszym allelem
byt allel A (wbp - 0.54, pbz - 0.63, putawska - 0.55). Zadna z populacji reprezentujacych

analizowane rasy nie znajdowata si¢ w stanie rownowagi Hardy’ego-Weinberga (Tabela 15).

Tabela 15. Frekwencje genotypow i alleli u 3 badanych ras $win dla polimorfizmu SNP4

Genotypy Allele HWE
Rasa
AA AT TT A T 12 p
whp 0.40(83) | 0.27(55) | 0.33(68) | 0.54 | 0.46 | 44.19 | 0.00
pbz 0.55(118) | 0.15(32) | 0.30(63) | 0.63 | 0.37 | 97.93 | 0.00
putawska | 0.40 (64) | 0.30 (47) | 0.30 (48) | 0.55 | 0.45| 25.79 | 0.00

W nawiasach przedstawiono liczebno$¢ osobnikow W poszczeg6dlnych grupach; HWE — rdéwnowaga Hardy'ego-
Weinberga.

5.3. Analiza zwigzku badanych wariantow genu ACTN3 z cechami tucznymi $win
5.3.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

W badaniach wykazano istotny (p<0,05) wptyw polimorfizmu SNP1 na przyrost

dzienny w tescie, przyrost zyciowy, wiek uboju oraz dlugos¢ tuczu kontrolnego (Tabela 16).
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Uras wbp 1pbz odnotowano najwyzszy przyrost dzienny W tescie dla zwierzat
homozygotycznych TT, ktory wynosit odpowiednio 919 + 20.03 i 940 + 25.86 g/dzien. Rasa
wbp charakteryzowata si¢ najnizszym przyrostem dla §win heterozygotycznych (880 +
13.76), za$ U rasy pbz byt to genotyp homozygotyczny CC (897 + 15.40 g). Przy analizie calej
populacji najwyzszym przyrostem charakteryzowaly si¢ §winie 0 genotypie TT a najnizszym
0 genotypie CC.

Analiza parametru przyrostu zyciowego I wieku uboju wykazata istoty wpltyw
polimorfizmu u rasy putawskiej. Najwyzszym przyrostem zyciowym odznaczaly si¢ Swinie
0 genotypie homozygotycznym TT - 583 + 19.21 g, najnizszym heterozygoty CT - 556 +
6.153 g. Najdluzszym wiekiem uboju charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne CC
(180.4 + 2.08 dni), a najkrotszym homozygotyczne TT (172 + 3.29).

Parametr dtugosci tuczu kontrolnego byt istotnie powigzany z polimorfizmem u kazdej
rasy. Wykazano, ze osobniki 0 genotypie homozygotycznym CC odznaczaly si¢ najdluzszym
tuczem kontrolnym, za$ najkrétszym osobniki homozygotyczne TT. Przy analizie calej

populacji zauwazono taka samg zaleznos¢.

Tabela 16. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP1) na cechy tuczne s$win

(LSM = SE)

Cala
Wbp Pbz Pulawska .
Cechy tuczne Genotyp _ _ - populacja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=578)

Przyrost dzienny cC 891 +10.512 897 £15.40* | 801 +11.95 859 + 8.5602
W tescie (g) CT 880+ 13.762 899 + 17.48? 804 +£11.57 861 +9.802%
TT 919 +£20.03° | 940+25.86° | 808 +36.11 889 + 15.27°

CcC 592+ 5915 593 +10.13 558 + 6.360? 574 £5.128

Przyrost zyciowy (g) CT 584 £7.744 605 £11.50 556 +£6.1532 576 £5.872

TT 575+11.27 611+17.01 583 +19.21° 577 +£9.147
Zuzycie paszy na kg CcC 2.695+£0.022 | 2.611+0.033 | 2.896+0.029 | 2.718 £0.019
orzyrostu (kg) CT 2.693+£0.028 | 2.585+0.038 | 2.877+0.028 | 2.700 + 0.022
TT 2.677+0.041 | 2.622£0.056 | 2.794+0.088 | 2.705+0.034
Dzienne pobranie CcC 2.392£0.026 | 2.333+£0.036 | 2.309+0.029 | 2.319+£0.021
paszy (kg) CT 2.360+£0.034 | 2.321+0.041 | 2.327+0.028 | 2.308 +0.024
1T 2.437 £0.050 | 2.458 £0.060 | 2.250+0.088 | 2.383 +0.037

CcC 176 +1.721 178 +3.082 180.4 +2.08? 182 £1.571

Wiek uboju (dni) CT 179 +2.253 173+3.499 | 182+2.01° 182 £ 1.799

TT 182 +3.279 172 £5.175 172 +3.29° 181 £2.802
Dhigosé tuczu cC 84.75+0.953% | 83.76+1.48* | 87.78 +1.08* | 86.33 £.0799*
kontrolnego (dni) CT 83.90 £ 1.240% | 83.30£1.69% | 87.49+1.05% | 86.30+£0.9142
TT 81.62+1.817° | 79.42+£2.49° | 82.63+2.28" | 83.85+1.424°

Wartoéci oznaczone réznymi literami r6znig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (%)
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5.3.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

Analiza polimorfizmu SNP2 na cechy tuczne $win wykazata istotny wplyw (p<0,05)
na takie cechy jak: przyrost dzienny w tescie, zuzycie paszy na kg przyrostu oraz wiek uboju
(Tabela 17).

U rasy putawskiej odnotowano najwyzszy przyrost dzienny osobnikéw 0 genotypie
homozygotycznym CC (814 + 10.46 g/dzien), a najnizszy dla osobnikéw homozygotycznych
TT (786 = 33.99 g/dzien).

Parametr zuzycia paszy na kg przyrostu byt istotnie powigzany z polimorfizmem
U kazdej z ras oraz w calej populacji. Najwyzszym zuzyciem paszy odznaczaly si¢ U rasy wbp
osobniki heterozygotyczne CT, u pbz homozygotyczne CC za$ u putawskiej homozygotyczne
TT. Najnizszym zuzyciem paszy na kg przyrostu charakteryzowaty si¢ homozygoty TT u ras
whbp i pbz, au swin rasy putawskiej osobniki z genotypem heterozygotycznym CT. Analiza
calej populacji wykazata najwyzsze zuzycie paszy na kg przyrostu U osobnikow
heterozygotycznych CT (2.716 + 0.020), anajnizsze U osobnikoéw homozygotycznych TT
(2.606 +0.037).

Tabela 17. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP2) na cechy tuczne s$win

(LSM = SE)

Cala
Wbp Pbz Pulawska .
Cechy tuczne Genotyp _ _ - populacja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=578)

Przyrost dzienny CcC 896 +12.11 901 +16.14 814 +10.46% 865 +9.007

W tescie (g) CT 890+ 11.53 902 £ 16.52 800 + 13.75%® 861 £9.167

1T 886 £19.19 910 + 36.29 786 + 33.99° 860 + 16.40

Przyrost zyciowy CcC 591 £6.798 597 £10.57 559 + 5.605 575 +5.373

CT 584 + 6.474 603 +10.82 558 +7.366 576 £ 5.473

©) TT 590 £ 10.78 587 £23.78 553 +£18.21 575+9.792
Zuycie paszy na CcC 2.690 + 0.024% | 2.609 +0.035% | 2.814 +£0.026% | 2.712 + 0.0202
kg przyrostu (kg) CT 2.709 £ 0.0232 | 2.600 +0.036* | 2.809 +0.034% | 2.716 £ 0.020?
TT 2.604 +0.039° | 2.575+£0.080° | 2.953 £0.083" | 2.606 +0.037"
Dzienne pobranie CcC 2.398 £0.030 | 2.341+0.038 | 2.319+0.026 | 2.328 +0.022
paszy (kg) CT 2.398 £0.028 | 2.340+£0.039 | 2.308+£0.034 | 2.323+0.022
1T 2.317£0.047 | 2.336£0.085 | 2.309+0.083 | 2.274 +0.040

CcC 176 £1.979 176 + 3.2242 181 £1.840 182 +£1.648

Wiek uboju (dni) CT 179+£1.885 | 175+£3.302° | 180+2.418 182 + 1.677

1T 177 +3.138 181 +7.252° 181 +5.978 182 +3.000
Dhigosé tuczu cC 82.62+1.096 | 82.81+1.561 | 87.33+.953 | 85.88+0.840
kontrolnego (dni) CT 83.71£1.044 | 82.93+£1.598 | 87.85+1.252 | 86.24+£0.854
1T 84.00+1.738 | 82.35+3.511 | 88.56+3.095 | 86.36+1.529

Wartosci oznaczone réznymi literami r6znig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?°)
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Polimorfizm rs3470106093 istotnie korelowat z parametrem wieku uboju u rasy pbz.

Najdhuzszy wiek uboju osiggnety osobniki homozygotyczne TT (181 + 7.252 dni),

a najkrotszy heterozygoty CT (175 £ 3.302).

5.3.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

W badaniach wykazano istotny (p<0,05) wptyw polimorfizmu u rasy wbp na przyrost

zyciowy, zuzycie paszy na kg przyrostu i wiek uboju (Tabela 18).

Najwyzszym przyrostem zyciowym charakteryzowaly si¢ osobniki 0 genotypie AA
i AC (odpowiednio 594 + 11.091 594 + 6.123) a najnizszym 0 genotypie CC (576 + 7.210).

Najwigkszym zuzyciem paszy na kg przyrostu wykazaly osobniki homozygotyczne

CC (2.721 £0.026), a najnizsze osobniki homozygotyczne AA (2.629 + 0.040).

Najdtuzszy czas

oboju wykazaty

(181 £2.106) a najkrotszy 0 genotypach AA i AC (176 +3.2381 176 = 1.788).

Swinie 0 genotypie homozygotycznym CC

Tabela 18. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP3) na cechy tuczne swin (LSM +

SE)
Cala
Whbp Pbz Pulawska .
Cechy tuczne Genotyp _ _ C populacja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=578)

Przyrost dzienny AA 878 +£19.93 896 +23.75 784 +28.20 848 £ 14.15

W tedcie (2) AC 898 £ 11.01 908 +16.18 804 +12.51 860 +9.088

CC 888 +£12.96 887 £16.20 816 £11.37 859 +£9.186

Przyrost zyciowy AA 594 £ 11.09? 595 +15.67 544 +15.11 573 + 8.441

AC 594 +6.1232 606 £10.67 560 + 6.705 580 +5.422

@) CC 576 +7.210° 594 +10.69 559 + 6.090 570 +5.481
Zuzycie paszy na AA 2.629 £ 0.040* | 2.587=+£0.051 | 2.962+0.069 | 2.695=+0.032
kg AC 2.689 +0.022% | 2.589+0.035 | 2.874+0.031 | 2.703 +0.020
przyrostu (kg) cC 2.721£0.026" | 2.622+0.035 | 2.874+0.028 | 2.723 +0.021
Dzienne pobranie AA 2.299 £ 0.049 2311 +£0.056 | 2.278+£0.069 | 2.267 +£0.034
paszy (kg) AC 2.405 £ 0.027 2.376+0.038 | 2.301 £0.031 | 2.338+£0.022
CC 2.399+£0.032 | 2.3154+0.038 | 2.332+0.028 | 2.322+0.022

AA 176 +3.238% 177 +£4.780 183 £4.970 182 +2.587

Wiek uboju (dni) AC 176 + 1.7882 174 +3.256 180 +2.206 181 + 1.662

CC 181 +2.106° 177 +3.260 180 + 2.003 183 +1.680
Dhugoéé tuczu AA 84.92 +1.803 83.87+2.303 | 88.05+2.567 | 87.55+1.319
kontrolnego (dni) AC 82.54 £ 0.996 81.42+1.569 | 87.91 £1.139 | 85.35+0.847
CC 83.83+1.173 83.89+1.571 | 86.94+£1.035 | 86.38 +0.856

Wartosci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)
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5.3.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

W przeprowadzonych badaniach stwierdzono istotny (p<0,05) wpltyw polimorfizmu
SNP4 na cechy tuczne takie jak: przyrost dzienny w tescie, przyrost zyciowy, dzienne
pobranie paszy, wiek uboju i dlugos¢ tuczu kontrolnego (Tabela 19).

U rasy wbp zaobserwowano, iz osobniki homozygotyczne AA charakteryzowaly si¢
najwyzszym dziennym przyrostem W tescie (913 + 12.33 g), za$ osobniki homozygotyczne
TT najnizszym (870 £ 12.54 g). Ta samg zalezno$¢ zauwazono W analizie catej populacji.
U rasy wbp potwierdzono réwniez istotny wptyw polimorfizmu na dzienne pobranie paszy.
Najwyzszym dziennym pobraniem paszy charakteryzowaly si¢ osobniki homozygotyczne AA
(2.435 £ 0.031 kg), a najnizszym homozygotyczne TT (331 + 0.031 kg).

Urasy pulawskiej stwierdzono zalezno$¢ miedzy badanym polimorfizmem
a przyrostem zyciowym - najwiekszym przyrostem odznaczaly si¢ osobniki homozygotyczne

AA (578 £ 6.740 g), a najmniejszym heterozygotyczne AT (547 + 7.865 g).

Tabela 19. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP4) na cechy tuczne swin (LSM +

SE)

Cala
Whbp Pbz Pulawska .

Cechy tuczne Genotyp (n=206) (n=213) (n=159) pé)np_u5lf7;1£cgj)a
Przyrost dzienny AA 913 +12.332 900 £+ 15.33 817 +£12.73 871 +£9.168?
W tedcie (g) AT 884 + 13.73P 897 +21.81 794 + 14.86 856 + 10.82°
1T 870 + 12.54° 909 + 18.74 808 +14.70 856 +9.917°

Przyrost zyciowy AA 591 +7.052 595 +10.03 578 +£ 6.7402 577 +£5.485
AT 591 + 7.852 612+ 1426 | 547 +7.865° 575+ 6.470

@) TT 582 +7.173 599 £12.26 | 556 +7.783° 572 £5.933
Zuzycie paszy na AA 2.685+0.026 | 2.593+0.033 | 2.864 +0.031 | 2.698 +0.020
kg przyrostu (kg) AT 2.702£0.028 | 2.670+0.046 | 2.906 £ 0.036 | 2.742 +0.024
1T 2.691£0.026 | 2.571 +£0.040 | 2.880+0.036 | 2.703 +0.022
Dzienne pobranie AA 2.435+0.0312 | 2.327+0.036 | 2.329+0.031 | 2.333+£0.022
paszy (kg) AT 2.426 +0.0342 | 2.386 £ 0.051 | 2.297 £ 0.036 | 2.332+0.026
TT 2.331+£0.031° | 2.334+0.044 | 2.313+0.036 | 2.299 + 0.024

AA 174 £2.0552 177 +£3.062 177 +2.2062 181 £1.679

Wiek uboju (dni) AT 176 £2.288* | 174+4.355 | 185+£2.575" | 182+ 1.981
1T 179 £2.090° | 176 +£3.742 | 183 +£2.548° 183 +1.817
Dhugosé tuczu AA 81.34+ 1.11* | 82.95+1.483 | 85.08 £1.15% | 85.25+0.854
kontrolnego (dni) AT 83.01+1.24% | 83.39+2.109 | 89.00+1.34° | 86.70 + 1.008
1T 85.42+1.13 | 82.08 £ 1.812 | 88.65+1.33" | 86.68 +0.924

Wartosci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)

Parametr wieku uboju istotnie korelowal z polimorfizmem u ras wbp oraz putawska.

Najdluzszym czasem uboju (dni) u wbp charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne TT,

a U rasy putawskiej heterozygotyczne AT. U obu tych ras najkrétszy czas uboju zauwazono
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u osobnikoéw homozygotycznych AA. Taka samg zalezno$¢ odnotowano u wspomnianych ras

przy analizie dlugosci tuczu kontrolnego.
5.4. Analiza zwigzku badanych wariantow genu ACTN3 z cechami rzeznymi §win
5.4.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

Analizowany polimorfizm istotnie (p<0.05) wplywal na mas¢ poledwicy, mase
poledwicy bez skory i sloniny, $rednig grubos¢ stoniny z 5 pomiaréw, wysoko$¢ oka
poledwicy, zawarto$¢ migsa W tuszy oraz mas¢ mi¢sa wyrebow podstawowych (Tabela 20).

U rasy wbp, pulawskiej oraz U osobnikow wszystkich ras analizowanych tacznie
odnotowano najwyzsza mas¢ poledwicy U osobnikow homozygotycznych TT, za$ najnizsza
u osobnikow homozygotycznych CC (rasa wbp i cata populacja) i heterozygotycznych CT
(rasa putawska).

Najwickszg warto$¢ parametru masa poledwicy bez skory istoniny uras wbp
| putawska stwierdzono dla osobnikow homozygotycznych TT anajnizszg U osobnikow
heterozygotycznych CT rasy wbp i homozygotycznych CC rasy putawskie;j.

Istotny zwigzek badanego polimorfizmu z §rednig grubos$cia stoniny z 5 pomiaréw
odnotowano urasy pbz iputawskiej. Urasy pbz najwyzsza warto§¢ tego parametru
odnotowano u osobnikow homozygotycznych CC (1.433 £ 0.045 cm), najnizsza za$
u homozygot TT (1.346 + 0.069 cm). Swinie rasy putawskiej charakteryzowaly si¢ taka sama
zaleznoscig (1.649 £ 0.049 cmi 1.431 = 0.149 cm).

U $§win rasy pbz zauwazono istotng zalezno$¢ miedzy badanym polimorfizmem
a cechami takimi jak: wysoko$¢ oka poledwicy, zawarto§¢ migsa W tuszy oraz masa migsa
wyrebow podstawowych. Najwiekszg wartos¢ dla wysokosci oka poledwicy zauwazono
U osobnikéw homozygotycznych TT (6.849 + 0.112 c¢m), najnizsza u homozygotycznych CC
(6.729 + 0.084 cm). Osobniki homozygotyczne TT charakteryzowaly si¢ najwyzsza
zawarto$cig migsa W tuszy (62.05 £ 0.669 %), za$ najnizsza heterozygotyczne CT (60.87 +
0.464 %). Najwyzsza mas¢ migsa wyrebow podstawowych zauwazono U $win
homozygotycznych CC, za$ w calej analizowanej populacji uhomozygotycznych TT.
Najnizsza warto$¢ tego parametru odnotowano U osobnikow homozygotycznych TT (rasa
pbz) oraz u osobnikéw homozygotycznych CC (cata populacja).

Ostatnim  skorelowanym  parametrem  z analizowanym  polimorfizmem jest

powierzchnia oka poledwicy. Zalezno$¢ ta zaobserwowano U rasy pulawskiej. Najwyzsza
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warto$¢ stwierdzono dla osobnikéw homozygotycznych TT (54.04 + 1.852), anajnizsza
u homozygotycznych CC (51.85 + 0.612).

