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Streszczenie. Analizowano zalezno$ci pomigdzy polimorfizmem GH/Haell a cechami uzytko-
wosci tucznej i rzeznej tucznikow. DNA do badan izolowano z pelnej krwi 369 tucznikéw nale-
zacych do pigciu grup rasowych: Landrace, Landrace x Duroc, Landrace x Yorkshire, (Landrace
x Yorkshire) x Duroc, (Landrace x Yorkshire ) x (Duroc x Pietrain). Czgstos¢ wystegpowania al-
leli polimorfizmu GH/Haell wynosita odpowiednio: 4 — 0,168 i C— 0,832. Porownujac liczeb-
nosci obserwowane w grupach genotypowych GH/Haell z liczebno$ciami teoretycznie
skalkulowanymi zgodnie z reguta Hardy’ego-Weinberga nie stwierdzono roznic statystycznie
istotnych. Wykazano istotny statystycznie wplyw grupy rasowej na badane cechy uzytkowosci
tucznej i rzeznej oraz wykazano statystycznie istotna interakcj¢ migedzy grupa rasowa a poli-
morfizmem GH/Haell dla tempa wzrostu tucznikow. Wykazano, ze sam polimorfizm GH/Haell
nie réznicowal w sposob statystycznie istotny zadnej z analizowanych cech uzytkowosci tucz-
nej i rzeznej badanej grupy tucznikow.

Stowa kluczowe: hormon wzrostu, jako$¢ migsa, jako$¢ tuszy, polimorfizm DNA, §winie

WSTEP

W ostatnim trzydziestoleciu doskonalenie trzody chlewnej doprowadzito do zwigk-
szenia udziatu migsa w tuszy, przyrostow dobowych masy ciata, wykorzystania paszy oraz
poprawy wskaznikow rozrodu. Postep ten oznacza rownoczesnie maksymalizacjg zysku
w produkcji $win [Brandt 1998]. Poprawa cech tucznych i rzeznych $win przyczynita sig¢
do wyhodowania ras i linii wybitnie migsnych, szybko rosnacych, co uzyskano jednak
kosztem obnizenia jako$ci migsa [Eikelenboom i in. 1996; Kirchheim i in. 1997]. Mimo
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ze poprawie migsnosci tucznikow towarzyszy wzrost wystgpowania odchylen jakosciowych,
to jednak ze wzgledow ekonomicznych nie moze by¢ odwrotu od drogi doskonalenia trzody
chlewnej. Ten stan rzeczy determinuja bowiem niewatpliwe praktyczne wymagania, takie jak
popyt na chude migso oraz wigksza rentowno$¢ produkcji zywca wieprzowego. Majac do
dyspozycji najnowsze techniki identyfikacji genotypow i genéw oraz oparty na jej wyni-
kach program krzyzowania, zapobiegajacy jednoczesnemu wzrostowi czgstosci wystepo-
wania wad jakos$ci migsa, bedzie mozna uzyska¢ w populacji masowej tuczniki o wysokiej
zawarto$ci migsa 1 zadowalajacej jego jakosci [Kaczorek i in. 1998]. Dynamiczny rozwoj
metod genetyki molekularnej umozliwit poznanie lokalizacji, struktury oraz funkcjono-
wania gené6w odpowiedzialnych za ksztattowanie cech ilo§ciowych. Wykorzystujac me-
todg tancuchowej reakcji polimerazy (PCR) do analizy polimorfizmu genu, uznanego za
»gen kandydat”, ktorego produkty uczestnicza w procesach fizjologicznych warunkuja-
cych dana cechg ilosciowa, mozliwe stalo si¢ szybkie doskonalenie cech istotnych z eko-
nomicznego punktu widzenia. Interesujaca grupe regulatorow wzrostu i rozwoju masy
ciata stanowia czynniki wzrostowe osi somatotropowe;j i ich receptory. Nalezy do nich
miedzy innymi hormon wzrostu (GH), wydzielany w somatotropach — komoérkach czesci
gruczotowej przysadki mézgowej, a jego sekrecja do krwi znajduje si¢ pod kontrola neu-
rohormonow podwzgorzowych — GHRH oraz STS. Hormon wzrostu, dziatajac poprzez
swoiste receptory blonowe (GHR), stymuluje aktywnos¢ podlegtych mu innych hormo-
néw, wytwarzanych gtdéwnie w watrobie oraz tkance mig$niowej — tzw. somatomedyn
(substancji wzrostowych podobnych do insuliny — IGF). Gen hormonu wzrostu zlokali-
zowany jest u §win na krotkim ramieniu chromosomu 12 [Yerle 1993] i sktada sie
z 5 eksonow, ktorych catkowita transkrybowana dtugos¢ wynosi 1,7 kb [Vize 1 Wells 1987].
Stwierdzono wystgpowanie polimorfizmu genetycznego genu hormonu wzrostu u §win
i opisano okoto 20 wariantow genetycznych genu hormonu wzrostu u réznych ras i linii
$win [Seeburg i in. 1983; Vize i Wells 1987; O’Mahony i in. 1989; Kirkpatrick i Huff 1990;
Nielsen i Larsen 1991; Kirkpatrick i in. 1993; Schellander i in. 1994; Handler i in. 1995;
Jiang i in. 1996; Knorr i in. 1997]. Wykazano zaleznos$ci pomigdzy poszczegdlnymi wa-
riantami genetycznymi genu hormonu wzrostu u $§win a otluszczeniem tuszy i jakoscia
migsa [Gelderman i in. 1996; Knorr i in. 1997] oraz powierzchnia oka poledwicy i ottusz-
czeniem [Casas-Carrilo i in. 1994] wskazujac, ze gen hormonu wzrostu u §win jest genem-
kandydatem dla ottuszczenia [Knorr i in. 1997], a zwlaszcza haplotyp AA/BB (Haell/Mspl)
— Puntova i in. [2001].

