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Chromosome 4 and its relationship to QTL affecting carcass quality in pigs

Summary

The first study of quantitative trait loci (QTL) in pigs showed that genetic factors controlling important
economic traits were located on swine chromosome 4. In recent years, the theory that chromosome 4 in pigs
contains many QTL loci affecting growth, carcass and meat quality has been confirmed. It would be interesting
to show porcine chromosome 4 as a genetic marker for carcass and meat quality traits.
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Uzyskanie wysokiej migsnosci w tuszy §win to aktu-
alnie jeden z podstawowych celow prowadzonej pracy
hodowlanej trzody chlewnej ze wzgledow ekonomicz-
nych zaréwno dla hodowcy, jak i przemystu migsnego
oraz przetworstwa. Znajomo$¢ genetycznych uwarun-
kowan tej cechy jest istotna nie tylko z poznawczego
punktu widzenia, ale rowniez databy mozliwo$¢ prak-
tyce hodowlanej wyboru osobnikow o preferowanych
genotypach zaréwno do tuczu, jak i hodowli zarodo-
wej.

Cechy zwiazane z jakoS$cia tuszy i migsa naleza do
grupy tzw. cech ilo§ciowych, ktore sa wynikiem od-
dzialywania poligenowego, jak réwniez czynnikow
srodowiskowych. Geny wplywajace na wartos¢ tych
cech nazywane sa genami cech ilosciowych (quantlta-
tive traits loci — QTLs) (8). W grupie tych genow wy-
réznia sig takie, ktorych udziat w ksztattowaniu danej
cechy jest szczeg(')lnie znaczacy i wowczas okresla sig
je mianem genow glownych (maj or genes). Zalicza si¢
do nich m.in. gen podatnosc1 $win na stres (RYR17),
gen kwasnego migsa Swin (RN") czy gen wysokiej
plennosci owiec booroola (Fec?). Dzigki dynamiczne-
mu rozwojowi metod genetyki molekularnej mozliwe
stato si¢ poznanie lokalizacji, struktury oraz funkcjo-
nowania genéw odpowiedzialnych za ksztaltowanie si¢
cech ilosciowych. Zanim jednak okreslony gen zosta-
nie uznany za gen gtdéwny, funkcjonuje pod mianem
genu kandydata dla danej cechy ilosciowej. Wykorzys-
tujac najnowsze metody laboratoryjne mozliwe stato
si¢ analizowanie wptywu okre§lonych mutacji punk-
towych w genach kandydujacych do statusu genoéw
glownych, ktorych produkty uczestnicza w procesach
fizjologicznych warunkuJ acych dana cechg.

W identyfikacji genow wptywajacych na ksztatto-
wanie si¢ cech ilosciowych wykorzystuje si¢ dwie

metody. Pierwsza obejmuje mapowanie QTLs pole-
gajace na analizie sprzezen migdzy warto$cia cech
uzytkowych a szeregiem polimorficznych markerow,
glownie mikrosatelitarnych, o znanej lokalizacji w ge-
nomie. [stotno$¢ sprz¢zenia wskazuje potozenie QTLs
w odpowiednim chromosomie.

Druga metoda opiera si¢ na znajomos$ci procesow
fizjologicznych warunkujacych dang cechg oraz czyn-
nikow, ktore w tych procesach uczestnicza (hormony
1ich receptory, cytokiny, biatka transportujace 1 inne).
Czynniki te wraz z kodujacymi je genami badane sa
pod katem ich wplywu na ostateczny ksztalt cechy,
a geny te okreslane sa mianem gendéw kandydujacych,
czyli potencjalnie warunkujacych poziom danej cechy.

Na podstawie analizy polimorfizmu genu uznanego
za gen kandydujacy, ktorego produkty uczestnicza
w procesach fizjologicznych prowadzacych do eks-
presji danej cechy ilo§ciowej, mozliwe jest szybkie
doskonalenie cech istotnych z ekonomicznego punktu
widzenia. Celowe wydaje si¢ wigc podjecie badan ma-
jacych na celu poszukiwanie ewentualnego markera
genetycznego powiazanego z Jakosmq tuszy wieprzo-
wej, jak rowniez jakos$cia migsa u Swin.