Tabela 20. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP1) na cechy rzezne swin (LSM =+

SE)
Cechy rzezne | Genotyp Whbp Pbz Pulawska pop?t?l?cja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=576)

Wydajnose cc 7637+ 0.113 | 75.92+0.127 | 75.61+0.106 | 75.80 % 0.080
rzaana (%) cT 76.64+0.154 | 75.73+0.134 | 75.80+0.103 | 75.86+0.091
T 76.39+£0.218 | 76.12+0.193 | 7535+0.322 | 75.82+0.138
Masa poledwicy cC 7.809 + 0.063* | 7.872+0.079 | 7.037+0.067% | 7.710 % 0.0472
(k0) cT 7.843+0.086* | 7.918+0.084 | 7.026 +0.065% | 7.733 +0.054?
T 8.042+0.121° | 7.834+0.120 | 7.389 +0.204° | 7.847 +0.082°
Masa poledwicy cC 6.221+0.057* | 6.135+0.095 | 5.421 +0.060° | 5.988+0.048
bez skory cT 6210+ 0.077* | 6.056+0.101 | 5.452+0.058 | 5.996 + 0.054
i stoniny (kg) T 6.371+0.109° | 6.134+0.145 | 5.695+0.182° | 6.097 + 0.082
Masa szynki bez cC 9.054+0.057 | 9.096+0.087 | 8.914+0.065 | 8.887+0.047
stoniny i skéry cT 9.157+0.077 | 9.073+0.092 | 8.886+0.063 | 8.908+0.054
(kg) TT 9.060+0.109 | 9.288+0.133 | 8.809+0.195 | 8.949+0.082
Dhugosé tuszy cc 80.71£0.486 | 81.39+0.335 | 77.88+0.250 | 80.43 +0.270
o) cT 79.63+0.663 | 81.44+0354 | 78.03+0.242 | 80.17+0.308
T 80.64 £0.937 | 80.78£0.511 | 78.55+0.756 | 80.40+0.467
Sred;ﬁ‘n?;‘;bosc cc 1.521£0.032 | 1.43340.045% | 1.649+0.049% | 1.610+0.029
25 pomiaréw cT 1.447+£0.043 | 1.440+0.048% | 1.614+0.048 | 1.578+0.033
cm) TT 1478 £0.061 | 1.346+0.069° | 1.431+0.149° | 1.554 +0.049
Syerokodé oka cc 10.40+0.104 | 10.70+0.108 | 10.23+0.087 | 10.58 +0.069
Slodwicy (em) cT 1038+ 0.141 | 10.63+0.114 | 10.07+0.084 | 10.580.069
poieawicy TT 9.858+0.200 | 10.67+0.164 | 10.34+0.264 | 10.33+0.120
Wysokosé oka cc 6.834+0.069 | 6.729+0.084° | 6.887+0.069 | 6.799 % 0.050
Pedwicy (cm) cT 6.819+0.094 | 6.752+£0.089% | 6.970+0.067 | 6.814+0.057
polgawicy TT 6.817+0.133 | 6.849+0.112° | 7.028+0.209 | 6.852+ 0.087
Powierzchnia CcC 54.08 + 0.590 53.84+0.756 | 51.85+0.612% | 54.22 +0.444
oka poledwicy cT 5432+ 0.805 | 53.61+0.799 | 51.98+0.592% | 54.09+0.508
(cm?) T 52.55+1.138 | 54.47+1.151 | 54.04 £ 1.852° | 54.01 +0.769
Zawartosé micsa | CC 60.62+0.291 | 61.08+0.439% | 60.05+0.392 | 60.09+0.256
w tuszy (%) cT 60.24 £ 0.397 | 60.87+£0.464% | 59.66+0.380 | 60.05+0.292
T 60.55+0.561 | 62.05+0.669° | 60.38+1.187 | 60.43 +0.443
Mvj;f;g‘gzja cc 23.77+0.114 | 23.84+0.173* | 22.83+0.145 | 23.32+0.098
sodstawowych cT 23.82+0.155 | 23.71+0.183* | 22.72+0.140 | 23.32+0.112
(ko) T 23.74+0.220 | 22.18+£0.264° | 22.93+0.437 | 23.65+0.129

Wartosci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)
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5.4.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

Badany polimorfizm us$win rasy pulawskiej byt istotnie (p<0.05) powigzany
Z nastepujgcymi parametrami rzeznymi: masa poledwicy (réwniez urasy pbz), masa
poledwicy bez skory isloniny, powierzchnia oka poledwicy imasa migsa wyrebow

podstawowych (Tabela 21).

Tabela 21. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP2) na cechy rzezne swin (LSM =+

SE)

Cechy rzezne Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala
(n=206) (n=213) (n=159) populacja
(n=578)

Wydajnos¢ rzezna ccC 76.47+£0.130 | 75.90+0.127 | 75.64+0.094 | 75.83 £0.083

(%) CT 76.43 £0.128 | 75.82+£0.131 | 75.75+0.123 75.82 £ 0.086

TT 76.31+£0.207 | 75.98+£0.275 | 75.90 +0.305 75.81 £0.149

Masa poledwicy CC 7.950+0.072% | 7.863 £0.078 | 7.151 £0.058* | 7.769 £ 0.049

(kg) CT 7.932£0.0712 | 7.887£0.081 | 6.980+0.076* | 7.698 +£0.051

1T 7.809+0.114° | 8.081+0.169 | 6.703 £0.188" | 7.620+0.088

Masa poledwicy CcC 6.280+0.065 | 6.156+0.094 | 5.532+0.052% | 6.061 +0.049

bez skory i stoniny CT 6.258 £ 0.064 | 6.072+0.097 | 5.355+0.069% | 5.957+0.051

(kg) 1T 6.187+0.104 | 5.873+0.203 | 5.157+0.168" | 5.835+0.088

Masa szynki bez CcC 9.068 £ 0.065 | 9.129+0.087 | 8.940+0.056 | 8.883 +0.049

stoniny i skory (kg) CT 9.101 +£0.064 | 9.089+0.090 | 8.969+0.074 | 8.921+0.051

1T 9.026 +0.103 | 9.162+0.189 | 9.024 +0.183 8.904 + 0.089

Dtugos¢ tuszy (cm) CcC 80.43+0.559 | 81.16+0.332 | 78.14+0.219 | 80.36 +0.279

CT 80.54+0.550 | 81.53+£0.344 | 77.73+0.288 | 80.37+0.290

TT 80.11+0.890 | 81.28£0.721 | 77.90+0.710 80.05 £ 0.504

Srednia grubosé CcC 1.475+0.037 | 1.391+0.044 | 1.606 +0.043 1.566 + 0.030

stoniny CT 1.526 £ 0.036 | 1.472+0.046 | 1.653+£0.057 | 1.627+0.031

z 5 pomiarow (cm) 1T 1.476 £0.058 | 1.468 £0.096 | 1.626+0.141 1.590 + 0.053

Szeroko$¢ oka CcC 10.23 +£0.120 | 10.67+0.106 | 10.16 £0.077 10.49 £ 0.072

poledwicy (cm) CT 1041 +£0.118 | 10.63+0.110 | 10.18 £0.101 10.55 £ 0.075

1T 10.39+0.191 | 10.92+0.230 | 9.859+0.249 | 10.57+0.130

Wysokos¢ oka CcC 6.800+0.079 | 6.805+£0.083 | 6.956+0.061 | 6.826+0.052

poledwicy (cm) CT 6.856+0.077 | 6.780+0.086 | 6.910+0.080 | 6.788 +0.054

1T 6.829+0.125 | 6.890+£0.179 | 6.858+0.197 | 6.821 +0.094

Powierzchnia oka CcC 53.44+£0.676 | 54.13+0.736 | 52.17+0.536% | 54.14+0.460

poledwicy (cm?) CT 5437+0.665 | 53.11+£0.762 | 52.12+0.705* | 54.11+0.478

TT 54.19£1.076 | 54.12+1.599 | 49.19+1.742° | 54.59 +0.829

Zawarto$¢ migsa cC 60.67+0.334 | 61.39+£0.436 | 59.93+0.345 | 60.19+0.265

w tuszy (%) CT 60.91+0.328 | 60.93+0.451 | 59.81+£0.453 | 60.07+0.275

1T 60.36 £ 0.532 | 61.09£0.947 | 59.63+1.120 | 59.78 + 0.477

Masa mig¢sa CcC 23.79+0.131 | 23.92+0.172 | 22.79+0.127* | 23.36 £0.101

wyrebow CT 23.89+£0.129 | 23.74+£0.178 | 22.78+0.167* | 23.32+0.105

podstawowych 1T 23.69+0.208 | 23.81+0.373 | 22.45+0.412° | 23.21+0.183
(kg)

Wartosci oznaczone réznymi literami r6znig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?°)
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Osobniki homozygotyczne CC charakteryzowaly si¢ najwyzszg warto$cig masy
poledwicy zarowno u rasy pbz jak i putawskiej. Najnizsza wartos¢ stwierdzono u homozygot
TT réwniez u obu tych ras.

Zauwazono, ze urasy putawskiej dla cech takich jak masa poledwicy bez skory
I stoniny, powierzchnia oka poledwicy imasa migsa wyrebow podstawowych najwyzsze
wartos$ci

odnotowano dla osobnikow homozygotycznych CC, za§ najnizsze dla

homozygotycznych TT.
5.4.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

Wsrod badanych cech rzeznych stwierdzono istotng zalezno$¢ (p<0.05) pomiedzy
polimorfizmem SNP3 a masg poledwicy bez skory i stoniny wérdd rasy pbz (Tabela 22).

Odnotowano, iz osobniki homozygotyczne AA charakteryzowaly si¢ najwyzsza
wartoscig tego parametru (6.202 + 0.141 kg). Najnizsza warto$¢ stwierdzono u homozygot
CC (6.010 £ 0.094).

Tabela 22. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP3) na cechy rzezne swin (LSM +

SE)

Cechy rzezne Genotyp Wbp Pbz Pulawska pogtjlll:cja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=578)

Wydajnosé rzezna AA 76.27+0.217 | 75.78+.0190 | 75.95+0.254 | 75.80+0.131
(%) AC 76.49+0.120 | 75.79+0.128 | 75.64+0.113 | 75.80 + 0.085
cC 76.41 +0.140 | 75.96+0.127 | 75.69 +0.102 | 75.85+ 0.085
Masa poledwicy AA 7.789+0.119 | 7.994+0.117 | 6.999+0.159 | 7.705+0.078
ko) AC 8.002 +0.006 | 7.889+0.079 | 6.947+0.071 | 7.735+0.050
cc 7.861 +0.077 | 7.857+0.078 | 7.042+0.064 | 7.729 + 0.050
Masa poledwicy AA 6.180 +0.108 | 6.202+0.141% | 5438 +0.143 | 6.011 +0.078
bez skory i stoniny AC 6.301 +0.060 | 6.075+0.096° | 5.429+0.064 | 6.003 +0.051
(kg) cc 6.226+0.070 | 6.010+0.094° | 5.469 +0.058 | 5.999 + 0.050
Masa szynki bez AA 9.053+0.109 | 8.986+0.130 | 8.856+0.150 | 8.817+0.077
stoniny i skory AC 9.089+0.060 | 9.116+0.088 | 9.030+0.067 | 8.945+0.050
(kg) cC 9.089+0.070 | 9.037+0.087 | 8.790+ 0.060 | 8.878 +0.050
AA 80.21 +0.933 | 80.80+0.498 | 78.36+0.593 | 80.12 + 0.441
Dhugosé tuszy (cm) AC 80.72+0.517 | 81.51+0.337 | 78.00+0.263 | 80.53 +0.286
cc 80.11+0.601 | 81.28+0.333 | 77.92+0.239 | 80.21+0.285
Srednia grubosé AA 1.496+0.061 | 1.440+0.066 | 1.526+0.117 | 1.615+0.047
stoniny AC 1.515+0.034 | 1.450+0.045 | 1.601+0.052 | 1.601 = 0.030
z 5 pomiaréw (cm) cc 1.475+0.039 | 1.389+0.044 | 1.658+0.047 | 1.582+0.030
Szerokosé oka AA 10.49+0.200 | 10.86+0.158a | 10.10+0.208 | 10.46+0.114
poledwicy (cm) AC 10.38+0.111 | 10.67+0.107b | 10.11+0.092 | 10.53 +0.074
cc 10.20+0.129 | 10.73+0.105b | 10.20+0.084 | 10.53 +0.074
Wysokosc oka AA 7.231+0.1312 | 6.933+£0.125% | 6.846+0.164 | 6.931+0.082
fedwicy (cm) AC 6.799 + 0.072° | 6.716+0.084° | 6.925+0.073 | 6.786+0.053
poledwicy cc 6.805 + 0.084" | 6.739+0.083" | 6.957+0.066 | 6.802 < 0.053
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Sowierschnia oka AA | 5583+ 1.127% | 5233+ 1.117 | 51.20+ 1.448 | 53.70 + 0.727
Mledwicy (o) AC | 53.87+0.625" | 53.10+£0.755 | 51.98+0.644 | 54.07 = 0.470
polgdwicy cC 53.58+0.727° | 52.28+0.746 | 52.35+0.584 | 54.35+0.470
Zawartosé micsa AA 60.73 +0.558 | 60.98+0.656 | 59.67+0.928 | 59.76 = 0.418
W tuszy (%) AC 60.89 £ 0310 | 61.13+£0.444 | 6026+0.412 | 60.28+0271
cc 60.55+0.360 | 61.33+0438 | 59.59+0.374 | 60.04+0.270

N{jsi‘ ‘glgzvsa AA 23.80+0.218 | 23.62+0.259 | 22.67+0.341 | 23.19+0.160
% dstya\‘fvowych AC 23.89+0.121 | 23.61+0.175 | 22.74+0.152 | 23.40+0.104
(o) cc 23.74+0.141 | 23.71+0.173 | 22.66+0.138 | 23.31+0.103

Wartoéci oznaczone réznymi literami réznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*°)

5.4.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

Analiza polimorfizmu SNP4 wykazata istotny (p<0.05) wplyw na cechy rzezne takie
jak: $rednia grubos¢ stoniny z 5 pomiarow (wbp, pbz icata populacja), szerokos¢ oka
poledwicy (pbz) wysokos¢ oka poledwicy (wbp icata populacja) oraz powierzchnia oka
poledwicy (wbp) (Tabela 23).

U ras whbp i pbz najwicksza $rednig grubo$cia stoniny z 5 pomiaréw charakteryzowaty
si¢ osobniki heterozygotyczne AT (1.564 + 0.042 cm i 1.583 + 0.058 cm). Najmniejsza
warto$¢ tej cechy odnotowano U osobnikéw homozygotycznych AA (1.405 +0.037 cm i 1.424
+ 0.042 cm). Takg samg zalezno$¢ potwierdzono przy analizie calej populacji.

Stwierdzono, ze $§winie homozygotyczne TT rasy pbz odznaczaja si¢ najwigksza
szeroko$cig oka poledwicy (10.83 £+ 0.125 cm), za§ homozygotyczne AA najmniejsza (10.64 £
0.102 cm).

Wykazano, ze polimorfizm koreluje tez z wysoko$cig oka poledwicy urasy wbp
| catej populacji - najwigksza warto$cig charakteryzuja si¢ homozygoty TT za$ najmniejsza
homozygoty AA. Zalezno$¢ potwierdzita si¢ rowniez podczas analizy catej populacji
badanych §win.

Ostatnig skorelowang cechg z analizowanym polimorfizmem byta powierzchnia oka
poledwicy. Wykazano, ze us$win wbp osobniki homozygotyczne TT cechowaly sie
najwieksza powierzchnia oka poledwicy (54.79 + 0.735 cm?), a najmniejsza homozygotyczne
AA (53.10 = 0.703 cm?).
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Tabela 23. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP4) na cechy rzezne swin (LSM =+

SE)
, Wbp Pbz Pulawska Cala populacja
Cechy rzezne | Genotyp | 5 (n=213) (n=159) (n=578)
Wydajnose AA 76.41+0.134 | 7591+0.121 | 75.66+0.114 | 75.81+0.084
rzamna (%) AT 76.61 +0.151 | 75.67+0.165 | 75.91+0.132 | 75.90+0.100
TT 76.32£0.140 | 75.97+0.149 | 75.52+0.131 | 75.76+0.093
Masa poledwicy | A2 7.990 + 0.074 | 7.908+0.073 | 7.064+0.073 | 7.748+0.050
(ka) AT 7.856+0.084 | 7.081+0.100 | 7.081+0.085 | 7.658+0.059
TT 7.918+0.078 | 8.041+0.090 | 6.999+0.084 | 7.758+0.055
Masa poledwicy AA 6.345+£0.067 | 6.156+0.090 5.446 £ 0.065 6.045 £ 0.050
bez skory AT 6.251+0.075 | 5.939+0.123 | 5460+0.076 | 5.918+0.059
i stoniny (kg) TT 6.257+0.070 | 6.130+£0.110 | 5.447+0.075 | 6.001 +0.055
Masa szynki AA 9.065+0.067 | 9.058+0.083 | 8.868+0.069 | 8.868+0.050
bez stoniny AT 9.121+0.076 | 9.081+0.113 | 8.819+0.080 | 8.943+0.059
i skory (kg) TT 9.059 + 0.070 | 9.093+0.102 | 9.006+0.079 | 8.914+0.055
Dhugosé tuszy AA 80.28+0.580 | 81.47+0318 | 77.96+0269 | 80.35+0.285
em) AT 80.87+0.652 | 81.30+0434 | 77.95+0313 | 80.52+0.337
TT 80.29+ 0.606 | 80.94+0.390 | 78.06+0.309 | 80.19+0.313
Sred;fﬂ?;ibosc AA | 1.405+0.037° | 1.424+0.042° | 1.630+0.053 | 1.5170.0307
2 5 pomiaréw AT | 1.564+0.042° | 1.583+0.058° | 1.692+0.061 | 1.632+0.036"
(cm) TT | 1.544+0.039° | 1.505+0.052° | 1.549+0.060 | 1.602+0.033
S erokodé oka AA 1040 £0.125 | 10.64+0.102* | 10.20+0.094 | 10.55+0.073
Slodwicy em) | AT 10.30+0.141 | 10.78+0.139° | 10.23+0.109 | 10.550.087
poieawicy TT 10.27 £0.131 | 10.83+0.125° | 10.02+£0.108 | 10.46+0.081
Wysokosc oka AA | 6.760+0.081* | 6.761+0.080 | 6.977+0.074 | 6.601 +0.053°
fedwicy (cm) AT 6.821 £ 0.091° | 6.696 + 0.109 6.839 + 0.086 6.754 + 0.063"
poigawicy TT | 6.910+0.085° | 6.797+0.098 | 6.972+0.085 | 6.868+0.058"
Powierzchnia AA | 53.10£0.703* | 53.73+0.718 | 51.79+0.655 | 54.28+0.468
oka poledwicy AT | 5431+£0.791° | 54430980 | 51.66+0.763 | 54.29+0.555
(cm?) TT | 54.79+0.735° | 53.48+0.881 | 5135+0.753 | 53.86+0.516
Zawartos¢ AA 60.92+0.347 | 61.02+0419 | 59.93+0.419 | 60.11+0.270
miesa w tuszy AT 60.69+0.390 | 61.61+0.572 | 59.30+0.488 | 60.04+0.319
(%) TT 60.61 £ 0.363 | 61.18+0.514 | 60.36+0.481 | 60.18+0.297
Masa o AA | 23.88+0.136 | 23.77+0.165 | 22.79+0.155 | 23.33+0.103
pod“;{;\?\/(}?’:’”ych AT 23.81+0.153 | 24.02+0.226 | 22.68+0.180 | 23.32+0.122
(ko) TT 23.78£0.142 | 23.83+£0.203 | 22.74+0.178 | 23.35+0.114

Wartoéci oznaczone réznymi literami r6znig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (%)

5.5. Analiza zwiazku badanych polimorfizméw genu ACTN3 z parametrami

jakoS$ci miesa wieprzowego
5.5.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

Analiza zaleznosci wykazata istotny (p<0.05) wplyw poszczegélnych wariantow na

nastepujace cechy jakosci migsa: zawarto$¢ thuszczu $rdédmigsniowego, wodochtonnose,
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barwa migsa (L*), odczyn ph45 mig$nia najdluzszego grzbietu iodczyn ph45 migsnia

potbloniastego (Tabela 24).

Najwyzszg zawartoscig tluszczu $roédmigsniowego charakteryzowatly sie osobniki

heterozygotyczne CT wsrod ras wbp oraz pbz (1.239 + 0.029% i1.262 + 0.028%)

I homozygotyczne CC urasy pulawskiej 1w calej populacji badanych $win. Najnizsza

zawarto$¢ tego parametru odnotowano U homozygot TT wszystkich ras jak rowniez W calej

populacji.

Najwyzsza wodochtonnoscig migsa cechowaty si¢ osobniki homozygotyczne TT

w przypadku rasy wbp (29.51 + 1.309 %), za§ u $win rasy putawskiej u heterozygoty CT

(33.96 + 0.756 %). Najnizsza warto$¢ tego parametru odnotowano U §win heterozygotycznych

CT (25.25 £ 0.938 %) rasy wbp i homozygotycznych TT (30.03 + 2.218) rasy putawskie;.

Tabela 24. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP1) na wybrane cechy jakosci migsa

$wifi (LSM + SE)

Cala
C Whbp Pbz Pulawska .
Cechy jakos$ci migsa | Genotyp _ _ _ populacja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=578)
CcC 1.210 £ 0.020% | 1.256 +£0.028% | 1.382 £ 0.053% | 1.252 + 0.022?