W zwiazku z licznymi doniesieniami o zalezno$ciach miedzy wariantami genetycz-
nymi genu hormonu wzrostu a cechami uzytkowosci migsnej u trzody chlewnej postano-
wiono w niniejszej pracy przeprowadzi¢: 1) detekcje mutacji w genie hormonu wzrostu;
2) ustalenie struktury genetycznej materiatu badawczego na podstawie czgsto$ci wyste-
powania poszczegdlnych genotypow i alleli genu hormonu wzrostu w analizowanym ma-
teriale badawczym; 3) przeprowadzi¢ analizg zalezno$ci miedzy polimorfizmem GH/Haell
a cechami uzytkowosci tucznej i rzeznej badanej grupy tucznikow.
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MATERIAL I METODY

Materiat badawczy stanowito 369 tucznikow nalezacych do pigciu grup rasowych: lan-
drace — L [75], landrace x duroc — L x D [107], landrace x yorkshire — L x Y [68], (lan-
drace x yorkshire) x duroc — (L x Y) x D [75], (landrace x yorkshire ) x (duroc x pietrain)
—(LxY)x (D x P)[44]) i byl wyrownany w zakresie warunkow utrzymania i zywienia,
plci, masy ubojowej (mtc = 85 kg), warunkow uboju (automatyczne oszalamianie elek-
tryczne; 250 V; linia Inarco holenderskiej firmy STORK) i postgpowania poubojowego
z tuszami.