W ostatnim dziesigcioleciu, w réznych o$rodkach
naukowych-badawczych poddawano analizie kolejne
geny okre$lane jako geny kandydujace dla cech jakos-
ci tuszy: geny czynnikOw wzrostowych, geny z rodzi-
ny MyoD, gen leptyny 1 jej receptora, gen receptora
melanokortiny (MC4R): (2, 8, 12, 15). Niektore wyni-
ki tych badan wykazaly istotne zaleznosci pomigdzy
polimorfizmem w tym fragmentach genow a wartos$-
cig analizowanych cech. Nie zidentyfikowano dotych-
czas takiego genu, ktorego polimorfizm miatby uni-
wersalne oddzialywanie dla wszystkich ras swif, co
bylo charakterystyczne dotychczas dla mutacji punk-
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towej genu RYR1 (C1843T). Dlatego tez w dalszym
ciagu prowadzi si¢ badania majace na celu zidentyfi-
kowanie okreslonego genu (gendéw), ktorych polimor-
fizm warunkuje zréznicowanie migsnosci tuszy obser-
wowane migdzy réznymi rasami §win.

W zwiazku z tym, iz chromosom 4 od wielu lat znaj-
duje si¢ w centrum zainteresowan wielu naukowcow
jako miejsce potozenia QTLs powiazanych z jako$cia
tuszy, istnieje prawdopodobienstwo, ze geny tam zlo-
kalizowane moga w sposob znaczacy wpltywac na po-
ziom tych cech. W 1994 r. szwedzcy naukowcy z Uni-
wersytetu Rolniczego w Uppsali po raz pierwszy zma-
powali QTLs zlokalizowane w chromosomie 4 (1).
Naukowcy ci wykazali, ze w rejonie chromosomu 4,
zawartym migdzy loci S0001 i ATP1B1 znajduja sig
geny wplywajace na zawartos$¢ thuszczu w tuszy oraz
grubos¢ stoniny grzbietowej. Wykazano ponadto, ze
poddany badaniom rejon chromosomu 4 ograniczony
przez loci Sw835 1 ATP1B1 zawiera geny wptywajace
na grubo$¢ thuszczu podskornego. Jako hipotetyczny
gen ten oznaczono 1 nazwano symbolem FAT1. Mimo
10-letnich badan, w tym poréwnawczych analiz map
SSC4 z HSA1 i HSAS, nie udalo si¢ dotychczas zna-
lez¢ nie tylko przyczynowej mutacji genowej, ale nawet
wytypowac obiecujacych gendw kandydujacych (10).

W ostatnich latach w chromosomie 4 zmapowano
wiele innych genow, ktore ze wzgledu na produkty
biatkowe, jakie koduja, staty si¢ przyczynkiem do ba-
dan w kierunku poprawy cech zwiazanych z jakoscia
migsa w1eprzowego

Jednym z genéw zmapowanym w chromosomie 4
$wini, ktoéry wzbudzil duze zainteresowanie w ostat-
nim okresie, jest gen diacylglicerolacylotransferazy 1
(DGATT1). Biatko bedace produktem tego genu posia-
da aktywno$¢ enzymatyczna i w zwiazku z tym od-
grywa bardzo istotng rol¢ w przemianach triglicery-
dow (3). Gen DGAT1 odgrywa réwniez duze znacze-
nie w hodowli bydla jako potencjalny marker gene-
tyczny dla cech zwiazanych z mlecznoscia krow (5,
17). Wykryto bowiem, ze zwierzgta nie bedace nosi-
cielami mutacji punktowej, powodujacej zamiang lizy-
ny w alaning, cechowata wyzsza zawartos$¢ thuszczu
w mleku.