Zawarto$¢ tluszezu

PR CT | 1.239+0.029 | 1.262+0.028" | 1.348 = 0.0532 | 1.219 = 0.026?

gsnioweg TT | 1.156 £ 0.040° | 1.159 + 0.040° | 1.142+0.137° | 1.122 + 0.038"

CC | 2637=0.680% | 24.94+0.963 | 32.43 + 0.760% | 24.78 + 0.536

Wodochtonnoé (%) CT |2525+0.938| 25.22+1.023 | 33.96+0.756* | 24.85+ 0.622

TT  |29.51+1.309° | 25.09+ 1.423 | 30.03+2.218° | 25.14+0.915

CC | 5270+ 0245 | 52.13 + 0.466 | 54.03 + 0.359 | 52.37 + 0.240

Barwa miesa (L*) CT |52.57+0.338| 51.99+0.490 | 55.09+0.356 | 52.56+0.277

TT  |50.10+ 04720 | 52.45+0.702 | 53.83+1.046 | 52.24 + 0.0411

CC | 18.10+0.154 | 18.12+0316 | 1643+0.136 | 18.14+0.138

Barwa migsa (a*) CT 18.02+0.212 | 18.08+0.333 | 16.24+0.135 | 18.03+0.160

TT 18.56+£0.296 | 18.59+0.477 | 16.79+0.397 | 18.56+0.237

CC | 5.011+0.119 | 4.602+0260 | 2.734+0.125 | 5.026+0.114

Barwa miesa (b*) CT | 4894+0.164 | 4.690+0.273 | 2.845+0.124 | 5.011+0.132

TT | 5.162+0.229 | 4.678+0.392 | 2.921+£0.364 | 5.123+0.196

Odezyn phds micénia CC | 6.283+0.023"|6.177+0.032% | 6.238+0.018 | 6.157+0.017
a a

naidiuzssogo grzbioty CT |6234+ 0.031% | 6.157 % 0033 | 6.226£0.018 | 6.1540.019

TT | 6.187+0.044° | 6.088 + 0.048" | 6.248 £ 0.055 | 6.159 = 0.029

Odepvn b4 micénia CC | 5572+0.011 | 5.558+0.016 | 5.609 £ 0.009 | 5.564 + 0.008

o dh?lIZSIZ)e i rziie o CT 5.544 +0.015 | 5.550+0.017 | 5.596+0.009 | 5.548 +0.009

J gog TT 5.560 +0.022 | 5.551+0.025 | 5.606+0.027 | 5.557+0.014

Odezyn phds micénia CC | 6367=0.021% | 6.355+0.028% | 6.210+0.017 | 6.307+0.016

yil phc CT |6.360+0.029"| 6.374+0.029* | 6.203+0.016 | 6.317+0.018

potbloniastego TT | 6.245+0.040° | 6.171 +0.042° | 6.248 +0.048 | 6.323 +0.027

od o4 i CC | 5639+0.014 | 5.650+0.017 | 5.604+0.014 | 5.639+0.010

6251;113 nias?;‘?ma CT | 5.610+£0.020 | 5.628+0.018 | 5.602+0.014 | 5.622+0.012

P g TT | 5.641+£0.028 | 5.630+0.025 | 5.595+0.040 | 5.633+0.018

Wartosci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)
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Analiza barwy migsa (L*) urasy wbp wykazala najwyzsza jej warto$¢ u osobnikow
heterozygotycznych CT (52.57 + 0.338); najnizszg za$ stwierdzono u homozygot TT (50.10 +
0.472).

Odczyn ph45 migsnia najdluzszego grzbietu i podtbtoniastego korelowatl istotnie
z badanym polimorfizmem u ras wbp i pbz. Najwyzsza wartoscig pH45 mig$nia najdtuzszego
grzbietu charakteryzowaly si¢ osobniki homozygotyczne CC, najnizsza warto$§¢ zanotowano
u homozygot TT. Parametr ten dla mig¢snia potbloniastego osiggnat najwyzszg wartos¢ dla

homozygot TT rasy wbp i heterozygot CT rasy pbz. Najnizsze wartos¢ pH45 mig$nia

potbloniastego odnotowano u osobnikéw homozygotycznych TT obu ras.

5.5.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

Analiza polimorfizmu SNP2 wykazata istotng (p<0.05) zaleznos$¢ z cechami jako$ci

migsa §win takimi jak: zawarto$¢ thuszczu $rodmigsniowego (putawska i cata populacja),

barwa migsa (L*) (wbp, pbz) i odczyn ph45 mig¢$nia najdluzszego grzbietu (pbz) (Tabela 25).

U swin rasy putawskiej najwyzsza zawartoscig IMF charakteryzowaly si¢ osobniki

homozygotyczne TT (1.584 + 0.145%), najnizsza homozygotyczne CC (1.344 + 0.047%).

Zalezno$¢ ta potwierdzita sie rOwniez przy analizie calej populacji badanych $win.

Wsrod rasy wbp 1 pbz barwa migsa (L*) najwyzsza wartos¢ osiggneta u osobnikdéw

homozygotycznych TT, a najnizsza u heterozygot CT (wbp) i homozygot CC (pbz).

Odczyn ph45 mig$nia najdtuzszego grzbietu mial najwyzsza warto$¢ dla osobnikow

homozygotycznych CC (6.171 = 0.031) a najnizszg dla homozygotycznych TT (6.074 +

0.068) u rasy pbz.

Tabela 25. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP2) na wybrane cechy jakosci migsa

$win (LSM + SE)

Cechy jakose | g0 Whp Pbz Pulawska pogj‘f;cja
miesa (n=206) (n=213) (n=159) (n=578)

Jawartodé thusgepn | CC 1.139+0.024 | 1.143+£0.027 | 1.344+0.047% | 1.121 +0.023°
AWATLOST | CT 1.22240.023 | 1.177+0.027 | 1.358+0.060* | 1.160 = 0.024
$rodmigéniowego TT 1.224+0.037 | 1.148+0.054 | 1.584+0.145° | 1.295 + 0.041°
Wodochlonmodd CC 25.18+0.771 | 24.40+0.948 | 34.03+0.669 | 24.57 +0.557
) CT 26.84+0.768 | 25.69+0.986 | 32.06+0.891 | 25.04+0.579
TT 2737+1.228 | 2640+01.987 | 32.15+2.079 | 25.63 +0.986
CC 52.53+£0.280° | 51.18+0.459% | 54.74+0.318% | 52.56 + 0.248°
Barwa miesa (L*) CT 525140279 | 51.87+0.472% | 53.95+0.424% | 52.13 +0.257°
TT 55.12+0.446" | 53.60+0.982° | 56.63 +0.989° | 56.16 + 0.441"
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cC 18.14+0.176 | 1828+0314 | 1633+0.121 | 18.17+0.144
Barwa migsa (a*) CT 18.17+0.176 18.08 £ 0.323 16.44+0.161 | 18.16 £0.150
TT 18.03+0.281 | 17.81+0.673 | 16.15+0.376 | 17.99 £ 0.256
cC 5032+0.136 | 4.778+0255 | 2.876+0.109 | 5.128 £0.119
Barwa miesa (b*) CT 5042+0.136 | 4.624+0262 | 2.607+0.146 | 4.977+0.123
TT 47220216 | 3.666+0.547 | 3.070+0.340 | 4.676 < 0.210
Odﬁﬁ?ﬁf“ cC 6239+0.026 | 6.171+0.031° | 6231+0.016 | 6.170 % 0.017
ies cT 6.209+0.026 | 6.150+0.033* | 6.230+0.021 | 6.141+0.018
najdiuzszego TT 6.257+0.042 | 6.074+0.068" | 6.260+0.052 | 6.151+0.031
rzbiety . . . . . . . .
Odrcnzégnﬁ’gz“ cC 5560+ 0.013 | 5.565+0.016 | 5.598+0.008 | 5.559+0.009
fies cT 5563+0.013 | 5.541+0.017 | 5.612+0.010 | 5.556 + 0.009
najdiuzszego TT 5.582+0.021 | 5.553+0.034 | 6.243+0.045 | 5.567+0.015
rzbiety . . . . . . . .
Odczyn phd5 cC 6.393+0.024 | 6357+0.028 | 6211=0.015 | 6.329+0.016
miesnia CT 6.355+0.024 | 6347+0.029 | 6.186+0.019 | 6.292+0.017
potbloniastego TT 6.387+0.038 | 6317+0.060 | 6.243+0.045 | 6.307 +0.029
Odczyn ph24 cC 5625+0.016 | 5.650+0017 | 5.609=0.012 | 5.636+0.011
mie$nia CT 5.635+0.016 | 5.629+0.017 | 5.599+0.016 | 5.630+0.011
polbloniastego T 5.658+0.026 | 5.612+0.035 | 5.550+0.038 | 5.633+0.019

Wartosci oznaczone réznymi literami r6znig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?%)

5.5.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

Badany polimorfizm korelowal istotnie (p<0.05) tylko z wodochtonno$cig migsa

urasy wbp. Najwyzsza jej wartoscig charakteryzowaly si¢ osobniki homozygotyczne AA
(27.32 £ 1.298 %), najnizszg osobniki 0 genotypie TT (25.84 + 0.838 %) (Tabela 26).

Tabela 26. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP3) na wybrane cechy jakosci migsa

$wifi (LSM + SE)

Cala

Cechy jakos$ci migsa | Genotyp (r:ﬁ/g&) (nzgi3) P(lrl]l:]_wss;)a pE)np_USI?ga
Zawartodé thuszezu AA 1.196 £0.039 | 1.108 £0.042 | 1.283 +£0.122 | 1.213 £0.038
srodmigéniowego AC 1.194+0.022 | 1.159+0.027 | 1.338+£0.057 | 1.235+0.024
CcC 1.169 £0.027 | 1.167 £0.027 | 1.399 +0.051 | 1.247 +0.024
AA 27.32£1.298% | 25.92+1.390 | 32.01 £1.721 | 25.28 +£0.865
Wodochtonnos¢ (%) AC 26.08 £ 0.726% | 25.32+£0.957 | 32.09 £ 0.815 | 24.62+0.568
CcC 25.84 +0.838° | 24.59 +£0.970 | 34.38 £ 0.721 | 24.95+0.574
AA 53.11 £0.462 | 52.18 £0.686 | 54.74 £ 0.829 | 52.70+0.388
Barwa migsa (L*) AC 5221 £0.258 | 52.21+0.465 | 54.17+0.393 | 52.20+0.254
CC 52.95+£0.298 | 52.01 £0.465 | 54.77 £0.348 | 52.55+0.255
AA 18.25+£0.295 | 18.20+0.467 | 16.25+0.312 | 18.19+0.225
Barwa migsa (a*) AC 18.15+0.165 | 18.10£0.317 | 16.50+0.148 | 18.16 £0.147
CC 18.10£0.190 | 18.22+0.317 | 16.27+0.131 | 18.14 £0.148
AA 4769 £ 0.227 | 4.912+0.381 | 2.662+0.283 | 5.038 £0.185
Barwa migsa (b*) AC 5.050£0.127 | 4.510£0.259 | 2.656 £ 0.134 | 4.964 =£0.121
CcC 5.017+0.147 | 4.717+£0.259 | 2.931 £0.119 | 5.098 +£0.122
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Odezyn phts micknia | A | 613350043 [6.12850.047 [ 6.2340.043 [ 6.106 % 0.028
naidtuzsmcas grrbieta | AC 6248+ 0.024 | 6.162+0.032 | 6.225+0.019 | 6.166+0.018
CC | 6.227+0.028 |6.158+0.032 | 6.238+0.017 | 6.158+0.018

Odezyn ph2d micknia | A | 36140021 [ 55540025 [ 55790021 [ 5574=0.014
naidtuzsscgo grrbiota | AC | 35600012 | 5.562:£0.016 | 56160009 | 5563 +0.009
CC | 5552+0014 |5.547+0.016 | 5.595+0.008 | 5.550 + 0.009

Odezyn phts micénia | A | 63390040 [ 6290+ 0,041 62340038 | 6284+ 0.025
FACI AC | 6389+0.023 | 6350+0.028 | 6.206+0.018 | 6.319+0.017

p & cC 6.361+0.026 | 6.366+0.028 | 6.199+0.016 | 6.312+0.017
Odezyn ph2d micknia | A | 36690027 [ 56340005 | 55880032 | 5.643%0.017
PSR AC 5630+ 0.015 | 5.632+0.017 | 5.602+0.015 | 5.629+0.011

p & cc 5624+0.018 | 5.646+0.017 | 5.605+0.013 | 5.634+0.011

Wartoéci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)

5.5.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

Analiza polimorfizmu w pozycji 2:5873644 nie wykazata istotnych zalezno$ci z zadng

z ocenianych cech jako$ci migsa U wszystkich ras §win i w catej populacji (Tabela 27).

Tabela 27. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP4) na wybrane cechy jakosci migsa

$wifi (LSM + SE)

Cala
C . Whbp Pbz Pulawska .
Cechy jakos$ci migsa | Genotyp _ _ _ populacja
(n=206) (n=213) (n=159) (n=578)

Jawartodé thuszept AA | 1.179+0.025 | 1.151 £0.025 | 1.416+0.056 | 1.245 + 0.024
érodmicéniowego AT | 1.180+0.030 | 1.186+0.037 | 1.385+0.071 | 1.242 +0.030
TT | 1.198+0.025 | 1.161£0.031 | 1.380+0.063 | 1.226+ 0.026
AA | 2599+0.808 | 25.09+ 0.928 | 34.46+0.799 | 25.08 + 0.569
Wodochtonno$é (%) AT | 25.68+0.919 | 24.83 +1.226 | 33.48 +0.968 | 24.64 = 0.676
TT | 26.68+0.844 | 2527+ 1.116 | 34.38 £ 0.931 | 24.66+ 0.621
AA | 52.43+0292 | 5221 +0.442 | 54.84+0.385 | 52.47 = 0.254
Barwa miesa (L*) AT | 52.76+0.332 | 51.94+0.605 | 54.72 + 0.466 | 52.50 = 0.303
TT | 52.61+0.305 | 52.03+0.543 | 53.91+0.449 | 52.27+0.278
AA [ 1831+0.182 | 1828+0.299 | 16.32+0.143 | 18.28+0.147
Barwa migsa (a*%) AT | 17.87+0.207 | 18.19+0.409 | 16.06+0.173 | 17.94+0.175
TT | 18.18+0.190 | 17.80+0.368 | 16.69+0.166 | 18.14+0.161
AA | 4992+ 0.141 | 4754+ 0.246 | 3.045+0.131 | 5.134+0.121
Barwa miesa (b*) AT | 5.148+0.161 | 4.434+0.337 | 2.660 +0.158 | 4.987 0.144
TT | 4.905+0.148 | 4561 +0.302 | 2.587£0.152 | 4.919+0.133
Odczyn phds micénia AA | 6.252+0.027 | 6.168+0.030 | 6.209+0.019 | 6.161+0.018
2y . AT | 6221+0.031 | 6.139+0.041 | 6.245+0.023 | 6.157 +0.021
najdluzszego grzbietu TT | 6.205+0.028 | 6.142+0.037 | 6.252+0.022 | 6.147 +0.020
Odezyn ph24 micénia AA | 5.563+0.014 | 5.545+0.015 | 5.596+0.010 | 5.551  0.009
naidhazsrego grebicty AT | 5.559+0.015 | 5.557+0.021 | 5.594+0.011 | 5.553+0.010
TT | 5.569+0.014 | 5.579+0.019 | 5.620+0.011 | 5.573+0.010
Odezyn phds micénia AA | 6.410+0.025 | 6.354+0.027 | 6.190+0.018 | 6.322+0.017
o T AT | 6.346+0.028 | 6.367+0.036 | 6.194+0.021 | 6.306 = 0.020
p g TT | 6.361+£0.026 | 6.322+0.033 | 6.234+0.020 | 6.301 +0.018
Odezyn ph24 micénia AA [ 5.632+0.017 | 5.624+0.016 | 5.588+0.015 | 5.622+0.011
AR AT | 5.610+0.019 | 5.670+0.022 | 5.600+0.018 | 5.630 = 0.013
p g TT | 5.650+0.018 | 5.653+0.019 | 5.623+0.017 | 5.651+0.012

Wartosci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)
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5.6. Analiza zwigzku badanych wariantow genu ACTN3 z parametrami tekstury

mie¢sSnia najdluzszego grzbietu
5.6.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

Analiza polimorfizmu w odniesieniu do cech tekstury mig¢snia najdtuzszego grzbietu
wykazala istotne zaleznosci dla: jedrnosci | wytrzymato$ci migsa surowego 1 gotowanego,
twardosci, zujno$ci oraz odbojnosci (Tabela 28).

Najwyzsza warto$¢ jedrnosci migsa surowego stwierdzono U osobnikow
homozygotycznych TT rasy wbp (p<0.01), homozygotycznych CC rasy pbz (p<0.05)
I heterozygotycznych CT rasy putawskiej (p<0.01). Najnizszg wartos$cig za§ odznaczaly si¢
zwierzgta heterozygotyczne CT rasy wbp i homozygotyczne TT ras pbz i putawska.

Wytrzymatos¢ migsa surowego byla statystycznie istotnie (p<0.01) powigzana
z genotypami ACTN3 u rasy pbz oraz putawskiej. Najwyzsze wartosci (69.67 + 3.169 i 59.14
+ 5.028) stwierdzono U $§win homozygotycznych CC obu ras, najnizsze (55.61 + 7.344 1 32.68
+ 13.77) u homozygot TT. Taka samg zalezno$¢ potwierdzono przy analizie calej populacji
badanych §win (p<0.05).

Najwyzsza warto$¢ jedrno$ci migsa gotowanego (p<0.05) wsrdd catej populacji
badanych $win stwierdzono U zwierzat homozygotycznych TT (79.76 + 3.424), najnizsza
u homozygotycznych CC (70.63 + 1.532).

Parametr wytrzymato$ci migsa gotowanego miat istotnie (p<0.05) najwyzsza warto$¢
u osobnikéw homozygotycznych CC (189.5+ 4.071), najnizszg u homozygotycznych TT
(175.1 £ 9.097) wsrdd catej badanej populacji $win.

Twardo$¢ migsa istotnie (p<0.05) korelowata z badanym polimorfizmem u rasy
putawskiej i calej badanej populacji §win. Najwyzsza warto$¢ tego parametru odnotowano dla
homozygot CC zaro6wno U rasy pulawskiej jak i calej populacji. Najnizszymi warto§ciami

charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne TT.
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Tabela 28. Analiza wpltywu wariantow genu ACTN3 (SNP1) na wybrane parametry tekstury
poledwicy wieprzowej (LSM + SE)

Parametry Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=158) (n=171) (n=65) (n=394)
CC 27.52+1.100~ | 24.30 +1.095° 20.60 + 1.6134 24.20 £ 0.759
Jedrnosé (S) CT 25.82 £ 1.343A | 23.47 +1.564° 20.78 £ 1.587A 24.19 4+ 0.899
TT 31.67+2.5358 | 20.93 +2.537° 1417 +4.418"8 23.61 +1.697
Wytrzvmalodé CC 72.65 £3.194 69.67 £ 3.169% 59.14 +5.028~ 67.21 £2.2242
yuzy CT | 7240+3.900 | 63.73+4.527" | 58.54+4.947 | 66.58+2.632
() 1T 74.05+7.361 55.61 + 7.3448 32.68 +13.778 61.30 £4.970°
CcC 81.60 +2.341 82.43 +2.138 74.56 + 3.058 70.63 £ 1.5328
Jedrno$¢ (g) CT 81.10+2.859 | 72.43+3.054 | 77.65+3.009 | 72.97+1.813%
TT 90.17 +£5.397 74.22 +4.955 80.76 £ 8.375 79.76 + 3.424b
Wytrzymalosé CcC 199.1 £ 6.542 183.6 £ 5.464 172.8 £ 8.189 189.5+4.0712
CT 192.6 +7.988 169.6 + 7.804 173.2 £ 8.056 185.2+4.818
@) TT 193.2 + 15.08 178.3+12.66 175.0+22.43 175.1+9.097°
CC 9.010+ 0.464 7.810+0.421 7.189 £ 0.6202 8.051 £0.3012
Twardo$¢ CT 9.817 £0.566 6.278 £ 0.601 6.427+0.610° 7.806 £ 0.356°
TT 8.396 £ 1.069 6.973+0.974 5931 £+ 1.699°¢ 7.272 + 0.672°
CC 0.712 +£0.007 0.685 £ 0.006 0.686+0.011 0.695 + 0.005
Sprezystos¢ CT 0.698 £ 0.009 0.674 £0.009 0.673 £0.011 0.678 £ 0.005
TT 0.702+0.016 0.686 +£0.015 0.678 £0.031 0.690 £ 0.010
CC 0.646 + 0.007 0.624 + 0.006 0.618+£0.010 0.632 +0.005
Spojnose CT 0.629 +0.009 0.610 £+ 0.009 0.626 £0.010 0.621 +£0.005
TT 0.658 £0.016 0.624 £0.015 0.654 +0.028 0.641 £0.010
CC 4.254 £ 0.241 2.449 + 0.206* 3.222+0.318 3.666+0.152
Zujnos’c’ CT 3.601 +£0.295 2.744 £ 0.295 2.863 +0.313 3.049 +0.180
TT 3.979+0.556 3.267 +£0.4788 2.744 + 0.871 3.420+0.340
CC 0.281 £+ 0.0042 0.266 + 0.004 0.262 + 0.006 0.271 £0.003
Odbojnosé CT 0.270 £0.0058 0.260 + 0.005 0.267 £ 0.006 0.265 +0.003
TT 0.324 +0.010° 0.266 + 0.008 0.286+0.018 0.275 £ 0.006

Wartosci oznaczone réznymi literami rdznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?) lub
p<0.01 (*®); s - surowe, g - gotowane

Ostatnim parametrem, ktorego wartosci istotne (p<0.01) powiazania

miaty
z wariantami genu ACTN3 jest zujno$¢ migsa. Osobniki homozygotyczne TT rasy pbz
charakteryzowaly si¢ najwyzsza wartoscig tej cechy (3.267 + 0.478), najnizsza za$

odnotowano u homozygot CC (2.449 £ 0.206).
5.6.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

Analiza zwigzku badanego polimorfizmu z cechami tekstury migsa poledwicy U §win
wykazala istotne zalezno$ci na réznym poziomie z kazdg z badanych cech (Tabela 29).