W celu oznaczenia polimorfizmu w genie hormonu wzrostu, DNA do badan izolo-
wano z petnej krwi, a w reakcji PCR wykorzystywano sekwencje starterowe zaprojekto-
wane przez Kirkpatrick i in. [1992]. Produkt amplifikacji genu wielkosci 506 par zasad
poddawano dzialaniu czterech jednostek enzymu restrykcyjnego Haell przez 3 godziny
w temperaturze 37°C. Produkty analizy restrykcyjnej rozdzielano elektroforetycznie w Ze-
lach agarozowych z dodatkiem bromku etydyny. Elektroforezg prowadzono w 1-krotnie
stezonym buforze TBE. Wyniki rozdziatu elektroforetycznego odczytywano w $wietle
UV za pomoca zestawu do wizualizacji i archiwizacji rozdzialow elektroforetycznych.
Otrzymane wyniki analizy PCR-RFLP fragmentu genu GH poddano analizie statystycz-
nej. Wykorzystujac pakiet obliczeniowy ,,STATGEN”, przeprowadzono analizg struktury
genetycznej badanego stada loch okreslajac: 1) czgstosci wystgpowania alleli i genoty-
pow GH/Haell oraz ich czgstosci oczekiwane; 2) czgstosci wystgpowania genotypow
homo- i heterozygotycznych oraz ich czgstosci oczekiwane; 3) istotno$¢ rdznic weryfi-
kowano testem Chi2. Analiz¢ zaleznos$ci przeprowadzono za pomoca analizy wariancji
dwuczynnikowej w uktadzie nieortogonalnym, uwzgledniajacej wplyw grupy rasowej
i badanego polimorfizmu. Cala analizg zaleznoS$ci przeprowadzono na grupie 354 tuczni-
kéw wolnych od allelu RYRIT, ktéry uznany jest za gen wptywajacy na cechy jako$ci
tuszy 1 jako$ci migsa.

WYNIKI I DYSKUSJA

Zastosowane sekwencje starterowe pozwolity na amplifikacj¢ fragmentu genu hormonu
wzrostu wielkosci 506 bp, ktory obejmowal czgs¢ intronu 2, caly ekson 2 i czg$¢ intronu 3,
a nastepnie poddawano dziataniu enzymu restrykcyjnego Haell, ktory identyfikowat mu-
tacj¢ w eksonie 2 genu hormonu wzrostu. Po elektroforezie w 1,5-procentowym zelu aga-
rozowym w obecno$ci markera wielko$ci fragmentow DNA pUC19/Mspl stwierdzono
wystgpowanie fragmentéw DNA wielkosci 506 par zasad — genotyp CC; 506, 333 1 173 par
zasad dla genotypu AC oraz fragmenty wielkosci 333 i 173 pary zasad dla genotypu A4.

W analizowanym stadzie tucznikow stwierdzono wyst¢gpowanie trzech genotypow
GH/Haell, (A4, AC i CC) warunkowanych przez dwa allele. Allel 4 wystgpowat z frek-
wencja 0,168 natomiast allel C z czgstoscia 0,832. Nalezy stwierdzi¢, ze w badanych gru-
pach rasowych tucznikow allel C wystepowat z wyzszg frekwencja niz w grupach rasowych
knuréw inseminacyjnych, badanych przez Kmie¢ i in. [2007]. Stwierdzono, ze w badanym
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stadzie tucznikow genotyp A4 wystgpowat z czgstoscia 0,008, genotyp AC z czgstoscia 0,320,
natomiast genotyp CC z czgstoscig 0,672 — tab. 1. Znacznie nizsza czgstos¢ wystgpowania ge-
notypu CC (4%) w stadzie $win rasy wielkiej biatej polskiej i w stadzie $win rasy ztotnickiej
pstrej (36%) oraz brak wystgpowania tego genotypu w stadzie §win rasy pietrain stwierdzili
Kurytiin. [2003]. Rowniez Kmie€ i in. [2007] wykazali znacznie nizsza czgstos¢¢ wystepo-
wania genotypu CC u $win rasy wielkiej biatej polskiej (0,06), jak rowniez swin pochodza-
cych z krzyzowania migdzy rasami duroc i pietrain (0,12), hampshire i pietrain (0,12) oraz u
swin syntetycznej linii PIC (0,22). Wykazali oni rowniez nizsza frekwencjg genotypu CC
u knuréw rasy landrace (0,46) niz w badanych grupach tucznikow rasy landarace.

Tabela 1. Frekwencje genotypow i alleli GH/Haell w badanych grupach rasowych tucznikow
Table 1. Frequency of genotypes and GH/Haell alleles among examined breed groups of

fatteners

Genotypy GH/Haell Allele GH/Haell
Grupa rasowa n GH/Haell genotypes Alleles GH/Haell
Breed group

AA AC ccC A C

Landrace 75 0,013 0,24048 0,7474 0,13348 0,867
Landrace x Yorkshire 68 0,000 0,221¢P 0,7798¢ 0,110¢P 0,890
Landrace x Duroc 107 0,009 0,187°F 0,804PE 0,103FF 0,897
(LxY) x Duroc 75 0,013 0,560AE  (0,427ABD  (,293ACE 0,707
(LxY)x (DxP) 44 0,000  0,523%F 0477 0261° 0,739
Ogblem 369 0,008 0320 0672 0168 0832
Totally

Frekwencje w kolumnach oznaczone ta sama litera r6znia si¢ migdzy sobg istotnie. Matymi li-
terami oznaczono istotnos$¢ réznic przy P < 0,05, duzymi literami oznaczono istotno$¢ réznic
przy P<0,01.

Frequency in columns marked with the same letter are statistically different. Significance of the
differences at P < 0.05 was marked with small letters, and significance of the differences at
P <0.01 was marked with capital letters.

Podobnie Urban i in. [2002], prowadzac badania w stadzie §win rasy duroc stwierdzili
nizsza czgstos¢ wystgpowania genotypu CC (21%). Analizujac czesto$ci wystgpowania
poszczegodlnych genotypow GH/Haell w badanych grupach rasowych tucznikow stwier-
dzono istotne statystycznie roznice w frekwencji genotypu AC i CC. Natomiast czgstosci
wystgpowania genotypu AA w poszczegolnych grupach rasowych tucznikéw byty niskie,
a roznice miedzy nimi matle i nie zostaty statystycznie potwierdzone.

W analizowanym stadzie nie stwierdzono zachwiania rownowagi genetycznej na pod-
stawie porownania liczebno$ci grup genotypowych GH/Haell z liczebno$ciami teore-
tycznie skalkulowanymi zgodnie z reguta Hardy’ego-Weinberga dla zadnej z badanych
grup rasowych tucznikoéw — tab. 2.

Acta Sci. Pol.
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Tabela 2. Liczebnos¢ obserwowana (obs.) i oczekiwana (oczek.) genotypow GH/Haell
w badanych grupach rasowych tucznikéw
Table 2. Expected (exp.) and observed (obs.) abundance of the GH/Haell genotypes among

Razem Genotypy GH/Haell Istotnos¢
Grupa rasowa obs./oczek. GH/Haell genotypes ~roznic
Beelwow Qenl T e oo Seeentne
Landrace 75/75,0 1/1,3 18/17,3 56/56,3 0,9291"
Landrace x yorkshire 68/68,0 0/0,8 15/13,3 53/53,8 0,8049
Landrace x duroc 107/107,0 1/1,1 20/19,7 86/86,1 0,9745
(LxY ) x duroc 75/75,0 1/6,5 42/31,1 32/37,5 0,2079"
LxY)x(DxP) 44/44.0 0/3,0 23/17,0 21/24,0 0,3628"™

n.s. — réznice statystycznie nieistotne; n.s. — statistically non-significant differences.

Analizujac czgstosci wystgpowania genotypow homozygotycznych GH/Haell wyka-
zano, ze najwigksza homozygotycznoscia charakteryzowaly sig tuczniki pochodzace
z krzyzowania $§win rasy landrace ze §winiami rasy duroc, natomiast najnizsza homozy-
gotycznoscia charakteryzowaly si¢ tuczniki pochodzace z krzyzowania (landrace x york-
shire) x duroc. Uzyskane ro6znice w czgstosci wystgpowania genotypow
homozygotycznych GH/Haell pomigdzy zwierzgtami z poszczegolnych grup rasowych
tucznikow zostaty statystycznie potwierdzone (P < 0,01) — tab. 3.