Istotng zalezno$¢ (p<0.05) pomiedzy badanym polimorfizmem a jedrnoscia migsa
surowego odnotowano u ras wbp, putawska oraz catej populacji badanych swin. Najwyzsza
warto$cig tego parametru charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne CC rasy wbp
(28.94 £+ 1.320) i heterozygotyczne CT rasy putawskiej (20.49 + 1.871). Analiza calej
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populacji wykazata najwyzszy poziom tej cechy U §win 0 genotypie heterozygotycznym CT
(24.09 £+ 0.884). Najnizsza wartos¢ dla jedrno$ci migsa surowego zostata stwierdzono
u osobnikoéw homozygotycznych TT dla obydwu ras i calej populacji.

Badanie polimorfizmu wykazato istotny wpltyw (p<0.01 i p<0.05) na wytrzymatos¢
migsa surowego. Taka zalezno$¢ potwierdzono Urasy wbp, putawskiej i calej badanej
populacji. W kazdej z tych populacji najwyzsza warto$¢ zauwazono dla $win 0 genotypie
homozygotycznym CC, za$ najnizszg U $win homozygotycznych TT.

Jedrno$¢ migsa gotowanego byla statystycznie powigzana z wariantami ACTN3 u rasy
putawskiej (p<0.01) oraz catej populacji (p<0.05). Swinie 0 genotypie homozygotycznym CC
rasy putawskiej charakteryzowaly si¢ jedrno$cig na najwyzszym poziomie - 74.05 £ 2.691,
za$ te 0 genotypie homozygotycznym TT najnizszym (57.18 + 9.704). Wérdd catej badane;j
populacji §win odnotowano najwyzsza warto$¢ parametru dla heterozygot CT (78.82 £ 1.797),
najnizsza dla homozygot TT (74.49 £ 3.952).

Kolejnym parametrem tekstury migsa gotowanego, ktory istotnie (p<0.01 ip<0.05)
korelowal z polimorfizmem byta wytrzymato§¢. Zauwazono U rasy putawskiej, ze osobniki
homozygotyczne CC mialy najwyzsza warto$¢ tego parametru (171.2+ 7.220) a najnizsza
osobniki homozygotyczne TT (57.18 £+ 9.704). Analiza catej populacji wykazata, ze $winie
0 genotypie homozygotycznym TT cechowatly si¢ najwyzszg warto$cig wytrzymalo$ci migsa
gotowanego (193.8+ 10.43), podczas gdy najnizsza odnotowano U osobnikoéw
homozygotycznych CC (177.8 + 4.080).

Istotng zaleznos$¢ (p<0.01 i p<0.05) pomig¢dzy poszczegdlnym wariantami a twardoscig
| sprezysto$cig migsa zauwazono wsrod rasy putawskiej. Osobniki homozygotyczne CC
charakteryzowaly si¢ najwyzsza twardoscia migsa za$§ homozygotyczne TT najnizsza.
Najwyzsza warto$¢ sprezystosci  zaobserwowano za$ U heterozygot CT, najnizsza
u homozygot TT.

Spojnos¢ migsa wykazata istotne (p<0.05) powigzanie z genotypami uras pbz
| putawska oraz catej populacji badanych swin. U rasy pbz i putawska najwyzszg wartos¢ tego
parametru  zaobserwowano U osobnikdéw  homozygotycznych ~ CC,  anajnizsza
u homozygotycznych TT. Podczas analizy calej populacji $win najwyzsze wartosci dla
spojnosci migsa odnotowano U heterozygot CT (0.639 + 0.005), podczas gdy homozygoty TT
odznaczaty si¢ najnizszym poziomem tego parametru (0.617 = 0.012).

W przypadku rasy putawskiej u osobnikoéw homozygotycznych CC odnotowano
najwyzsze wartosci zujnosci (p<0.05) - 3.272 + 0.276. Osobniki homozygotyczne TT

cechowaly si¢ za$ najnizszg warto$cig tego parametru (2.279 + 0.994). Analiza catej populacji
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badanych $win wykazata, ze najwyzsza wartoscig zujnosci mig¢sa odznaczajg si¢ osobniki

homozygotyczne TT (3.742 + 0.393), a najnizszym homozygotyczne CC (3.298 + 0.154).

Ostatnim parametrem skorelowanym z badanym polimorfizmem jest odbojno$¢ miesa.

Najwyzszymi warto$ciami 0 istotnym poziomie (p<0.05) charakteryzowaty si¢ osobniki

heterozygotyczne CT ras pbz iputawska. Najnizsze wartosci reprezentowaly osobniki

homozygotyczne TT obu ras.

Tabela 29. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP2) na wybrane parametry tekstury
poledwicy wieprzowej (LSM =+ SE)

Parametry Genotyp Wbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=158) (n=171) (n=65) (n=394)
CC 28.94+1.320° | 22.80+1.042 | 2030+ 1.437%° | 23.76 £ 0.760?
Jedrno$é (s) CT 27.06+1.141% | 24.98+1529 | 2049+ 1.871% | 24.09 +0.8842
TT 23.58+2.267° | 24.11+4.167 | 18.66+5.181° | 22.12 + 1.944°
Wytrzymaloé CC 78.55+£3.812% | 6437+3.039 | 57.80+4.527° | 66.19 +2.230~
) CT 72.58 £3.29478 | 6889+ 4460 | 56.64+5895® | 65.88+2.593A
TT 63.93 +6.5478 | 79.78 +12.16 | 54.32+16.32° | 61.95+5.7028
cC 81.16+£2.830 | 78.92+2.076 | 74.05+2.691% | 77.71 + 1.545°
Jedrno$¢ (g) CT 82.92£2.445 | 80.33+£3.047 | 69.45+3.505% | 78.82+1.797°
TT 83.11+4.860 | 77.62+8.303 | 57.18+9.704% | 74.49 +3.952°
Writsvmatose | CC 196.1+7.778 | 189.5+5269 | 171.2+7.220% | 177.8 + 4.080°
yizy CT 202.1+£6.721 | 195.3+7.733 | 167.6+9.402%° | 180.1 + 4.744°
@ TT 200.4+ 1336 | 1935+21.08 | 151.0+26.038¢ | 193.8+ 10.43°
cC 8513+0.561 | 6.776+0.398 | 7.340+ 0.535% | 7.348+0.304
Twardoéé CT 8.546+0.485 | 6.836+0.584 | 6.887+0.697"° | 7.608 + 0.353
TT 8.421 + 0.964 6.90+1.591 | 5.659+1.930% | 7.223+0.777
CC 0.691£0.009 | 0.677+0.006 | 0.679+0.010° | 0.681 « 0.005
Sprezystosé CT 0.709 £ 0.007 | 0.693+0.009 | 0.684+0.013* | 0.696+ 0.005
TT 0.709+0.015 | 0.689+0.024 | 0.646+0.035° | 0.692+0.012
CC 0.631£0.008 | 0.654+0.006 | 0.626+0.009% | 0.633 % 0.005°
Spojnosé CT 0.651£0.007 | 0.634+0.009% | 0.625+0.012% | 0.639 % 0.005°
TT 0.631+0.015 | 0.608+0.024° | 0.597+0.033° | 0.617+0.012°
cC 3.936+£0292 | 2.962+0.195 | 3.272+0276* | 3.298+0.154
Zujnosé CT 4.025+0.253 | 3.072+0.286 | 2.694+0.359% | 3.510+0.178"
TT 4.018+0.502 | 2.780+0.780 | 2.279+0.994° | 3.742 +0.393¢
cC 0.275+0.005 | 0.271+£0.003% | 0.267+0.006® | 0.267 +0.003
Odbojnosé CT 0.280+0.004 | 0.272+0.005% | 0.267+0.0078 | 0.273+0.003
TT 0.275+0.009 | 0.257+0.014° | 0.246+0.021° | 0.264 + 0.007

Warto$ci oznaczone réznymi literami réznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?°) lub
p<0.01 (“B); s - surowe, g - gotowane

5.6.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

Na podstawie analizy zaleznosci polimorfizmu ACTN3 z parametrami tekstury

poledwicy wykazano

istotny zwigzek (p<0.05) zjedrnosciag

I wytrzymato$cia migsa

surowego, jedrnoscig migsa gotowanego oraz spojnoscig U rasy putawskiej i calej populacji

(Tabela 30).
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Wykazano, ze W przypadku jedrnosci migsa surowego, najwyzszg wartos¢
reprezentowaly osobniki homozygotyczne CC rasy putawskiej (22.87 + 1.675), a najnizsza
homozygotyczne AA (18.44 +3.289).

Kolejnym skorelowanym parametrem byla wytrzymato$¢ migsa surowego. U rasy
putawskiej i1 W catej populacji najwyzszymi warto$ciami odznaczaly si¢ osobniki 0 genotypie

homozygotycznym CC, najnizszymi za$ osobniki heterozygotyczne AC.

Tabela 30. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP3) na wybrane parametry tekstury

poledwicy wieprzowej (LSM =+ SE)

Parametry Genotyp Wbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=158) (n=171) (n=65) (n=394)
AA 26.28 + 2.453 2559+2340 | 18.44+3.289% | 22.51+1.550
Jedrno$é (s) AC 2826+ 1.054 | 2495+1.205 | 18.47+1.563% | 23.18+0.767
cC 27.33 + 1.445 2523+1351 | 22.87+1.675° | 24.96+ 0.895
Wtrzvmalodd AA 61.81 +7.103 72.89+6.784 | 53.42+10.42% | 63.87 +4.545°
yuzy AC 76.69+3.053 | 70.43+3.492 | 51.74+4.952% | 63.81+2.250°
() CcC 72.25+4.184 71.68 +3.916 64.51 +£5.306° | 69.09 + 2.625°
AA 78.11 + 5.261 7380+4.692 | 6927+6.470 | 73.29+3.154
Jedrno$é (g) AC 82.26 +2.262 7833+2416 | 73.93+3.075 | 77.72+1.561°
cC 83.79 + 3.099 80.51+2.709 | 69.64+3294 | 78.52+1.821°
Wytrzymalosé AA 193.2 = 14.64 173.8+11.95 163.1+ 17.10 175.9 + 8.380
AC 198.9 + 6.295 187.9 £ 6.155 170.7 £ 8.126 185.9 + 4.147
) cC 195.3 + 8.626 184.8 + 6.902 168.5 + 8.707 182.8 + 4.839
AA 8.362 + 1.045 7.406 +0.913 7303+1.280 | 7.601+0.621
Twardo$é AC 8.606 £ 0.449 6.833+0.470 | 6.219+0.608 7.290 + 0.307
cC 8.404 £ 0.616 7.767+0.527 | 7.212+0.652 7.790 = 0.358
AA 0.702+0.016 | 0.690+0.014 | 0.684+0.023 | 0.693+0.010
Sprezystosé AC 0.701 £0.007 | 0.688+0.007 | 0.677+0.011 0.689 + 0.008
cC 0.704+0.009 | 0.672+0.008 0.681 +0.012 0.684 =+ 0.006
AA 0.633+0.016 | 0.637+£0.014 | 0.604+0.021* | 0.631+0.009
Spojnosé AC 0.638 £0.007 | 0.624+0.007 | 0.626+0.010° | 0.621+0.005
cC 0.649+0.009 | 0.629+0.008 | 0.627+0.011° | 0.626+0.005
AA 3.988 +£0.544 | 3.353+0.448 3.126 + 0.658 3.488 +0.314
Zujnoéé AC 3.932+0.234 | 3.074+0.231 2.819+0.313 3.292 +0.155
ccC 4.101 +0.321 3.366+0.259 | 3.227+0.335 3.555+0.181
AA 0.274+0.010 | 0.275+0.008 0.256 +0.013 0.271 = 0.006
Odbojnosé AC 0277+0.004 | 0.266+0.004 | 0.268 +0.006 0.270 = 0.003
cC 0.280+0.006 | 0.258+0.004 | 0.266 +0.007 0.267 = 0.003

Wartoséci oznaczone réznymi literami roznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (®); s -
surowe, g - gotowane

Analiza jedrno$ci migsa gotowanego wykazala, ze wsrod catej populacji badanych
Swin najwyzszymi wartoSciami tego parametru charakteryzowaly si¢ $winie o genotypie
homozygotycznym CC (78.52 + 1.821), a najnizszymi o genotypie homozygotycznym AA
(73.29 £3.154).
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Badany polimorfizm istotnie wptywal na spdjno$¢ miesa poledwicy u §win rasy
putawskiej. Odnotowano, ze osobniki homozygotyczne CC charakteryzowatly si¢
najwyzszymi warto$ciami tego parametru (0.627 = 0.011), a homozygotyczne AA najnizszymi
(0.604 +0.021).

5.6.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

Badanie zwigzku polimorfizmu SNP4 z parametrami tekstury migsa polgdwicy U swin
wykazaly istotny wplyw na nastepujgce cechy: jedrno$¢ i wytrzymato$¢ migsa surowego oraz
gotowanego i odbojnos¢ (Tabela 31).

U rasy putawskiej oraz catej badanej populacji zauwazono istotny (p<0.05) wptyw na
jedrno$¢ migsa surowego. Najwyzsze wartosci odnotowano U osobnikéw heterozygotycznych
AT, a najnizsze U osobnikow homozygotycznych AA.

Wytrzymato$¢ migsa surowego miata istotne statystyczne powigzanie z genotypami
ACTN3 urasy putawskiej (p<0.01) i calej badanej populacji $win (p<0.05). Najwyzsze
warto$ci wytrzymato$ci migsa zauwazono U osobnikdéw heterozygotycznych AT, najnizsze
U osobnikow homozygotycznych TT.

Parametr jedrnosci migsa gotowanego byt powigzany statystycznie z wariantami SNP4
(p<0.05) urasy pbz iputawskiej. Uobu ras najwyzsze wartoSci odnotowano U $win
0 genotypie heterozygotycznym (93.65 + 4.402 i 74.25 + 3.813). Najnizsze warto$ci U rasy
pbz zauwazono u homozygot TT (78.80 + 3.052), a u rasy putawskiej u homozygot AA (63.13
+ 3.813).

Wytrzymato$¢ migsa gotowanego byla istotnie powigzana z genotypami na poziomie
p<0.05 u rasy putawskiej i p<0.01 u catej badanej populacji $win. Najwyzszymi wartoSciami
W obu grupach charakteryzowaly si¢ $winie 0 genotypie heterozygotycznym AT, najnizszymi
homozygoty TT.

Odbojno$¢ miala istotne (p<0.05) powigzania Z poszczegdlnymi wariantami tylko
urasy pbz. Najwyzszymi warto$ciami odznaczaty si¢ heterozygoty AT (0.280 = 0.007),
najnizszymi homozygoty TT (0.258 £ 0.005).
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Tabela 31. Analiza wplywu wariantow genu ACTN3 (SNP4) na wybrane parametry tekstury
poledwicy wieprzowej (LSM + SE)

Parametry Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=158) (n=171) (n=65) (n=394)
AA 2576+ 1240 | 22.80+1.139% | 19.49+2.002° | 22.54+ 0.836°
Jedrnosé (s) AT 26.94+1.854 | 26.12+2.209° | 23.27+2.002° | 24.67+1.199"
T 2923+ 1.300 | 24.10+1.532% | 20.15+1.790* | 22.69 +0.908?
Wetrgvmalose | AA 77.79+3.564 | 6535+3.334 | 54.93+6275% | 62.51 +2.454°
yuzy AT 75.56+5326 | 67.83+6.466 | 62.42+6.2758 | 68.33+3.519°
() T 7932+3.735 | 67.52+4.483 | 54.91+5.6137 | 62.13 +2.664°
AA 86.79£2.592 | 79.79+2.270° | 63.13+3.813° | 76.16+ 1.706
Jedrnosé (g) AT 85.24+3.874 | 93.65+4.402° | 7425+3.813° | 77.73 +2.446
TT 86.87+2.716 | 78.80+3.052° | 6837+3.411° | 78.98+1.852
Wetrvmatose | AA 206.4+7.040 | 1845+5802 | 1652+ 10.06° | 1759+ 4501~
yuzy AT 207.7+10.52 | 183.6+11.25 | 170.6+10.06° | 187.8 + 6.4548
) TT 214.8+7378 | 186.3+7.800 | 162.7+8.996° | 170.6 + 4.886"
AA 8957+0517 | 7.868+0438 | 6.638+0.765 | 7.452+0.336
Twardosé AT 9269+0.772 | 6.118+0.849 | 6.947+0.765 | 7.481+0.482
TT 9203+0.542 | 6.733+0.589 | 6.678+0.684 | 7.599+0.365
AA 0.683+0.008 | 0.688+0.007 | 0.675+0.014 | 0.683 =0.005
Sprezystosé AT 0.717+0.012 | 0.682+0.013 | 0.686+0.014 | 0.695+0.007
TT 0.716+0.008 | 0.670+0.009 | 0.678+0.012 | 0.689 +0.006
AA 0.631+0.008 | 0.625+0.007 | 0.634+0.013 | 0.628 = 0.005
Spdjnosé AT 0.653+0.012 | 0.629+0.013 | 0.625+0.013 | 0.634+0.007
T 0.646+0.008 | 0.605+0.009 | 0.625+0.011 | 0.625+0.006
AA 3422+0268 | 2471+0216 | 2.929+0391 | 3.309+0.170
Zujno$é AT 4.560+0.400 | 2.872+0418 | 3.116+0391 | 3.546+0.243
TT 4335+0280 | 2.942+0290 | 3.019+0350 | 3.453+0.184
AA 0.272+0.005 | 0.266+0.004 | 0.272+0.008 | 0.269=0.003
Odbojnosé AT 0.282+0.007 | 0.280+0.007° | 0.261+0.008 | 0.272+0.004
TT 0.281+0.005 | 0.258+0.005% | 0.265+0.007 | 0.268+0.003

Wartosci oznaczone réznymi literami rdznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?*) lub
p<0.01 (*®); s - surowe, g - gotowane

5.7. Analiza zwigzku badanych wariantow genu ACTN3 z parametrami tekstury

mie¢s$nia polbloniastego
5.7.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

Analiza polimorfizmu i parametrow tekstury mig$nia potbtoniastego u swin wykazata
istotne statystycznie powigzania dla cech: jedrno$¢ | wytrzymato$¢ migsa surowego oraz
gotowanego, twardos¢ i sprezystosc (Tabela 32).

U rasy wbp i putawskiej oraz calej populacji zauwazono istotne (p<0.01 ip=<0.05)
statystycznie rdznice warto$ci jedrnosci migsa surowego. Najwyzsze wartosci U rasy
pulawskiej zauwazono dla osobnikéw heterozygotycznych CT (24.15 £+ 0.929), natomiast

u rasy wbp i catej populacji dla osobnikoéw homozygotycznych CC (26.04 = 0.733 i24.70 +
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0.473). Najnizszymi warto$ciami U §win rasy wbp, pulawskiej i catej populacji badanych §win

charakteryzowaty si¢ homozygoty TT (22.86 + 1.457,21.75 +2.351 1 23.55 £ 0.976).