Tabela 3. Czgstos¢ wystgpowania homo- i heterozygotycznych genotypow GH/Haell
w badanych grupach rasowych tucznikéw
Table 3. Frequency of homo- and heterozygous GH/Haell genotypes occurrence among

Homozygoty Heterozygoty
Grupa rasowa N Homozygous Heterozygous
Breed group 0 czgstosc 0 czestosé

frequency frequency

Landrace 75 57 0,76078 18 0,240
Landrace x yorkshire 68 53 0,779 15 0,221
Landrace x duroc 107 87 0,813FF 20 0,187
(LxY)x duroc 75 33 0,440A¢E 42 0,560
CLxY)x(DxP) 44 21 0,4778PF 23 0,523

Czestosci w kolumnach oznaczone ta sama litera roznia si¢ migdzy soba istotnie. Matymi literami
oznaczono istotnos¢ roznic przy P< 0,05, duzymi literami oznaczono istotno$¢ roznic przy P <0,01.
Frequencies in columns marked with the same letter are statistically different. Significance of
the differences at P < 0.05 was marked with small letters, and significance of the differences
at P <0.01 was marked with capital letters.

Zootechnica 9 (2) 2010
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Przeprowadzono analiz¢ zalezno$ci migdzy poszczegdlnymi genotypami GH/Haell
a cechami charakteryzujacymi jako$¢ tuszy wieprzowej oraz jakos$¢ migsa, takimi jak:
tempo wzrostu (g na dzien), wiek w dniu uboju (dni), dlugo$¢ srodkowa tuszy (cm), Srednia
grubos¢ stoniny z pigciu pomiaréw (cm), masa karkowki (kg), masa topatki (kg), masa
boczku (kg), masa szynki (kg), masa poledwicy (kg), powierzchnia oka polgdwicy (cm kw.),
masa migsa wyrgbow podstawowych (kg), zawartos¢ migsa w tuszy wg SKURTCH (%).

Analiz¢ zaleznosci przeprowadzono za pomoca analizy wariancji dwuczynnikowej
w uktadzie nieortogonalnym. Cata analizg zaleznosci prowadzono na grupie 352 tuczni-
kéw wolnych od allelu RYRIT, ktory uznany jest za gen wplywajacy na cechy jakosci
tuszy 1 jakosci migsa wieprzowego a liczebno$¢ poszczegdlnych genotypéw w grupach ge-
netycznych, przedstawiano w tab. 4. W analizie zaleznosci nie uwzgledniono genotypu 44
analizowanego polimorfizmu GH/Haell, poniewaz genotyp ten zostat zidentyfikowany
tylko u dwoch osobnikéw badanej grupy tucznikow.

Tabela 4. Liczebno$¢ poszczegolnych genotypdw analizowanego polimorfizmu GH/Haell
Table 4. Abundance of individual genotypes of analyzed GH/Haell polymorphism Geno-

typy GH/Haell
Genotypy GH/Haell Grupa rasowa — Breed groups Razem
GH/Haell genotypes L LxD LxY (LxY)xD (LxY)x(DxP) Totally
cC 56 86 53 32 14 241
CA 18 21 15 42 15 111
AA 1 0 0 1 0 2
Ogotem — Totally 75 107 68 75 29 354

Przeprowadzona dwuczynnikowa analiza wariancji wykazala, ze na masg karkowki,
powierzchnig oka poledwicy i zawarto$¢ migsa w tuszy nie miata wptywu przynaleznosc
do grupy rasowej. Na wszystkie pozostale badane cechy uzytkowosci tucznej i rzeznej
zanotowano statystycznie istotny wptyw grupy rasowej (P <0,051P <0,01) — tab. 5.

Wykazano natomiast, ze polimorfizm GH/Haell nie réznicowal w sposob statystycz-
nie istotny zadnej z analizowanych cech uzytkowosci tucznej i rzeznej badanej grupy tucz-
nikéw. Jednak nalezy zaznaczy¢, ze wigkszo$¢ z badanych cech uzytkowosci tucznej
i rzeznej byta nieznacznie wyzsza w grupie zwierzat, u ktorych stwierdzono wystgpowa-
nie genotypu AC. Uzyskane wyniki po czg$ci potwierdzaja doniesienia innych autorow,
ktorzy wykazali istotne statystycznie roéznice w cechach uzytkowosci tucznej i rzeznej
u $win rasy duroc [Urban i in. 2002], $win linii torhyb [Kuryt i in. 2003] oraz u §win po-
chodzacych z krzyzowania zwierzat rasy wielkiej biatej polskiej i ztotnickiej [Pierzchata
iin. 1999].

Acta Sci. Pol.
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Tabela 5. Wyniki analizy wariancji uwzgledniajacej oddzialywanie grupy rasowej i poli-
morfizmu GH/Haell na badane cechy jakosci tuszy

Tabela 5. Results of variance analysis allowing of an influence of breed group

Oddziatywanie — Effect

Cecha Sﬁdnia grupa ) )
Trait can rasowa genotyp  interakcja
+SD breed genotype  interaction
groups
Tempo wzrostu, g na dzien 680,06 e ns s
Rate of growth, g per day +78,73 747 0,01 4,66
Wiek w dniu uboju, dni 159,32 o ns b
Age on slaughter day, days +14,11 20,13 0.41 1,08
Dlugosé srodkowa tuszy, cm 82,06 s b
Middle carcass length, cm +2,73 6,71 2,18 0,14
Srednia grubos¢ stoniny
z 5 pomiaréw, cm 2,01 s b
Mean backfat thickness in 5 +0,29 4,29% 0,99 2,01
measurements, cm
Masa karkowki, kg 5,37 1s ns ns
Neck meat mass, kg +0,52 1,92 3,50 0,51
Masa topatki, kg 6,04 o ns ns
Wing bone mass, kg +0,39 5,25 3,61 0,43
Masa boczku, kg 6,55 . ns ns
Bacon mass, kg +0,58 11,94 2,65 0,64
Masa szynki, kg 10,34 s o s
Ham mass, kg +0,58 15,20 1,72 0,50
Masa poledwicy, kg 8,47 s ns
Loin mass, kg +0,74 35,74%* 0,90 0,57
Powierzchnia oka polgdwicy, cm? 51,82 s ns ns
Area of a loin eye, cm? +5,79 2,12 0,93 1,27
Masa migsa wyrebow podstawowych, kg 23,36 « ns ns
Meat mass in particular primary cuts, kg +1,01 292 0.73 1.95
Zawarto$¢ migsa w tuszy, % 56,51 - - ns
Meat content in carcass, % +2,47 1,76 0,06 2,20

*P <0,05; ** P<00,1; n.s. — roznice statystycznie nieistotne.

*P <0.05; ** P<00.1; n.s. — statistically non-significant differences.

U $win stwierdzono zwiazki pomigdzy cechami produkcyjnymi i genotypami zwierzat

w locus genu hormonu wzrostu. Badano cechy uzytkowosci migsnej w pokoleniu F, mie-

szancow ras pietrain, meishan i dzika [Geldermann i in. 1996; Knorr i in. 1997], migdzy

innymi otluszczenie, jako$¢ migsa i opornos¢ na stres. Dotychczas tylko powierzchnia

oka polgdwicy [Casas-Carrilo i in. 1994] i cechy zwiazane ze stopniem otluszczenia byty
powiazane z wariantami genu somatotropiny. Uznano, ze gen hormonu wzrostu u $win
jest genem-kandydatem dla ottuszczenia [Knorr i in. 1997].

Zootechnica 9 (2) 2010
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Tabela 6. Wartosci srednie i odchylenia standardowe badanych cech jakosci tuszy tuczni-
kéw w zaleznosci od polimorfizmu GH/Haell
Table 6. Mean values and standard deviations of examined traits of fatteners carcass qua-
lity according to GH/Haell polymorphism