Wytrzymato$¢ migsa surowego byta istotnie skorelowana z wariantami ACTN3

u wszystkich badanych ras i catej populacji §win na réznym poziomie istotnosci (p<0.01

I p<0.05). Najwyzszg warto$¢ tego parametru odnotowano U osobnikow heterozygotycznych

CT rasy wbp, pbz i catej populacji $win. U rasy putawskiej najwyzsze wartoséci stwierdzono

u homozygot CC. Najnizsze wartoSci tego parametru stwierdzono U $win 0 genotypie

homozygotycznym TT u wszystkich powyzszych grup.

Tabela 32. Analiza wpltywu wariantow genu ACTN3 (SNP1) na wybrane parametry tekstury
szynki wieprzowej (LSM + SE)

Parametry Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=153) (n=174) (n=67) (n=394)
cC 26.04+0.733% | 24.40+0.668 | 23.32+0.960° | 24.70 +0.473%
Jedrnosé (s) CT 25.80+0.887° | 23.90+0.950 | 24.15+0.929~ | 24.37+0.555°
TT 2286+ 1.457° | 23.33+1.516 | 21.75+2351® | 23.55+0.976
Weitrvmatose | CC 7631 +£2.587% | 72.54+2461% | 69.43+3.083~ | 72.55+ 1.688?
yizy CT 76.74£3.129% | 73.25+3.497% | 68.44+2.985~ | 72.87+ 1.982°
(s) TT 7410 £5.141° | 70.50+5.585° | 63.67+7.5538 | 70.45+ 3.485°
CC 89.72+2.686 | 86.64+2219 | 8529+3.939A | 87.04+ 1.686
Jedrno$é (g) CT 86.30+3.248 | 8538+3.153 | 83.04+3.814° | 84.01+1.981°
TT 83.91+£5338 | 85.11+5.035 | 67.02+9.6508 | 80.12 +3.482°
Weitzvmatose | CC 2156+ 7.069 | 207.0+5.060 | 199.2+8356° | 206.3+ 4.063°
yizy CT 221.7+8550 | 204.1+7.191 | 194.1+8.090 | 206.7 +4.7732
©) TT 2226+ 14.05 | 2104+ 11.48 | 165.2+20.47% | 200.7 + 8.390°
CC 1124+0516° | 9.895+0.469 | 9.844+0.711% | 10.35+0.335
Twardosé CT 10.86 £ 0.625% | 9.359+0.667 | 9.975+0.688% | 10.04+0.394
TT 1046 +1.026° | 10.79+1.065 | 8.777+1.741° | 10.30 = 0.692
cC 0.721+£0.012 | 0.778+0.009 | 0.713+0.014% | 0.713 +0.007
Sprezystosé CT 0.678+0.014 | 0.737+0.012 | 0.703+0.014* | 0.706 = 0.008
TT 0.729+0.023 | 0.745+0.019 | 0.746+0.034° | 0.718+0.014
cC 0.709 £ 0.056 | 0.613+0.008 | 0.617+0.014 | 0.638+0.023
Spojnosé CT 0.681+£0.068 | 0.622+0.011 | 0.628+0.014 | 0.628+0.027
TT 0.649+0.112 | 0.626+0.018 | 0.632+0.035 | 0.632+0.048
cC 5.128+0265 | 4.464+0239 | 4.540+0400 | 4.695+0.173
Zujnosé CT 5.101+0321 | 4.497+0340 | 4.538+0.387 | 4.709+0.204
TT 4.932+0.527 | 4.183+0543 | 4230+0979 | 4.899+0.358
CC 0.269+0.005 | 0.256+0.004 | 0.253+0.007 | 0.259+0.003
Odbojnosé CT 0.268+0.006 | 0.268+0.006 | 0.257+0.007 | 0.262+0.004
TT 0.278+0.010 | 0.260+0.010 | 0.256+0.018 | 0.267+0.007

Wartoéci oznaczone réznymi literami roznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (%) lub
p<0.01 (*B); s - surowe, g — gotowane

Jedrno$¢ migsa gotowanego byta istotnie powigzana z poszczegdlnymi genotypami

urasy putawskiej (p<0.01) icalej badanej populacji (p<0.05). W obydwu grupach.

68




najwyzszymi wartosciami charakteryzowaly si¢ osobniki homozygotyczne CC, a najnizszymi
homozygotyczne TT

Korelacje dla wytrzymatosci migsa gotowanego odnotowano urasy putawskiej
(p<0.01) 1 catej analizowanej populacji §win (p<0.05). Najwyzszg warto$¢ tego parametru
stwierdzono uhomozygot CC rasy putawskiej i heterozygot CT catej badanej populacji.
Najnizszg warto$¢ zaobserwowano u homozygot TT obu badanych grup.

Cechy twardosci 1 sprezystosci mialy istotne (p<0.05) statystycznie powigzania u rasy
putawskiej. Najwyzszg twardoscig (9.975 £+ 0.688) migsa charakteryzowaly si¢ osobniki
heterozygotyczne CT, najnizsza homozygotyczne TT (8.777 + 1.741). Najwyzsza
sprezystoscia mig¢sa odznaczaty si¢ homozygoty TT (0.746 + 0.034), najnizszg heterozygoty
CT (0.703 £0.014).

5.7.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

Istotne powigzania badanego polimorfizmu z cechami tekstury migsnia potbloniastego
odnotowano dla jedrno$ci migsa surowego I gotowanego, wytrzymatosci migsa gotowanego,
sprezystosci, spojnosci i zujnosci (Tabela 33).

Jedrno$¢ migsa surowego miala istotne (p<0.05) statystycznie powiazania
z genotypami u rasy pulawskiej. Najwyzsza jedrnoscig (24.50 £ 1.069) charakteryzowatly sie
heterozygoty CT, a najnizszg homozygoty TT (21.25 £ 3.025).

Jedrnos$¢ migsa gotowanego rdéznita si¢ statystycznie istotnie (p<0.05) u rasy
putawskiej icalej populacji $win. W obu przypadkach najwyzszy poziom tej cechy
zauwazono U homozygot CC, a najnizszy u homozygot TT.

Najwyzsza wytrzymalo$cig (p<0.05) migsa gotowanego U rasy pulawskiej cechowaty
si¢ homozygoty CC (195.8 + 7.361), najnizsza homozygoty TT (188.1 + 26.88).

Zauwazono istotny (p<0.05) wptyw polimorfizmu na sprezystos¢ migsa U rasy whbp.
Najwyzszymi, takimi samymi warto$ciami charakteryzowaly si¢ osobniki 0 genotypie CC
i CT (0.709 £ 0.014 i 0.709 £ 0.012), najnizszymi homozygoty TT (0.694 = 0.022).

Spojnos¢ migsa byla istotnie statystycznie skorelowana z genotypami uras whbp
(p<0.01), putawskiej icatej populacji (p<0.05). Najwyzsza wartos¢ odnotowano dla
heterozygot CT rasy wbp (0.719 + 0.064), homozygot TT rasy putawskiej (0.661 + 0.044)
oraz homozygot CC wsrod catej analizowanej populacji (0.669 + 0.023).
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Najnizszymi warto$ciami charakteryzowaty si¢ homozygoty TT rasy wbp (0.629 +
0.106) i osobniki wszystkich ras (0.626 £ 0.058) oraz heterozygoty CT rasy putawskiej (0.613
+0.016).

Istotne statystycznie réznice (p<0.05) zujnosci migsa W zaleznosci od wariantu
ACTN3 stwierdzono w przypadku analizy catej populacji swin. Najwyzszym warto$ciami
(5.881 + 0.424) odznaczaly si¢ osobniki 0 genotypie TT, anajnizszymi (4.584 + 0.169)
osobniki o genotypie CC.

Tabela 33. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP2) na wybrane parametry tekstury

szynki wieprzowej (LSM + SE)

Parametry | Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=153) (n=174) (n=67) (n=394)

Jedrnoscé (8) ccC 26.15+0.841 | 23.65+0.635 | 23.23+0.828% | 24.27 +0.466

CT 25.21+0.773 25.19£0.919 24.50 + 1.069? 24.79 £ 0.549

1T 25.57 £1.389 23.77£2.552 21.25+3.025° 24.13+1.169

Wytrzymato$¢ CC 79.44 +2.929 75.77 +£2.338 69.48 + 2.649 71.96 + 1.660

(s) CT 72.15 £ 2.693 76.09 + 3.382 71.33 +£3.420 72.30 £ 1.957

1T 80.25 + 4.838 76.06 £ 9.392 70.46 £ 9.674 71.64 £4.165

Jedrnos¢ (g) CC 88.81 +£3.098 85.51+2.110 84.11 + 3.480° 85.98 + 1.662°
CT 89.08 + 2.848 84.02 +3.053 81.56 + 4.4928 85.09 + 1.959°2

TT 89.67+5.116 86.93 + 8.479 76.38 +£12.71° 78.16 £ 4.170°

Wytrzymatos¢ CC 214.2 +8.093 203.5+4.791 195.8 = 7.3612 208.8 + 3.995

(9) CT 214.2 +7.440 209.0 £ 6.930 192.3 + 9.5022 209.9+4.709

T 213.0 + 13.37 207.4+19.25 188.1 + 26.88" 209.2 £ 10.02

Twardo$¢ cC 10.87 £ 0.588 9.403 +0.443 10.42 + 0.605 10.05 £ 0.327

CT 10.65 + 0.540 10.28 + 0.640 8.835+0.782 10.08 £ 0.386

1T 10.55+0.971 13.28 +1.778 9.893 +2.211 10.17 £ 0.822

Sprezystosé cC 0.709 +£0.0142 0.707 + 0.008 0.713£0.012 0.706 £ 0.007

CT 0.709 £ 0.0122 0.702+0.012 0.708 £ 0.016 0.721 +£ 0.008

1T 0.694 + 0.022° 0.703 £ 0.032 0.708 £ 0.045 0.719+0.017

Spojnose CC 0.719 + 0.064* 0.613 +0.007 0.626 +£0.0122 0.669 +0.023?
CT 0.726 £ 0.059* | 0.639+0.011 0.613+£0.016* | 0.671+0.0272

T 0.629 +£0.106% | 0.660 % 0.030 0.661 +£0.044° | 0.626 +0.058"

Zujnosé CC 5.052 £0.301 4.248 +£0.223 4.767 £ 0.341 4.584 +£0.169?
CT 4.889 +0.277 4.885+0.322 4.038 +0.441 4.686 +0.199?

TT 5.062 + 0.498 5.003 £ 0.895 4,998 + 1.247 5.881 4 0.424°

Odbojnosé CC 0.269 £ 0.006 0.254 £ 0.004 0.254 £ 0.006 0.255+0.003

CT 0.273 £0.005 0.269 £ 0.006 0.255 £0.008 0.268 + 0.004

T 0.270 +0.009 0.279+0.017 0.288 +0.023 0.271 £ 0.008

Wartoéci oznaczone réznymi literami roznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (%) lub
p<0.01 (#B); s - surowe, g - gotowane
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5.7.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

Analiza zalezno$ci polimorfizmu SNP3 z wybranymi parametrami tekstury migsa

szynki u $win nie wykazata istotnych korelacji (Tabela 34).

Tabela 34. Analiza wpltywu wariantow genu ACTN3 (SNP3) na wybrane parametry tekstury
szynki wieprzowej (LSM + SE)

Parametry Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=153) (n=174) (n=67) (n=394)

AA 26.10 + 1.583 25.18 £1.444 25.66 £1.979 25.45 £ 0.960
Jedrnos¢ (s) AC 25.74 £ 0.708 24.23 +£0.748 22.98 £0.911 2444 £ 0477
CC 2528 +£0.914 23.69 £0.810 23.82 +£1.008 24.17 £0.545
Wytrzymatosé AA 78.67 £ 5.575 75.45+£5.320 72.70 £ 6.379 75.36 +£3.424
) AC 76.05 +£2.493 72.85 £2.755 67.43 £2.938 72.31+£1.700
CC 75.55+3.219 71.49 +2.982 68.79 + 3.248 71.75+1.945
AA 85.61 £ 5.805 87.10 £ 4.809 93.24 +8.159 86.87 +3.430
Jedrnosé (g) AC 90.50 £2.596 | 85.10+2.491 | 78.87+3.758 | 85.60+1.703
CC 87.81 +3.352 85.49 +2.696 85.02+4.154 85.77 £ 1.948
Wytrzymalosé AA 215.8+15.22 204.0 £ 10.95 212.1+17.44 206.9 + 8.247
AC 222.7 £ 6.805 207.0+5.674 190.2 + 8.031 207.7 £ 4.095
@) CC 212.9 + 8.785 206.9 + 6.141 194.5 + 8.879 204.7 + 4.683
AA 10.85+1.116 10.55 £ 1.008 10.18 £ 1.464 10.56 £ 0.678
Twardo$¢ AC 11.07 £ 0.499 10.40 + 0.522 10.24 £ 0.674 10.56 £ 0.336
CC 10.96 + 0.644 8.958 + 0.565 9.226 + (0.745 9.684 + (0.385
AA 0.731 +£0.024 0.699 +0.018 0.738 £ 0.029 0.679 £0.014
Sprezystos$é AC 0.725+0.011 0.736 £ 0.010 0.718 £0.013 0.720 + 0.007
CC 0.735+0.014 0.710+0.010 0.695+£0.015 0.714 £ 0.008
AA 0.642 +0.121 0.595+0.017 0.639 +£0.029 0.617 £0.047
Spojnosé AC 0.695 £ 0.054 0.629 £ 0.009 0.618+£0.013 0.651 £ 0.024
CC 0.638 £ 0.070 0.625 £ 0.009 0.627 £0.015 0.629 + 0.027
AA 5.011+£0.571 4.434 £0.511 5.031+0.816 4.712 £0.351
Zujnosé AC 5.034 £ 0.255 5.010 £ 0.265 4.754 £ 0.376 4.925+0.174
CC 5.218 £0.330 4.064 = 0.287 4.091+0.416 4.454 £ 0.199
AA 0.274+0.011 0.250+0.010 0.262 +0.015 0.260 £ 0.007
Odbojnosé AC 0.263 + 0.005 0.260 + 0.005 0.255+0.007 0.259 +0.003
CC 0.272 +0.006 0.262 + 0.005 0.255 +0.008 0.263 + 0.004

Wartoéci oznaczone réznymi literami roznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 () lub
p<0.01 (#B); s - surowe, g - gotowane

5.7.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

Badany polimorfizm byt

I wytrzymato$cig surowego oraz gotowanego migsa i odbojnoscia (Tabela 35).

Jedrnos¢

| wytrzymato§¢ migsa

statystycznie

surowego byla

istotnie

powigzany

Z jedrnoscig

istotnie  (p<0.05) powigzana

z genotypami u rasy wbp oraz w catej populacji §win. Najwyzsze wartosci tego parametru

odnotowano dla osobnikow heterozygotycznych AT (26.93 £+ 1.093) rasy wbp co znalazto
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odzwierciedlenie réwniez W catej populacji (28.10 =+ 0.719). Najnizsze wartosci
zaobserwowano u homozygot TT w obu grupach (23.99 + 0.905 i 24.21 + 0.583).

Wytrzymato$¢ na najwyzszym poziomie charakteryzowata heterozygoty AT,
najnizszym poziomem tego parametru charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne AA.

Jedrno$¢ migsa gotowanego byla istotne (p<0.05) zréznicowana U rasy wbp i calej
populacji. Jej najwyzsza warto$cig charakteryzowaty si¢ osobniki heterozygotyczne AT,
a najnizsza homozygoty AA.

Wytrzymato$¢ migsa gotowanego byta istotnie skorelowana urasy wbp (p<0.01)
I wsrdd catej populacji (p<0.05). Najwyzsze wartosci tej cechy zaobserwowano U osobnikow

heterozygotycznych AT, najnizsze zas u homozygot AA.

Tabela 35. Analiza wpltywu wariantow genu ACTN3 (SNP4) na wybrane parametry tekstury
szynki wieprzowej (LSM + SE)

Parametry Genotyp Wbp Pbz Pulawska Cala populacja
tekstury (n=153) (n=174) (n=67) (n=394)
AA 24.67+0.790* | 24.32+0.677 24.62 +1.146 2431+ .510%
Jedrnos¢ (s) AT 26.93 £1.093° 24.75 £1.304 23.11+£1.205 28.10 +.719°
1T 23.99 £+ 0.905° 23.38 +£0.988 23.15+1.011 2421 + .5832
Wytrzymalosé AA 73.15+ 2.777: 73.40 +£2.492 67.86 + 3.689 71.60 £ 1.8182
) AT 82.13 +£3.843 74.70 £4.795 67.13 £3.878 75.36 £2.564
T 76.06 + 3.184% 69.82 £ 3.635 70.03 + 3.253 71.63 £2.0792
AA 87.32+£2.916% 84.76 £2.252 87.36 £4.767 85.23 +1.8228
Jedrnoéé (g) AT 93.52+4.035° | 84.29+4.334 8221+£5.012 | 87.16+2.569°
T 88.29 + 3.342¢° 87.81 +3.285 79.79 £ 4.204 85.67 + 2.0832
Wytrzymalosé AA 210.9+7.572* | 204.8+5.125 198.0 £ 10.04 203.7 £ 4.3772
AT 273.94 10.488 202.4 £ 9.862 189.9+ 10.55 212.3+6.172°
) 1T 215.6 +8.679" | 212.7+7.475 188.8 + 8.852 206.3 £ 5.0052
AA 10.98 £ 0.559 10.10 £ 0.477 8.76 £ 0.801 10.60 £ 0.360
Twardo$¢ AT 11.74 £0.774 9.727+0.918 8.974 +£0.842 10.31 £0.508
1T 10.55+0.641 9.364 + 0.696 8.921 +0.706 9.674 +0.412
AA 0.720+£0.013 0.720 £ 0.009 0.725 £0.017 0.719 £0.007
Sprezystosé AT 0.710 £ 0.018 0.726 £ 0.017 0.718 £0.018 0.718 £0.010
1T 0.688 £0.015 0.721£0.013 0.695 £0.015 0.702 + 0.008
AA 0.628 £0.061 0.625 £ 0.008 0.635+0.017 0.625 +0.025
Spojnosé AT 0.638 £ 0.084 0.626 £ 0.015 0.619+0.018 0.625 +0.035
T 0.649 +0.070 0.616+0.012 0.618 +£0.015 0.667 £ 0.029
AA 5.095 £0.285 4,705+ 0.243 4.516+0.453 4931 £0.186
Zujnosé AT 5.012 £0.395 4.560 = 0.468 4.260+0.476 4.891 £0.262
1T 4.934 +0.327 4.239 £+ 0.355 3.918 £ 0.399 4334+0.213
AA 0.265 +0.005* | 0.263 +0.005 0.262 +0.009 0.263 £+ 0.004
Odbojnosé AT 0.281 + 0.008° 0.262 £ 0.009 0.259 £ 0.009 0.264 + 0.005
T 0.267 £0.006* | 0.252+0.007 0.249 + 0.008 0.256 + 0.004

Wartoéci oznaczone réznymi literami roznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (%) lub
p<0.01 (*®); s - surowe, g - gotowane
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Ostatnim parametrem istotnie (p<0.05) powigzanym z badanym polimorfizmem byta
odbojnos¢ u swin rasy wbp, ktorej najwyzsza warto$¢ (0.281 £+ 0.008) odnotowano dla

genotypu AT, a najnizszg (0.265 £ 0.005) reprezentowaty homozygoty AA.

5.8. Analiza zwigzku badanych wariantow genu ACTN3 z parametrami skladu

wlokien mi¢sniowych u swin
5.8.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

Analiza zwigzku migdzy badanym polimorfizmem a sktadem procentowym i $rednicg
wiokien migsniowych wykazala istotne zaleznosci z parametrami PRI, PRIIB, FI oraz FIIB
(Tabela 36).

Polimorfizm miat wptyw na PRI na ré6znym poziomie istotnosci (p<0.01 i p<0.05)
uras wbp iputawska oraz w calej badanej populacji $win. Wérdd rasy putawskiej i catej
populacji $win najwyzszg warto$¢ parametru odnotowano dla osobnikow 0 genotypie CC
(11.58 = 0.653 1 12.41 £ 0.378), natomiast U rasy wbp najwyzszg warto$cig odznaczaly si¢
$winie 0 genotypie CT (12.75 + 0.675). Najnizsze warto$ci PRI odnotowano wsrod kazdej
Z grup u osobnikéw homozygotycznych TT.