Genotypy GH/Haell

Cecha Ogotem GH]/Haell genotypes
Trait Totally AC cC Femp_
Liczebnos$¢, osobniki
Abundance, individual 352 111 241
Tempo wzrostu, g na dzien 679,94 692,65 676,46 0.0
Rate of height, g per day +78,90 +72,18 +80,49 >
Wiek w dniu uboju, dni 160,04 161,25 159,51 0.41m
Age at slaughter day, days +13,01 +12,43 +13,30 >
Dhugos¢ srodkowa tuszy, cm 82,06 82,29 81,88 2180
Middle carcass length, cm +2.73 +2.93 +2,57 >
Srednia grubos¢ stoniny z 5 pomiaréw, cm 2.02 2.00 2.02
15\/Iean backfat thickness in i0229 iO:SO i0:28 0,99
measurements, cm
Masa karkowki, kg 5,37 5,45 5,32 3 500
Neck meat mass, kg +0,52 +0,48 +0,54 ’
Masa topatki, kg 6,04 6,01 6,05 3 61
Wing bone mass, kg +0,39 +0,37 +0,40 ’
Masa boczku, kg 6,56 6,38 6,64 2650
Bacon mass, kg +0,58 +0,62 +0,54 >
Masa szynki, kg 10,34 10,38 10,32 1720
Ham mass, kg +0,58 +0,55 +0,59 >
Masa poledwicy, kg 8,49 8,65 8,38 0.90™
Loin mass, kg +0,74 +0,71 +0,74 >
Powierzchnia oka poledwicy, cm? 51,84 52,31 51,61 0.93m
Area of a loin eye, cm? +5,79 +5,97 +5,72 >
Masa migsa wyrgbow podst, kg 23,36 23,53 23,29 0.73m
Meat mass in particular primary cuts, kg +1,01 +1,07 +0,98 >
Zawarto$¢ migsa w tuszy, % 56,51 56,75 56,40 0.06™
Meat content in carcass, % +2.47 +2,67 +2.38 ’
PODSUMOWANIE

Przeprowadzone badania udowodnity wystepowanie polimorfizmu pojedynczego nuk-
leotydu, wystgpujacego w drugim eksonie genu hormonu wzrostu, identyfikowanego za
pomoca endonukleazy Haell we wszystkich badanych grupach rasowych tucznikow.
Stwierdzono rowniez, ze frekwencje poszczegolnych alleli, jak i genotypow AC'i CC roz-
nity si¢ istotnie statystycznie migdzy poszczegdlnymi grupami rasowymi tucznikow
(P<0,051P<0,01).

W analizowanych grupach rasowych tucznikow nie zaobserwowano zachwiania row-
nowagi genetycznej, bowiem poréwnujac liczebnosci obserwowane w grupach genoty-
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powych GH/Haell z liczebnosciami, teoretycznie skalkulowanymi zgodnie z reguta Har-
dy’ego-Weinberga, nie stwierdzono roznic statystycznie istotnych.

Przeprowadzone badania wykazaty istotny statystycznie wptyw grupy rasowej na ba-
dane cechy uzytkowosci tucznej i rzeznej oraz wykazano statystycznie istotna interakcjg
migdzy grupa rasowa a polimorfizmem GH/Haell dla tempa wzrostu tucznikow. Wyka-
zano natomiast, ze sam polimorfizm GH/Haell nie r6znicowat w sposob statystycznie is-
totny zadnej z analizowanych cech uzytkowosci tucznej i rzeznej badanej grupy tucznikow.

Praca naukowa finansowana ze srodkow na nauke w latach 2007—2008 jako projekt ba-
dawczy nr N311 039 32/2610.
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VARIABILITY OF QUALITY OF FATTENERS CARCASS TRAITS CONNECTED
WITH POLYMORPHISM IN GROWTH HORMONE GENE (GH/HAEII)

Abstract. Correlation between GH/Haell polymorphism and fattening and slaughter performances
of fatteners was analyzed. Genomic DNA was extracted from the whole blood of 369 fatteners that
belong to five different breed groups: Landrace, Landrace x Duroc, Landrace x Yorkshire, (Landrace
x Yorkshire) x Duroc, (Landrace x Yorkshire ) x (Duroc x Pietrain). The frequency of occurrence
of GH/Haell allele polymorphism amounted to: 4 — 0.168 and C — 0.832, respectively. By com-
parison of expected abundance in GH/Haell genotype groups with theoretical calculated abundance
according to the Hardy-Weinberg law statistically significant difference were not found. Statisti-
cally significant influence on examined fattening and slaughter performances, and statistically sig-
nificant interaction between breed group and GH/Haell polymorphism for rate of growth of fatteners
were shown. The GH/Haell polymorphism itself did not differ in statistically significant way any
of analyzed traits of fattening and slaughter performances within examined group of fatteners.

Key words: Carcass quality, DNA polymorphism, Growth hormone, Meat quality, Pigs
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