Tabela 36. Analiza wptywu wariantow genu ACTN3 (SNP1) na wybrane parametry wiokien
mig$niowych (LSM + SE)

Pjv:?irlz]ii:y Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
C (n=137) (n=99) (n=92) (n=328)
mi¢sniowych
CC 12.67 £ 0.595° 13.07 £0.703 11.58 £0.6532 12.41 £0.378~
PRI CT 12.75+£0.6752 12.51 £0.727 11.02 £0.5972 12.11 £0.387~
TT 11.36+1.148° 12.52 +1.705 8.338 + 2.066" 10.99 + 0.8608
CcC 17.89 +£0.814 17.23 £ 0.653 15.01 £0.744 16.75+0.451
PRIIA CT 18.30 £ 0.923 17.13 £0.675 16.21 £0.679 17.23 £ 0.461
TT 16.65+ 1.570 18.20 + 1.583 1531 +£2.353 16.37 £ 1.025
CcC 69.43 +1.331° 69.69 + 0.992 73.41 £1.0412 70.92 + 0.7092
PRIIB CT 67.03 £ 1.5112 70.36 £ 1.025 72.77 £0.9502 69.99 + (0.7252
TT 71.99 + 2.568° 69.28 + 2.404 76.35 +3.291° 72.86 + 1.612°
CcC 57.73 £ 1.1402 59.00+1.116 59.36 + 1.580” 58.66+0.7352
FI CT 58.45 +1.2942 58.77+1.154 59.61 + 1.443A 58.96 £0.7522
TT 56.83+£2.199° | 59.48+2.705 | 54.42+£4.997% | 57.59+1.671°
CcC 60.84 + 1.251 60.47 +1.402 60.32 +1.504 60.51 +£0.802
FIIA CT 60.09 + 1.420 60.90 + 1.449 58.90 + 1.373 59.95 +£0.821
1T 58.86 +2.414 62.27 +3.398 51.19 +4.755 58.53 +1.823
CcC 76.63 £ 1.636" 77.11 + 1.406" 76.24 + 1.600” 76.61 £ 0.930~
FIIB CT 76.38 £ 1.857° 76.74 £ 1.4547 75.09 + 1.4607 76.07 £ 0.952A
1T 72.22+3.1568 | 7222+3.409® | 68.46+5.059% | 71.68+2.116°

Wartoéci oznaczone réznymi literami réznig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (%) lub

p<0.01 ("8)
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PRIIB istotnie (p<0.05) korelowato z wariantami ACTN3 u ras wbp i putawskiej oraz
calej badanej populacji $win. Najwyzsze wartosci zauwazono u homozygot TT dla kazdej
powyzszej grupy. Najnizszymi wartosciami PRIIB charakteryzowaly si¢ heterozygoty CT.

Kolejng istotng (p<0.01 i p<0.05) zalezno$¢ wykazano dla parametru FI u rasy whbp,
pulawskiej 1catej badanej populacji. Najwyzsza jego warto$¢ zanotowano u osobnikéw
heterozygotycznych CT dla kazdej z grupy, za$ najnizsza u homozygotycznych TT.

Ostatnim istotnie (p<0.01) korelujgcym parametrem by} FIIB u kazdej z badanej ras
(wbp, pbz, pulawska) oraz w catej badanej populacji $win. Najwyzszg wartoscig tego
parametru charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne CC, najnizszymi warto$ciami

odznaczatly si¢ zwierzgta o genotypie homozygotycznym TT.

5.8.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

W odniesieniu  do analizowanego polimorfizmu  u osobnikow rasy pbz
zidentyfikowano tylko dwa genotypy: homozygotyczny CC oraz heterozygotyczny CT. U ras
whbp i putawska zaobserwowano obecnos¢ 3 genotypow (Tabela 37).

Badany polimorfizm istotnie wptywat na FI u rasy wbp (p <0,05), u rasy putawskiej
(p<0.01) oraz u osobnikdw wszystkich ras analizowanych facznie (p<0.05). Najwyzsze
wartos$ci dla kazdej z tych grup odnotowano u zwierzat 0 genotypie homozygotycznym CC,
najnizsze za$ u homozygot TT.

Wykazano rowniez istotny (p<0.05) zwigzek badanego polimorfizmu z FIIA u rasy
wbp i catej analizowanej populacji $win. Swinie rasy wbp 0 genotypie CC odznaczaly sie
najwyzszg wartoscig tego parametru (60.83 + 1.446), co znalazto réwniez potwierdzenie przy
analizie calej badanej populacji $swin (60.58 =+ 0.758). Najnizszymi wartoSciami
charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne TT ws$rod obu tych grup (58.42 + 2.087
i 58.32 + 1.958).

Ostatnim parametrem, ktory wykazat istotng (p<0.05) zalezno$¢ statyczna byt FIIB
urasy wbp, putawska iwsrod calej badanej populacji §win. Najwyzsze wartoSci tego
parametru odnotowano u osobnikéw homozygotycznych CC (wbp i cata populacja) oraz
heterozygotycznych CT (putawska). Najnizszymi wartosciami FIIB wsrod kazdej z grup

charakteryzowaty si¢ osobniki homozygotyczne TT.
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Tabela 37. Analiza wplywu wariantow genu ACTN3 (SNP2) na wybrane parametry witokien

mieg$niowych (LSM = SE)

Pjv:?irl?ii:y Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
. (n=137) (n=99) (n=92) (n=328)
mieSniowych
cC 13.10 £ 0.683 12.68 £ 0.605 10.98 £ 0.556 12.23 +0.359
PRI CT 11.69 £ 0.608 12.94 + 0.801 10.63 +0.736 11.92+0.414
1T 13.53 £0.985 - 9.680 +2.081 12.83 +0.926
cC 18.91 +0.936 17.41 £0.562 15.52 £0.633 17.25+0.426
PRITIA CT 16.96 + 0.834 17.01 £0.743 15.79 £ 0.838 16.44 + 0.493
1T 18.17+1.351 - 16.28 +2.370 17.22+1.100
CcC 67.98 + 1.554 69.91 + 0.854 73.50 + 0.883 70.49 + 0.673
PRIIB CT 69.76 + 1.385 70.05+1.129 72.58 £ 1.168 70.99 + 0.778
1T 68.30 + 2.243 - 74.04 + 3.304 70.33 £ 1.739
cC 58.79 £ 1.3182 59.45+0.956 60.89 + 1.3024 59.72 + 0.690?
Fl CT 57.51+1.174? 58.05+ 1.264 57.57+ 1.772~ 57.75 £ 0.7982
1T 56.18 + 1.902° - 50.77 + 4.8718 56.32 +1.783
cC 60.83 + 1.446° 61.25+1.204 59.63 £ 1.292 60.58 £ 0.7582
FIA CT 60.59 + 1.2882 60.02 + 1.592 59.33+1.710 59.75 £ 0.876°
1T 58.42 +2.087° - 57.65 + 4.836 58.32 + 1.958
CC 76.53 +1.9022 76.49 +1.220 76.18 £ 1.3572 76.39 + 0.885?
FIIB CT 76.11 + 1.6942 76.66 = 1.613 76.93 £ 1.7952 75.65 +1.0232
TT 73.35 +2.745° - 72.21+£5.078" | 74.30 +2.287"

Wartosci oznaczone réznymi literami r6znig si¢ od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?%)
5.8.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

Wykazano istotny zwigzek badanego polimorfizmu u rasy putawskiej z parametrami
takimi jak: PRI, PRIIB, FI oraz FIIB (p<0,05) (Tabela 38).

PRI mialo najwyzsza wartos¢ (13.58 + 1.448) u $win 0 genotypie AA, a najnizszg
(10.51 £ 0.632) u homozygot CC.

Najwyzsza wartos¢ PRIIB charakteryzowala osobniki homozygotyczne AA (73.57 +
2.322), a najnizsza homozygotyczne CC (70.74 + 1.013).

FI poza rasg putawskg mialo istotne statystycznie (p<0,05) powigzanie z genotypami
ACTN3 urasy pbz.
heterozygotycznych CA (rasa pbz) i homozygotycznych CC (rasa putawska). Najnizsze

Najwyzszy poziom tego parametru zauwazono U osobnikow
wartosci odnotowano dla osobnikow homozygotycznych CC (rasa pbz) i heterozygotycznych
CA (rasa putawska).

Dla rasy pulawskiej ostatnim skorelowanym parametrem z badanym polimorfizmem
byl FIIB. Zauwazono najwyzsze jego wartosci U osobnikéw homozygotycznych CC (78.30 +
1.503), a najnizsze u heterozygotycznych AC (74.07 + 1.503).
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Istotng zalezno$¢ zauwazono rowniez dla parametru FIIA urasy pbz (p<0.05).
Najwyzszymi warto$ciami charakteryzowaly si¢ zwierzeta 0 genotypie AC (62.94 + 1.378),
a najnizszymi 0 genotypie CC (58.15 £ 1.459).

Tabela 38. Analiza wplywu wariantow genu ACTN3 (SNP3) na wybrane parametry wtokien
mieg$niowych (LSM = SE)

Pilv:?irlz]ii:‘y Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
. (n=137) (n=99) (n=92) (n=328)
mieSniowych

AA 12.66 +£1.223 13.29 +£1.393 13.58 +£1.448? 12.93 £0.778

PRI AC 12.52 £0.550 12.61 £0.712 11.33 £ 0.6322 12.15+0.367
CC 12.50 £ 0.755 12.82 +£0.754 10.51 + 0.632° 11.94+0.416

AA 18.62 £ 1.653 17.07 £1.292 15.85+1.676 17.22 £ 0.923

PRIIA AC 17.09 £ 0.744 16.99 + 0.660 15.50 £0.732 16.42 + 0.436
CC 19.10 +1.020 17.64 +0.699 15.75 +£0.732 17.50 £0.493

AA 68.71 £2.755 69.65 + 1.962 73.57 +£2.322° 69.92 +1.461

PRIIB AC 69.13 +£1.240 70.41 +£1.002 73.17+1.0132 70.92 + 0.690
CC 68.40 + 1.700 69.54 +1.062 70.74 + 1.013° 70.56 + 0.781

AA 59.40 +£2.328 59.11 £2.108? 59.62 +£3.4132 59.50 £ 1.508

Fl AC 57.28 £1.048 61.19+£1.077° 59.42 + 1.4902 58.31+£0.712
CC 58.44 +1.437 56.36 + 1.140° 62.10 + 1.490° 58.99 + 0.806

AA 59.09 +2.563 61.65 £2.697° 58.27 +3.395 59.65 +1.648

FIA AC 60.38+1.154 62.94 £ 1.3782 57.94 £ 1.482 60.42 +0.778
CC 60.60 + 1.582 58.15 + 1.459° 60.59 +1.482 59.80 + 0.881

AA 75.60 £ 3.367 75.25+2.760 74.99 + 3.4442 75.71 £1.924

FIIB AC 76.26 £ 1.515 76.45+1.410 74.07 £ 1.5032 75.79 £ 0.908
CC 75.52 £2.078 74.80 + 1.493 78.30 + 1.503° 76.22 +£1.028

Wartosci oznaczone réznymi literami roznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (*)
5.8.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

Istotne zalezno$ci pomiedzy polimorfizmem i badanymi parametrami odnotowano dla:
PRIIA (wbp, putawska, cala populacja), FI (wbp, putawska, cata populacja), FIIA (pbz,
putawska, cata populacja) i FIIB (wbp, pbz, putawska, cata populacja) (Tabela 39).

Uras wbp ipulawska najwyzsze wartosci PRIIA wykazano dla osobnikéw
heterozygotycznych AT. Potwierdzilo si¢ to rowniez W calej badanej populacji $win.
Najnizsze wartosci W kazdej z grup stwierdzono u osobnikow homozygotycznych AA
(p<0.05).

FI miato istotne statystycznie powigzania Urasy wbp (p<0.05), putawskiej (p<0.01)
oraz caltej badanej populacji $win (p<0.05). We wszystkich tych grupach najwyzsza warto$¢
FI odnotowano dla osobnikéw heterozygotycznych AT, najnizszg za$ u homozygot TT (wbp

i cata populacji) oraz homozygot AA (putawska).
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Kolejnym istotnie statystycznie powigzanym z genotypami ACTN3 parametrem byt

FIIA. Najwyzszymi warto$§ciami W kazdej ztych grup charakteryzowaly si¢ osobniki

heterozygotyczne AT. Najnizszg warto$¢ odnotowano u homozygot TT (pbz) i homozygot AA

(putawska i cata populacja) (p<0.05 lub p<0.01).

Ostatnim parametrem o istotnym statystycznie znaczeniu byt FIIB. Istotno$ci roznic

u ras wbp i pbz odnotowano na poziomie p<0.05, natomiast U rasy putawskiej i catej populacji

na poziomie p<0.01. Najwyzszymi wartosciami FIIB w kazdej z grup odznaczaly si¢

zwierzeta 0 genotypie AT. Najnizsze wartosci zauwazono U homozygot AA (wbp, putawska

I cata populacja) i homozygot TT (pbz).

Tabela 39. Analiza wpltywu wariantow genu ACTN3 (SNP4) na wybrane parametry wtokien

migsniowych (LSM + SE)
Pi‘v:?irlz]ii:y Genotyp Whbp Pbz Pulawska Cala populacja
C (n=137) (n=99) (n=92) (n=328)
mi¢sniowych
AA 12.58 £ 0.616 12.21 £0.701 11.58£0.788 12.07 £0.407
PRI AT 12.86 +0.923 15.44 +£1.257 10.65+0.788 12.62 £0.561
1T 12.26 +0.720 12.48 £ 0.744 11.21+0.695 11.97 £0.422
AA 16.78 = 0.8282 16.85 + 0.666 15.24 +0.895% 16.30 &= 0.4822
PRIIA AT 19.90 + 1.242° 17.77 £1.195 16.84 + 0.895° 17.94 + 0.664°
1T 18.17 £ 0.969? 17.56 = 0.707 15.34 +0.7892 17.07 + 0.499?
AA 69.05+1.385 70.94 + 0.994 72.57 +1.249 70.97 +0.763
PRIIB AT 67.25+2.077 67.79 £1.782 73.51 £1.249 69.50 £ 1.051
1T 69.57 £ 1.620 69.96 £ 1.055 73.46 £1.102 71.02 £0.790
AA 57.73 £1.175° 58.30+1.140 56.76 = 1.766" 58.06 = 0.7812
Fl AT 58.94 + 1.763° 59.38 £2.044 64.75 £ 1.7668 61.25+1.077°
1T 57.46 + 1.375% 58.17£1.210 57.02 + 1.558~ 57.94 +0.8102
AA 60.29 +£1.293 60.15+1.431% | 56.40+1.733~ 59.26 £ 0.8572
FIIA AT 60.04 = 1.939 63.10 £2.565" | 63.77+1.7338 62.13 +1.181°
1T 60.46 +1.513 60.08 +£1.517% | 57.77 +1.528* 59.82 +0.888?
AA 74.83 £ 1.689? 76.72 £ 1.445% | 72.62+1.827% | 74.87+1.001*
FIIB AT 78.50+£2.533* | 7836+2590° | 80.21+1.827% | 78.12+1.379°
TT 75.78 £ 1.976° 75.73+£1.532% | 73.68+1.611" | 75.86+1.037*

Warto$ci oznaczone réznymi literami réznig sie od siebie statystycznie istotnie na poziomie p<0.05 (?°) lub

p<0.01 (*B)
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6. Dyskusja

Zywienie od zawsze bylo jednym z najistotniejszych aspektow zZycia cztowieka.
Zdawano sobie sprawe, ze wazna jest nie tylko ilos¢, ale rowniez jako$¢ pozywienia. Na
przestrzeni ostatnich lat obserwuje si¢ duze zmiany W wyborach zywieniowych
spoteczenstwa. CzeSciej analizowany jest sktad produktu isi¢gga sie¢ po artykuly
niskotluszczowe czy niskocukrowe. Odpowiednie zbilansowanie diety wymaga wiedzy,
motywacji oraz umiej¢tnosci, co ma przelozenie na zapobieganie chorobom czy zahamowanie
przyrostu masy ciata.

Migso W diecie czlowieka jest wartosciowym i trudnym do zastgpienia zrodtem wielu
sktadnikow pokarmowych. Zawiera ono duzo wysokowartosciowego bialtka, posiadajacego
komplet aminokwasoéw egzogennych, niezbednych do syntezy bialek ustrojowych.
W tkankach mig¢$niowych zwierzat rzeznych biatka sg gtdéwnym sktadnikiem i stanowig okoto
15 — 24% masy. Miegso bogate jest W sktadniki mineralne, takie jak selen, cynk czy
szczegolnie dobrze przyswajalne zelazo hemowe. Jest tez waznym zrédlem witamin, gldwnie
z grupy B, wtym witaminy B12, pokrywajac okoto 70% dziennego zapotrzebowania na t¢
witaming. Wieprzowina jako najczgsciej wybierane migso czerwone W Polsce jest takze
cennym zrodlem witaminy E. Zawarto$¢ witaminy D w migsie wplywa z kolei korzystnie na
metabolizm kos$ci, co dziata ochronnie przeciw krzywicy i osteomalacji (Blicharski i in.
2015). Ograniczenie spozycia migsa moze prowadzi¢ do niedoboréw wyzej wspomnianych
substancji, czego konsekwencjag mogg by¢ zaburzenia immunologiczne i niedokrwisto$é.
Sktadniki te mogg by¢ co prawda dostarczone do organizmu réwniez wraz Z innymi
produktami, jednak nalezy mie¢ na uwadze zachowanie ich wiasciwego bilansu i stopnia
przyswajalnosci. Dla przyktadu przyswajalnos¢ zelaza hemowego wynosi okoto 20-30%,
natomiast nichemowego (ktorego zrodtem sg produkty roslinne) jedynie okolo 1-8%
(Krzecio-Nieczyporuk, 2016).

Wykazano, iz wieprzowina jest naturalnym Zrédlem inhibitora konwertazy
angiotensyny (ACE 1), ktory jest bioaktywnym peptydem hamujacym aktywno$¢ enzymu
przeksztatcajacego angiotensyne | w angiotensyne II, co skutkuje obnizaniem ci$nienia
tetniczego (Arihara iin. 2001). Wieprzowina w poréwnaniu z migsem wotowym
charakteryzuje si¢ lepszym profilem kwaséw ttuszczowych, a mianowicie wyzsza zawartoscia
wielonienasyconych kwaséw PUFA (tzw. ,,dobrego” tluszczu) i nizsza zawartosciag kwasow
nasyconych — SFA (tzw. ,,ztego” tluszczu), co w konsekwencji daje korzystniejsza proporcje

kwaséow PUFA/SFA. W porownaniu z migsem drobiowym, wieprzowina charakteryzuje si¢
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znacznie lepszg proporcja kwaséw omega-6 i omega-3, pomimo nizszej catkowitej zawartosci
PUFA. Migso wieprzowe rowniez analizowane jest pod katem polimorfizmu gendéw, ktorych
produkty biatkowe majg istotne znaczenie dla jego wlasciwosci prozdrowotnych (Blicharski
i in. 2015).

Prawidlowo zbilansowana dieta powinna uwzglednia¢ chude migso czerwone, ze
wzgledu na jego wysoka warto$¢ odzywcza, wartosci prozdrowotne i walory smakowe. Taka
dieta posiada pozytywny wplyw na funkcjonowanie organizmu i zdrowie czlowieka.
Rezygnacja z konsumpcji migsa sktadnia do konieczno$ci poszukiwania innych Zzrodet
zawartych w nim aminokwaséw egzogennych, witamin i sktadnikow mineralnych. Nalezy
jednak mie¢ na uwadze, ze nadmierna konsumpcja migsa czerwonego, W szczegolnosci
przetworzonego, moze by¢, tuz obok innych czynnikdw zwigzanych ze stylem zycia,
przyczyng rozwoju wielu stanow chorobowych.

Ze wzgledu na coraz wigkszg swiadomosé podloza chorob bedgcych nastepstwem
nieprawidlowej diety poszukiwana jest zywnos$¢ funkcjonalna, charakteryzujaca sie
pozytywnym wplywem na zdrowie czlowieka. Konsumenci poszukuja migsa nie tylko
0 nizszym stopniu ottuszczenia, ale rowniez 0 wysokiej zawartosci odzywczej. Wybory te s3
podyktowane troskg O racjonalne, zdrowe odzywianie jak irowniez 0 dobrostan zwierzat
i ochrong $rodowiska naturalnego. Dynamiczny rozwoj rolnictwa, handlu ipopytu na
surowiec migsny sklania hodowcow do poszukiwania metod poprawy jego jakosci
(Czarniecka-Skubina i in. 2007). Najnowsze doniesienia naukowe mowia, iz migso moze by¢
rozpatrywane jako zywno$¢ funkcjonalna, ze wzgledu na zawarto$¢ specyficznych,
biologicznie czynnych sktadnikow. Do takich bioaktywnych komponentoéw zaliczamy:
sprzgzony kwas linolowy (CLA), anseryng, karnozyng, glutation, L-karnityne, tauryne,
koenzym Q, kreatyne, choling, kwas liponowy i orotowy (Kotodziej-Skalska i in. 2016).

Za pomocg technik genetyki molekularnej w niniejszej pracy doktorskiej wykryto
i 0znaczono polimorfizm zlokalizowany w 1. i 2. eksonie, w obrebie regionu nieulegajgcego
translacji (5’UTR) iczesci kodujgcej genu ACTN3 u swin. Zastosowane metody byty
skuteczne w identyfikacji i okresleniu wariantow genu ACTN3. Przedstawiona problematyka
badawcza dotyczy zagadnien nowatorskich. Proba identyfikacji polimorfizméw w genie
kodujacym $winskie biatko a-aktyning 3 1iich powigzanie z cechami uzytkowymi $Swin
(tucznymi i rzeznymi), wybranymi parametrami jakosci migsa, tekstury migsnia najdtuzszego
grzbietu i mig$nia potbloniastego oraz sktadem wiokien migsniowych zostata podjeta po raz

pierwszy. W przysztosci okre§lone zaleznosci pomiedzy poszczegolnymi genotypami ACTN3
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a cechami jakosci migsa moga umozliwi¢ selekcj¢ zwierzat 0 interesujacym wariancie
genetycznym, w celu poprawy parametréw jako$ci migsa.

Dotychczas badania genu ACTN3 nie obejmowaty identyfikacji pojedynczych mutacji
oraz ich asocjacji z cechami fenotypowymi i produkcyjnymi swin. Zgodnie z danymi w bazie
Ensembl (stan na dzien 08.11.2023, Sscrofall.l, GCA_000003025.6), gen ACTN3 posiada
4 transkrypty (warianty splicingowe). Wariant brany pod uwage w niniejszych badaniach
zbudowany jest si¢ z 22 eksondéw i zidentyfikowano w nim 649 polimorfizméw. W bazie
zaraportowano 2 polimorfizmy zlokalizowane w regionie 3> UTR, 1 polimorfizm zmiany
sensu, 39 zmiany synonimiczne, 14 polimorfizmy w regionach splicingowych, 162
w regionach ponizej genu (downstream) i122 w regionach powyzej genu (upstream)
a zdecydowana wigkszo$¢, bo az 309 to warianty intronowi.

W literaturze brakuje informacji dotyczacych detekcji ianalizy wariantow genu
ACTNS3 u $win metodami genetyki molekularnej. W niniejszej dysertacji wykryto i okreslono
zmiany polimorficzne o potencjalnym wptywie na funkcje powstajgcego biatka ACTN3

I przeprowadzono analize¢ ich asocjacji z cechami produkcyjnymi $win roznych ras.

6.1. Polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1)

W analizowanej populacji polimorfizm w pozycji 2:5874008 (SNP1) w istotny sposob
wplynal na cechy tuczne $win, takie jak: przyrost dzienny w tescie, przyrost zyciowy, wiek
uboju oraz dtugo$¢ tuczu kontrolnego. Korelacje dla ktorych zauwazono powtarzalno$¢ wsrod
ras dotyczyty przyrostow dziennych w tescie oraz dtugosci tuczu kontrolnego.

Dla kazdej z ras i podczas analizy calej populacji zauwazono, ze osobniki 0 genotypie
homozygotycznym CC odznaczaly si¢ najdtuzszym tuczem kontrolnym, za$ najkrotszym
osobniki homozygotyczne TT. Moze to sugerowaé, ze bardziej korzystna bedzie hodowla
$win 0 genotypie TT, poniewaz osiagaja one docelowa wage W krotszym czasie niz §winie
0 genotypie CC czy CT.

Drugg zalezno$cig wartg uwagi jest korelacja pomigdzy SNP1 a przyrostem dziennym.
U swin rasy wbp ipbz odnotowano najwyzsza warto$¢ tego parametru O osobnikOw
homozygotycznych TT, ktory wynosit odpowiednio 919 1940 g/dzien. Najnizsze przyrosty
odnotowano dla §win heterozygotycznych rasy wbp (880 g/dzien) i homozygotycznych CC
rasy pbz (897 g/dzien). Przy analizie calej populacji najwyzszym przyrostem
charakteryzowaty sie Swinie 0 genotypie TT, a najnizszym 0 genotypie CC.

Powyzsze analizy wykazuja, ze bardziej korzystne dla hodowcoéw bedzie

utrzymywanie $win 0 genotypie TT. Swinie te charakteryzuja sie bowiem szybszym
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przyrostem masy ciala w krotszym czasie niz $winie 0 genotypie CT i1 CC. Utrzymanie
w produkcji  osobnikow 0 genotypie homozygotycznym CC moze okazaé si¢ najmniej
ekonomiczne dla hodowcow.

Badanie wykazaly rowniez istotne powigzanic SNP1 z cechami rzeznymi takimi jak:
masa poledwicy, masa polgdwicy bez skory i stoniny, $rednia grubos¢ stoniny z 5 pomiarow,
wysokos¢ oka poledwicy, zawarto§¢ migsa Wtuszy oraz masa migsa wyrebow
podstawowych. Nie zaobserwowano jednak takich samych zaleznosci dla wszystkich ras calej
badanej populacji.

Analizowany polimorfizm byt istotnie skorelowany rowniez z cechami jako$ci migsa,
a mianowicie z zawarto$cig thuszczu srédmigsniowego — IMF, wodochtonnoscia, barwg migsa
(L*), odczynem ph45 migénia najdtuzszego grzbietu i migSnia potbloniastego. Najbardziej
znaczacg zalezno$¢ odnotowano pomigdzy wariantami SNP1 i zawartoscig tluszczu
srodmigsniowego. Odnotowano, ze najnizsza warto$¢ tego parametru wystepuje U homozygot
TT wszystkich ras oraz w calej badanej populacji. Najwyzszg warto$cig charakteryzowaly sie
osobniki heterozygotyczne CT wsréd ras wbp oraz pbz (1.239 % 11.262 %)
i homozygotyczne CC urasy putawskiej iw calej populacji badanych $win, co moze
sugerowa¢ dodatnig korelacje wysokiego poziomu tluszczu Srodmie$niowego z allelem C.
Allel Tmoze natomiast odpowiada¢ za nizsze wartosci IMF. Poziom thluszczu
sroédmigsniowego stanowi niebagatelne znaczenie dla jako$ci migsa. Dla osiggnigcia
optymalnej jako$ci sensorycznej migsa poziom IMF powinien si¢ waha¢ w przedziale 2-3%
(Wood iin. 1999). Wyniki analizy mogg pomoc W doborze zwierzat 0 wyzszym poziomie
thuszczu $rédmigsniowego, co przetozy si¢ na wyzsze walory smakowe miesa. Powyzszy
wynik analizy ma bardzo istotne znaczenie dla hodowli §win ze wzglgdu na brak mozliwosci
oszacowania zawartosci IMF na Zywym zwierzeciu, a nastgpnie stosowania tego wskaznika
podczas selekcji. Podczas proby oceny zawarto$ci tlhuszezu $rédmig$niowego na zywym
zwierzeciu za pomocg ultrasonografii, uzyta metoda okazala si¢ malo dokladna
a zastosowanie tomografii komputerowej zbyt kosztowne. Ztego wzgledu najbardziej
skuteczne w tym zakresie wydaja si¢ by¢ metody oparte na analizie genetycznej (Mitka i in.
2016). Dotychczasowe badania dotyczace poziomu IMF us$win wykazaly, iz cechy
otluszczenia sg warunkowane poligenowo. Rezultaty badan naukowych wskazujg, ze loci
cech ilosciowych (QTLe) dla IMF sa zlokalizowane na kilku chromosomach: 1, 2, 4, 5, 6, 7,
12, 13, 14 i18 (Switonski iin., 2003). Wiele genéow zostato zidentyfikowanych jako
majacych zwigzek z poziomem IMF, jednak znaczna wigkszo$¢ badaczy skupita si¢ przede

wszystkim na genach z grupy FABP (ang. Fatty Acid Binding Protein), czyli kodujacych
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biatka wigzace kwasy tluszczowe. Badania nad markerami genetycznymi dla poziomu IMF
zainicjowali Gerbens i in. (1997). Zasugerowali, iz gen H-FABP (ang. Heart-type Fatty Acid
Binding Protein) ijego warianty moga odpowiada¢ za wystepowanie réznic wartoSci tej
cechy. Badania prowadzone w ostatnich latach, majgce na celu poszukiwanie markerow
zawartosci IMF wykazaty duza liczbe genow zaangazowanych w warunkowanie cech
zwigzanych z otluszczeniem U $win. Wytypowane geny, ktore byly badane w aspekcie
zawartosci IMF to miedzy innymi ACSL4, ANGPTL4, ANK1, ATP5B, DIO3, FABP3, FABP4,
HMGCR, LEPR, MYPN iPIK3C3 (Mitka iin. 2016). Analizowany w niniejszej pracy
polimorfizm SNP1 wgenie ACTN3 posiada potencjal wykorzystania go jako marker
selekcyjny zawartosci thuszczu $rédmigsniowego.

Badania wykazaty rowniez istotny wplyw polimorfizmu na cechy tekstury mig$nia
najdtuzszego grzbietu: jedrnosci i wytrzymatosci migsa surowego, jedrnosci | wytrzymato$ci
migsa gotowanego, twardos$ci, zujnosci oraz odbojnosci. Wyniki te byty jednak zréznicowane
wsrod kazdej z analizowanych ras. Zgodng ws$rdod ras tendencje odnotowano tylko
w przypadku wytrzymatosci i jedrnosci szynki surowej. U wszystkich badanych ras
najwyzsze wartosci tego parametru odnotowano dla genotypow CC i CT, za$ najnizsze dla
genotypu TT. Takg samg zalezno$¢ potwierdzono przy analizie calej populacji zwierzat.

Dla konsumentéw bardzo istotng cecha surowca migsnego jest jego jedrnosc.
Konsystencja $wiezego migsa charakteryzuje si¢ jedrnoscig i elastyczno$cig. Po naci$nigciu
migsa palcem zaglgbienie wraca szybko do pierwotnej formy. Watpliwej jakosci migso jest
mniej elastyczne imigkkie, apo naciSnigciu dotek wyrownuje si¢ wolno. Wynik
przeprowadzonej analizy moze pozwoli¢ na selekcj¢ zwierzat 0 genotypie, w tym przypadku
CC lub CT, ktory jest korzystniejszy pod wzglgdem tych cech.

Analiza zwigzku migdzy badanym polimorfizmem a sktadem procentowym i $rednicg
wlokien migsniowych wykazata istotne zaleznosci dla parametréw PRI, PRIIB, Fl oraz FIIB.
Najbardziej obiecujaca korelacje odnotowano dla $rednicy witokien migsniowych typu IIB
(FIIB). Wsrod wszystkich badanych ras oraz W catej populacji $win najwyzsza wartoscig tej
cechy charakteryzowaly si¢ osobniki homozygotyczne CC oraz heterozygotyczne CT,
najnizszymi warto§ciami natomiast odznaczatly si¢ zwierzeta 0 genotypie homozygotycznym
TT. Sugeruje to, iz allel C zar6wno w formie homo jak i heterozygotycznej moze odpowiadac,
za wiekszg $rednice widkien typu FIIB, a allel T za mniejszg. Wielko$¢ oraz przekroj wiokien
migsniowych W duzym stopniu decyduja 0 kruchos$ci ijedrnosci migsa. Migso

0 drobnowtoknistej strukturze jest bardziej soczyste, kruche iaromatyczne (Wajda
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I Daszkiewicz, 2001). Wytypowanie genotypu korzystnego dla odpowiedniej S$rednicy

widkien typu FIIB, moze stanowi¢ dobry marker genetyczny tej cechy.

6.2. Polimorfizm w pozycji 2:5873971 (SNP2)

Analiza polimorfizmu w pozycji 2:5873971 w odniesieniu do cech tucznych $win
wykazala istotny wptyw na: przyrost dzienny W tescie, zuzycie paszy na kg przyrostu oraz
wiek uboju. Najbardziej znaczaca zalezno$¢ zauwazono pomiedzy SNP2 a parametrem
zuzycie paszy na kilogram przyrostu. Parametr ten byl istotnie powigzany z polimorfizmem
u kazdej z ras. Wykazano, ze osobniki ras wbp i pbz o genotypach CC i CT odznaczaly sig
najwigkszym zuzyciem paszy, natomiast W przypadku rasy putawska byly to osobniki
0 genotypie TT.

Wynik analizy sugeruje rdznice W zapotrzebowaniu paszy u §win rasy zachowawczej
(putawska) i ras wysokoprodukcyjnych (wbp i pbz). Mozna zauwazy¢ odmienne zaleznosci,
gdyz rasa migsno-tluszczowa (putawska) odznacza si¢ najwyzszym zuzyciem paszy dla
genotypu TT a najnizszym dla CT za$ u ras typu migsnego (wbp I pbz) najwyzszym zuzyciem
genotypu CT i CC anajnizszym TT. Warto odnotowaé, ze rasa zachowawcza potrzebuje
wigkszej ilo$ci paszy na kg przyrostu niz rasy wysokoprodukcyjne. Wynik tej analizy, moze
pomoc hodowcom przy selekcji zwierzat 0 korzystniejszym wariancie genetycznym
W zmniejszenia zuzycia paszy, co moze skutkowaé spadkiem kosztow hodowli. Podczas
prowadzania hodowli §win optacalno$¢ tego procesu jest bardzo waznym aspektem (Grosse-
Kleimann i in. 2021).

Badany polimorfizm wykazal istotng zalezno$¢ dla nastgpujacych parametréw
rzeznych: masa poledwicy, masa polgdwicy bez skory i stoniny, powierzchnia oka polgdwicy
I masa migsa wyrgbéw podstawowych. Istotne korelacje wystapily jednak glownie u $win
rasy putawskie;.

Kolejne istotne zaleznosci polimorfizmu SNP2 zauwazono dla cech jakosci migsa tj.
zawarto$¢ thuszczu $rodmigsniowego (putawska i cala populacja), barwa migsa (L*) (wbp,
pbz) iodczyn ph45 migénia najdluzszego grzbietu (pbz). Najbardziej istotng zaleznoscig
wsrod cech jakosci a polimorfizmem SNP2 byla barwa migsa. Wsrdod wszystkich ras jak
I wcatej populacji barwa migsa (L*) najwyzszag warto§¢ osiagngta U osobnikow
homozygotycznych TT, anajnizszg u heterozygot CT i homozygot CC. Migso cechuje si¢
jasniejszg barwg im bardziej jest ono wodniste i odznacza si¢ mniejszg wodochtonnoscia.
Taki surowiec jest zlej jakosci i posiada ograniczong przydatnos¢ do przerobu. Jasna barwa

migsa jest zwigzana ze strukturg migsni, nie pozwala ona na wnikanie $wiatta do glgbszych
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warstw sprawiajac, ze odbicie jest duze a jasnos$¢ barwy (L*) wysoka (Karpiesiuk i in., 2013).
Co istotne, konsumenci preferuja wieprzowing 0 ciemniejszej barwie (Newcom i in., 2004).
Ta cecha jakosci migsa jest waznym aspektem dla branzy migsnej, poniewaz silnie
determinuje postrzeganie jakosci produktu przez konsumentoéw, atym samym znaczaco
wptywa na decyzje 0 zakupie. Wyniki badan moga utatwi¢ wiec selekcje zwierzat
0 preferowanej barwie migsa - Wtym przypadku sg to osobniki heterozygotyczne CT
i homozygoty CC. W hodowli nalezatoby wykluczy¢ osobniki homozygotyczne TT, ktore
cechuja sie wysoka jasnoscig barwy, niepozadang w produkcji.

Analiza zwigzku badanego polimorfizmu z cechami tekstury migsa poledwicy U swin
wykazala istotne zaleznos$ci dla wielu badanych cech.

Znaczacg zaleznos¢ zauwazono dla wytrzymatosci i jedrnosci migsa surowego. U ras
whbp i putawska oraz dla catej badanej populacji potwierdzono tg samg statystycznie istotna
zalezno$¢ - najwyzszg warto§¢ obu parametrow zauwazono dla $win 0 genotypie
homozygotycznym CC i heterozygotycznych CT, za$ najnizsza U $win homozygotycznych
TT. U $win rasy pbz genotyp CC charakteryzowatl si¢ natomiast najnizszymi warto$ciami,
jednak nie potwierdzono tego statystycznie. Wytrzymato$¢ surowego migsa stanowi 0 jego
jakosci. Konsumenci preferujg migso 0 zwartej strukturze, ktora potwierdza jego $wiezosc.
Znalezienie markera powyzszej cechy pozwoli hodowcom na hodowle $win 0 migsie
preferowanej strukturze. W przypadku migsa gotowanego istotne zaleznosci odnotowano
tylko dla rasy pulawskiej. Pewna tendencj¢ odnotowano rowniez dla spdjnosci migsa. U ras
pbz, putawska i catej populacji najwyzszg warto$¢ tej cechy odnotowano dla s$win 0 genotypie
CC i CT (p<0.05), natomiast U rasy wbp dla osobnikow 0 genotypie CT, jednak wyniki nie
byty statystycznie istotne.

Kolejne istotne powigzania badanego polimorfizmu odnotowano dla cech tekstury
migénia poOlbtoniastego: jedrnosci migsa surowego | gotowanego, wytrzymatosci miegsa
gotowanego, sprezystosci, spojnosci i zujnosci. Zidentyfikowany wplyw na parametry cech
tekstury migsnia potbtoniastego nie dat jednoznacznych wynikéw i zalezat w duzej mierze od
analizowanej rasy.

Istotne zalezno$ci pomigdzy polimorfizmem | parametrami wiokien mig$niowych
zauwazono dla $rednicy wiokien typu FI, FIIA oraz FIIB. Najbardziej zgodne wyniki
odnotowano dla pierwszej cechy. U rasy wbp i putawska oraz catej analizowanej populacji.
najwyzsze jej wartosci odnotowano U zwierzat 0 genotypie homozygotycznym CC, najnizsze
za$ U homozygot TT. W przypadku rasy pbz nie wykryto genotypu TT, natomiast pomimo

braku istotnoSci roznic $rednica widkien typu FI uhomozygot CC byla wyzsza niz
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U heterozygot. Produkcja migsa wysokiej jakosci zalezy m.in. od czynnikdw genetycznych
zwierzgcia, ktore wptywaja na strukture migséni tj. liczbe widkien, ich wymiary, metabolizm.
Zwigkszona $rednica wiokien mig$niowych wpltywa na obnizenie kruchosci migsa, co
przektada si¢ na pogorszenie jakos$ci sensorycznej migsa (Pospiech E iin., 2003). Badania
Karlssona iin. (1999) wykazaly, ze na typ widkien migsniowych iich $rednice u zwierzat
kregowych W matym stopniu wplywaja czynniki $rodowiskowe (warunki utrzymania
zwierzat, aktywno$¢ fizyczna czy zywienie). Typ oraz liczba wildkien migsniowych jest
uwarunkowana genetycznie izdeterminowana juz na etapie okresu ptodowego. Z tego
wzgledu pojawiaja si¢ doniesienia dotyczace poszukiwania wariantdow genetycznych
powigzanych z cechami wldkien mig$niowych. Przyktadem moze by¢ polimorfizm genu
kodujacego jeden z rodzajow mikroRNA - miR208b. Wykazano, ze synteza prekursorowego
miR208b byta zalezna od jego genotypu, ktorej poziom byt z kolei pozytywnie skorelowany
z ekspresja genu docelowego (SOX-6), natomiast negatywnie powigzany z ekspresja genu
w ktorym jest on zlokalizowany - genu gospodarza (MYH7). Miato to takze odzwierciedlenie
w badaniach asocjacyjnych, w ktorych stwierdzono zalezno$¢ pomiedzy poszczegdlnymi
wariantami miR208b a proporcja wiokien typu I i I1b oraz wyciekiem naturalnym w populacji
$win obejmujgcych rasy berkshire, landrace i yorkshire (Kim iin. 2014). Pdzniejsze badania
wykazaly rowniez powigzania polimorfizmu miR208b z niektorymi cechami wzrostu, tuszy,
jakos$ci migsa oraz jego tekstura U réznych ras $win utrzymywanych w Polsce (Polasik i in.,
2018a, b). Inne analizy objely z kolei gen kodujacy tancuch ciezki beta-miozyny (MYH3),
ktorego warianty delecyjno-insercyjne zlokalizowane w regonie 5-UTR powigzane byly
z powierzchnig wiokien typu |oraz ich procentowa zawartoscig U mieszancOw ras duroc
x korean native (Cho iin., 2019). Oprocz klasycznych badan asocjacyjnych dotyczacych
pojedynczych gendw, W literaturze mozna si¢ coraz czgsciej spotka¢ z analizami calego
genomu tzw. GWAS (ang. genome wide association study), ktore umozliwiaja wskazanie
pozycji QTLi, polimorfizméw typu SNP oraz genow kandydatow potencjalnie powigzanych
z poszczegdlnymi cechami widkien migsniowych u roznych ras i populacji $win (Zhang i in.
2019, Guo i in. 2020, Huang i in. 2022)

Wynik przeprowadzonej w niniejszej pracy analizy dotyczacej zaleznosci dla
polimorfizmu SNP2, moga pomodc W selekcji zwierzat do hodowli 0 okreslonym profilu

srednicy wtokien.
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6.3. Polimorfizm w pozycji 2:5873908 (SNP3)

W badaniach wykazano istotny wplyw polimorfizmu na cechy tuczne wytacznie
wsrdd rasy wbp. Cechy, na ktére zaobserwowano istotny wptyw genotypéow ACTN3 to:
przyrost zyciowy, zuzycie paszy na kg przyrostu i wiek uboju.

Wsrod badanych cech rzeznych stwierdzono istotng zalezno$¢ pomiedzy
polimorfizmem SNP3 a masg polgdwicy bez skory i stoniny wsrdd rasy pbz.

Na podstawie analizy zalezno$ci pomiedzy polimorfizmem ACTN3 a parametrami
tekstury miesa poledwicy wykazano istotny zwigzek z jedrno$cig i wytrzymatoscig migsa
surowego, jedrnos$cig migsa gotowanego oraz spdjnoscig U rasy putawskiej i calej populacji.

Wykazano istotny zwigzek badanego polimorfizmu u rasy putawskiej na parametry
wiokien migsniowych takich jak: PRI, PRIIB, Fl oraz FIIB.

Zadna z odnotowanych korelacji dla SNP3 nie cechowata sie taka sama tendencja
U poszczegdlnych ras i catej populacji. Wynik analizy moze $wiadczy¢é 0 tym, iz badany
polimorfizm nie ma potencjatu wykorzystania go jako marker genetyczny dla cech tucznych,
rzeznych, jako$ciowych, parametrow tekstury oraz parametréw wiokien mig$niowych u swin

réznych ras.

6.4. Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4)

W badaniach stwierdzono istotny wplyw polimorfizmu SNP4 na cechy tuczne u swin
takie jak: przyrost dzienny w tescie, przyrost zyciowy, dzienne pobranie paszy, wiek uboju
oraz dtugo$¢ tuczu kontrolnego.

Cechy rzezne, ktore byly powigzane z analizowanym wariantem: $rednia grubos$¢
stoniny z 5 pomiardéw, szerokos¢ oka poledwicy, wysokos¢ oka poledwicy oraz powierzchnia
oka poledwicy.

Badanie zwigzku polimorfizmu SNP4 z parametrami tekstury migsa polgdwicy U swin
wykazaty istotny wplyw na nastepujace cechy: jedrnos¢, wytrzymato$¢ migsa surowego oraz
gotowanego i odbojnos¢.

Powyzsze korelacje pomiedzy badanym polimorfizmem acechami tucznymi,
rzeznymi oraz tekstury mig¢sa nie wykazaty jednak powtarzalno$ci wérdd ras.

Istotne zalezno$ci pomigdzy polimorfizmem a parametrami widkien mig$niowych
wykazano dla: PRIIA, FI, FIIA 1FIIB. Najbardziej znaczacy wpltyw polimorfizmu,
odnotowano dla parametréw FI iFIIB. FI mialo istotne statystycznie powigzania

Z poszczegdlnymi wariantami genu ACTNS3 uras wbp (p<0.05), putawskiej (p<0.01) oraz
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catej badanej populacji $win (p<0.01). We wszystkich tych grupach najwyzszy poziom
odnotowano dla osobnikow heterozygotycznych AT. Najnizszy za$, zblizony do siebie
zauwazono U homozygot TT oraz homozygot AA. Takg sama tendencje odnotowano dla rasy
pbz, jednak nie zostala ona potwierdzona statystycznie. Drugim parametrem O istotnym
statystycznie powigzaniu U wszystkich ras byt FIIB. Istotno$¢ u ras wbp i pbz odnotowano na
poziomie p<0.05, natomiast Urasy pulawskiej icalej populacji na poziomie p<0.01.
Najwyzszymi wartosciami FIIB, podobnie jak w przypadku FI w kazdej z grup odznaczaly si¢
zwierzeta 0 genotypie AT. Najnizsze warto$ci odnotowano zardéwno u homozygot AA jak i TT.

Wynik analizy moze utatwi¢ selekcje zwierzagt do hodowli 0 okreslonym profilu
wiokien. Homozygoty TT i AA odznaczaja si¢ mniejsza $rednica widkien typu Fl i FIIB, co
moze wplywaé Kkorzystnie na jako$¢ sensoryczng migsa (kruchos$¢). Kim iin. (2013)
przeprowadzili badania majagce na celu analiz¢ wplywu udzialu i $rednicy widkien
migsniowych typu IIB na jako$¢ migsa wieprzowego. Badania wykazaty, iz wysoki udzial
wlokien typu IIB 0 duzej $rednicy powoduje, ze migso jest bardziej jasne, twardsze oraz
ciekngce niz migso Z widknami typu IIB 0 malych lub normalnych rozmiarach. Dlatego
wzrost udzialu duzych wtokien IIB powoduje gorsza jako$¢ migsa wieprzowego. Wynik
analizy korelacji miedzy SNP4 a parametrami wtokien typu FIIB moze wigc istotne znaczenie
dla hodowli trzody chlewnej pod katem potencjatu wykorzystania jako marker.

W zaleznosci od zrodta danych w genomie $wini zidentyfikowano od 21743 (Rat
Genome Database, URL 8) do 22,063 (Ensembl, URL 9) genéw. Wiele z tych genow koduje
biatka wazne w ksztattowaniu cech uzytkowych, wigkszo$¢ jednak to geny funkcjonalne,
traktowane jako markery specyficznych cech, sprzezonych z loci ktére majg wptyw na cechy
ilosciowe. Do dnia 27 grudnia 2023 r. bazie Pig QTLdb udostepniono publicznie informacje
dotyczace 55 166 QTLi, eQTLi (ang. expression quantitative trait loci) i potwierdzonych
asocjacji genotyp-cecha. Dane te pochodza z 819 publikacji ireprezentuja 673 cechy
podstawowe, 530 wariantow cech 1291 genow 0 zroznicowanej ekspresji wzglgdem
analizowanych cech (eQTL) (Animal QTLdb, URL 10).

Dzigki znajomosci procesow fizjologicznych oraz przemian metabolicznych, ktére
ksztattujg dang cechg mozliwe jest wytypowanie genow, ktorych produkty biorg udziat w tych
przemianach, czyli genéw kandydujacych. Jedna z metod identyfikacji loci cech ilosciowych
jest ocena wptywu polimorfizmu genow na fenotypowa wartos¢ cechy ilosciowej.
W ubieglych latach w o$rodkach naukowo-badawczych catego $wiata, zintensyfikowano
badania nad genami kandydujacymi dla cech jakosci tuszy. Geny te sa W wigkszosci zwigzane

z wzrostem i roznicowaniem tkanki migesniowej a takze kontrolujgce przemiany biochemiczne
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w migsniach. Obiecujagcymi markerami jako$ci wieprzowiny sa geny kodujace enzymy
szlakow proteolitycznych miesni, takie jak: RYR1, PRKAG3, PKM2, GLUT4, MYOG czy
CAST. Jesli chodzi 0 cechy ottuszczenia tuszy, istotnymi markerami sg: gen leptyny (LEP) —
biatka, ktore odgrywa rol¢ w regulacji gospodarki energetycznej organizmu i jej receptora
(LEPR), gen melanokortyny (MC4R) — hormonu uczestniczacego W regulacji pobierania
pokarmu (paszy), gen biatka zwigzanego z gospodarka lipidowa — CART (transkrypt
regulowany przez kokain¢ i amfetaming), a takze rodzina gendéw bialek wigzgcych kwasy
thuszczowe (FABP) (Korwin-Kossakowska, 2010).

Wszystkie powyzej wspomniane geny | warianty w nich zidentyfikowane sa testowane
na wielu populacjach, stadach czy rasach. Badania prowadzone w o$rodkach naukowych maja
na celu potwierdzenie zwigzku tych genow czy tez zidentyfikowanych w nich polimorfizméw
Z cechami uzytkowymi. Do tej pory jednak nie udato si¢ znalez¢ genu, ktérego oddzialywanie
byloby uniwersalne na cechy migsnosci tuszy U $win wszystkich ras, jak ma to miejsce
w przypadku genu RYR1. Gen ten odpowiada za wrazliwo$¢ §win na stres, przy czym ma tez
pozytywny wplyw na zawarto$¢ migsa W tuszy oraz rozwoj tkanki mig$niowej. Zyskat on
miano genu mig¢snos$ci ze wzgledu na silne korzystne dzialanie w zakresie cech rzeznych.
Jednoczesnie decyduje on w znacznym stopniu 0 wystepowaniu migsa obcigzonego wadg
PSE (migso wodniste, blade i migknie), co obniza jego warto$¢ technologiczng.

Przemyst migsny ktadzie duzy nacisk na jako$¢ migsa iwlacza tg ceche jako
integralng czeg$¢ selekcji, wykorzystujac niektdre z powyzszej wymienionych markerow
I genéw do selekcji. Wyniki niniejszej pracy doktorskiej mogg by¢ w przysztosci cenne pod
wzglgdem prac selekcyjnych abadane polimorfizmy moga pretendowac¢ w kategoriach
markera genetycznego.

Przeprowadzone analizy moga stanowi¢ wstgp do kontynuacji badan dotyczacych
wplywu polimorfizméw genu ACTN3 na cechy produkcyjne i parametry jakoSci migsa oraz
poszukiwania nowych markerow genetycznych. Istotne wydaje si¢ zwigkszenie liczebnos$ci
badanych zwierzat, aby uzyska¢ doktadniejsze wyniki badan. Warte uwagi byloby takze
zbadanie poziomu ekspresji genu ACTN3 wréznych mig$niach szkieletowych, atakze

U réznych ras $win.
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7. Stwierdzenia i wnioskKi

Wyniki uzyskane w wyniku przeprowadzonych badan pozwolity na sformutowanie

nastepujacych stwierdzen i wnioskow:

1.

W analizowanym fragmencie genu ACTN3 u $win ras wielka biata polska, polska
biata zwistoucha oraz putawska wykazano obecnos¢ 4 miejsc polimorficznych.
Zastosowane metody (PCR-RFLP iACRS-PCR) pozwolity na okreSlenie
poszczegbdlnych wariantow genu ACTN3. W przysztosci moga one stanowi¢ szybki
I tani test diagnostyczny pod katem opracowania markerow.

Zidentyfikowane polimorfizm wykazuja istotng asocjacj¢ z wybranymi cechami
tucznymi, parametrami jakos$ci migsa, parametrami tekstury migsnia najdluzszego
grzbietu i migénia potbloniastego oraz parametrami sktadu wiokien migsniowych.
W wielu przypadkach odnotowano istotne asocjacje tylko dla danej rasy lub
zrdznicowanie wartosci cech wzgledem genotypu pomigdzy poszczegdlnymi
rasami.

Polimorfizm zlokalizowany w pozycji 2:5874008 (SNP1) byt istotnie skorelowany
Z przyrostem dziennym, dlugoscia tuczu kontrolnego, zawartoscig IMF, jedrnoscia
oraz wytrzymatoscig szynki, atakze S$rednicg wlokien mig$niowych typu I1IB
u wszystkich ras §win.

Polimorfizm mieszczacy si¢ W pozycji 2:5873971 (SNP2) byt istotnie powiazany
ze zuzyciem paszy, barwag migsa, atakze Srednicg wiltokien migsniowych typu
| u wszystkich analizowanych ras swin.

W przypadku polimorfizmu w pozycji 2:5873908 (SNP3) nie stwierdzono takich
samych tendencji zaleznosci genotyp-cecha u poszczegdlnych ras $win.
Polimorfizm w pozycji 2:5873644 (SNP4) byt istotnie skorelowany ze $rednica

wlokien migsniowych typu | oraz typu 11B u wszystkich badanych ras §win.
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8. Streszczenie

W minionych latach w odpowiedzi na wzrastajagcy popyt na zywnos$¢, W tym surowca
migsnego, konieczna byta poprawa wydajnosci produkcji. Dazac do osiagnigcia szybszej,
wigkszej 1tanszej produkcji, celem hodowli stata si¢ poprawa poziomu cech rzeznych
i tucznych. Uzyskanie tego efektu niesic za soba niekorzystne zjawisko jakim jest spadek
jakosci migsa. Wzrost migsnosci swin spowodowat pogorszenie wodochtonnosci migsa, zbyt
jasng barwe¢ migsa, zwickszenie wycieku soku migsnego oraz zmniejszenie zawarto$ci
thuszczu $rodmigéniowego. Skutkowato to mniejsza przydatnoscia kulinarng i pogorszeniem
waloréw smakowych (Krzecio i in., 2003). Jako$¢ migsa determinuje szereg czynnikow. Sg to
czynniki zarowno genetyczne (rasa, pte¢, wiek) jak i srodowiskowe (zywienie, utrzymanie
| transport zwierzat, sposob przeprowadzenia uboju i obrobki poubojowej oraz sposob
przechowywania migsa). Parametry okreslajace jakos¢ migsa to m.in. smak, zapach, barwa,
soczystos$¢ oraz kruchos$¢, czyli parametry organoleptyczne.

Oczekiwania iwymagania konsumentow wymuszaja coraz wyzszy standard
jakosciowy surowca migsnego itym samym nowe spojrzenie na aspekt doskonalenia
genetycznego trzody chlewnej. W Polsce dopiero zapoczatkowano proces poprawy jakosSci
migsa wieprzowego. W tym celu prowadzone sg intensywne badania. Wlaczenie do kryteriow
selekcji cech jako$ci migsa stwarza szanse na poprawe¢ parametrow waznych dla
konsumentéw. Poznanie czynnikéw genetycznych wptywajacych na jakos$¢ w przysztosci
moze pomodc W selekcji zwierzat 0 preferowanym wariancie genetycznym, ktérych migso
bedzie odznaczaé si¢ korzystnymi walorami. Zagadnienie to jest obecnie priorytetem dla
producentéw i hodowcow trzody chlewnej. Analiza wariantéw polimorficznych genu ACTN3
W aspekcie parametrow jako$ci migsa wieprzowego oraz innych cech uzytkowych $§win jest
wiec uzasadniona zuwagi na charakter molekularny mechanizmu, wskazujacego na
zrdznicowanie funkcji kodowanego biatka.

Cel pracy. Celem niniejszej pracy byto wykrycie i analiza polimorfizmu genu ACTN3 u $wini
domowej (Sus scrofa domestica) oraz ustalenie potencjalnych zaleznosci pomiedzy
poszczegblnymi genotypami a cechami uzytkowymi $win utrzymywanych w Polsce.

Materialy i metody. Badaniami objeto 578 osobnikow reprezentujgcych $winie rasy
zachowawczej - putawska (159) oraz ras wysokoprodukcyjnych - wielka biata polska (206)
I polska biala zwistoucha (213). Zwierzeta utrzymywano W takich samych warunkach
w Stacji Kontroli Uzytkowosci Trzody Chlewnej Instytutu Zootechniki PIB w Chorzelowie.

W pierwszym etapie badan przeprowadzono amplifikacje fragmentu genu ACTN3 metodg
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PCR anastepnie uzyskane amplikony poddano sekwencjonowaniu metoda Sangera.
Uzyskane sekwencje wraz z sekwencjg referencyjng zestawiono ze sobg i porownano w celu
identyfikacji r6znych wariantow genu ACTN3. Sekwencjonowanie umozliwito detekcje
4 polimorfizmow typu SNP. Sa one =zlokalizowane W obrebie regionu nieulegajacego
translacji (5’UTR) i czg$ci kodujacej. Opracowano odpowiednie metody molekularne (PCR-
RFLP i ACRS-PCR), ktore pozwolily na zgenotypowanie badanej grupy zwierzat. Analize
zalezno$ci pomiedzy genotypami ACTN3 a cechami uzytkowymi przeprowadzono za pomocg
pakietu SAS/STAT z uzyciem odpowiedniego modelu statystycznego.

Wyniki. Uzyskane dane dotyczace wariantow polimorficznych genu ACTN3 pokazuja,
iz cechuje si¢ on do$¢ duza zmiennos$cig. Zidentyfikowane polimorfizmy wptywaty istotnie na
poszczegblne cechy tuczne, rzezne, jako$¢ migsa, parametry tekstury migsnia najdtuzszego
grzbietu i migsnia potbloniastego jak rowniez na parametry sktadu wiokien migsniowych
u $win réznych ras.

Whioski. Gen ACTN3 moze kandydowaé¢ do miana markera genetycznego wybranych cech

uzytkowych $win utrzymywanych w Polsce.
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9. Abstract

In recent years, in response to increasing demand for food, including raw meat, it has
been necessary to improve production efficiency. In an effort to achieve faster, larger and
cheaper production, the goal of breeding has become to improve the level of slaughter and
fattening traits. The achievement of this effect carries an unfavorable phenomenon of meat
quality decline. The increase in meatiness of pigs resulted in a deterioration of water holding
capacity, change of meat color that was too light, an increase of drip loss and a decrease of
intramuscular fat content. This resulted in lowering of meat culinary suitability and
deterioration of flavor (Krzecio et al., 2003). Meat quality is determined by a number of
factors. These include both genetic (breed, sex, age) and environmental factors (nutrition,
animal maintenance and transport, slaughter and post-slaughter handling and meat storage).
Parameters that determine meat quality include flavor, aroma, color, juiciness and tenderness,
I.e. organoleptic parameters.

Consumer expectations and demands are forcing an increasingly higher quality
standard of raw meat and thus a new look at the genetic improvement aspect of pigs. In
Poland, the process of improving pork quality has just begun. For this purpose, an intensive
research is being carried out. Incorporating meat quality traits into the selection criteria
creates opportunities to improve parameters important to consumers. Understanding the
genetic factors influencing meat quality in the future can help select animals with a preferred
genetic variant whose meat will exhibit favorable quality. This issue is currently a priority for
pig producers and breeders. Therefore, the analysis of polymorphic variants of ACTN3 gene
in relation to pork quality parameters and other performance traits in pigs is justified due to
the molecular mechanism nature, indicating variation in the function of encoded protein.
Objective. The aim of this study was to detect and analyze the polymorphism of ACTN3 gene
in the domestic pig (Sus scrofa domestica) and to establish potential relationships between
individual genotypes and performance traits of pigs reared in Poland.

Materials and methods. The study included 578 individuals representing pigs of the
conservative breed — Putawska (159) and high-productive breeds — Polish Large White (206)
and Polish Landrace (213). The animals were kept under the same conditions at the Pig
Performance Testing Station of the Institute of Animal Production PIB in Chorzeléw. In the
first study stage, amplification of ACTN3 gene fragment was carried out by PCR and then
obtained amplicons were subjected to Sanger sequencing. The obtained sequences, along with

a reference sequence, were compared with each other to identify different variants of ACTN3
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gene. Sequencing allowed for the detection of 4 single nucleotide polymorphisms (SNPs).
They are located within the untranslated region (5’UTR) and the protein coding part of gene.
Appropriate molecular methods (PCR-RFLP and ACRS-PCR) were developed, which
allowed for genotyping the studied group of animals. The relationship between ACTN3
genotypes and performance traits was analyzed using the SAS/STAT software with the
adequate statistical model.

Results. The obtained data regarding polymorphic variants of ACTN3 gene show that it is
characterized by quite high variability. Identified polymorphisms significantly affected
individual fattening and slaughter traits, meat quality, texture parameters of the longissimus
dorsi and semimembranosus muscles as well as muscle fibers composition in pigs of different
breeds.

Conclusions. The ACTN3 gene may be acandidate for agenetic marker of selected

performance traits in pigs kept in Poland.
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