Badania nad §winskim genem DGAT1 zostaty pod-
jete stosunkowo niedawno — dopiero w 2002 r. Non-
neman i Rohrer (11) zidentyfikowali 15 nowych mu-
tacji punktowych typu SNPs zard6wno w intronach, jak
1w rejonach kodujacych. Cztery z wykrytych mutacji,
zlokalizowane kolejno w eksonach 8, 9, 131 17 staly
si¢ przedmiotem podjetych dwa lata temu badan hisz-
panskich naukowcéw (9). Prowadzac badania na ma-
teriale obejmujacym tacznie okoto 90 §win nalezacych
do pigciu ras europejskich: iberia, landrace, wielka
biata, meishan i pietrain okre§lono czgsto$¢ wystepo-
wania poszczegolnych mutacji punktowych. W odnie-
sieniu do transwersji C/G 1 dwdch tranzycji C/T zlo-
kalizowanych w eksonach 8, 13 1 17 badane zwierzgta
okazatly si¢ monomorficzne. Migdzyrasowe zro6znico-
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wanie w czgstos$ci alleli stwierdzono tylko dla tranzy-
cji G/A. We wszystkich przebadanych rasach allel G
wystepowal ze znacznie wyzsza frekwencja, jednak
ze wzgledu na matg liczbg przebadanych zw1erza;c po-
szczeg6lnych ras badania te nalezy uzna¢ jedynie za
wstepne, ktore nalezatoby zweryfikowaé na bardziej
licznym stadzie zwierzat.

Ze wzgledu na istniejacy stan wiedzy na temat genu
DGATT oraz produktu biatkowego przez niego kodo-
wanego celowe wydaje si¢ wigc podjecie badan nad
poszukiwaniem nowych mutacji w tym genie, a na-
stepnie zbadanie zaleznosci migdzy poszczegdlnymi
genotypami a cechami migsnosci tuszy.

Kolejnym genem mogacym mie¢ duze znaczenie
w produkcji i hodowli trzody chlewnej ze wzgledu na
lokalizacje w chromosomie 4 (4g21.-23) jest gen AGL.
Produktem biatkowym tego genu jest enzym zaanga-
zowany w degradacj¢ glikogenu, posiadajacy aktyw-
no$¢ 4-a-glukotransferazy 1 1,6-amylo-glukozydazy,
a jak wiadomo, poziom glikogenu w migséniu jest jed-
nym z wazniejszych wyznacznikow jako$ci migsa.
Koc¢win-Podsiadta i wsp. (7) wykazali, ze warto$¢
potencjatu glikolitycznego przekraczajaca 130 umol/g
w momencie uboju zwierzat stwarza lepsze warunki
do glebszej glikogenolizy, co z kolei powoduje silniej-
sze zakwaszenie tkanki migsniowej w 24., 48. i 96.
godz. post mortem oraz jasniejsza barwe migsa.

Ludzki gen AGL o wielkosci 85 kpz zbudowany
z 35 eksondw podzielonych sekwencjami intronowy-
mi zostal zmapowany w chromosomie 1. Postuzyt on
nastepnie do badan nad §winskim genem AGL, ponie-
waz zaprojektowane sekwencje starterowe byly wy-
konane na bazie sekwencji eksonéw 26127 genu AGL
cztowieka, a fragment wielko$ci okoto 4,2 kb sklono-
wano 1 zsekwencjonowano (13).

Stratil i wsp. (13) zidentyfikowali w §winskim ge-
nie AGL mutacje typu Indel, polegajaca na insercji/
delecji fragmentu wielkosci 275 pz. W przebadanych
rasach $win allel L (long) bedacy wynikiem tej muta-
cji wystgpowatl ze znacznie wyzsza czgstoscia w po-
réwnaniu do allelu S (short), a takie rasy, jak: wielka
biata, pietrain, black pied prestice i hampshire cecho-
watla catkowita monomorficzno$¢ wzgledem allelu L.
Podczas dalszej analizy opracowano kolejny polimor-
fizm w genie AGL, ktory rozpoznawany jest enzymem
restrykcyjnym Avall. Miejsce polimorficzne znajduje
si¢ w obrebie elementu SINE (735-739), sekwencji
charakterystycznej dla allelu L. U zwierzat homozy-
gotycznych SS wzgledem mutacji Indel polimorfizm
Avall byt nieobecny, podczas gdy u heterozygot LS
wystepowal tylko jeden z alleli (A lub B) bedacych
wynikiem tej mutacji. Frekwencja alleli A i B byla
rézna w roznych rasach. U $win meishan, duroc i czech
meat pig wyzsza czgstos¢ wykazywat allel A, nato-
miast u pietrain obydwa allele wystepowaty z podob-
na czgstoscia (13). Badania dotyczace powiazan tych
polimorfizmdw z jakoscia tuszy $win nie byly dotych-
czas prowadzone.
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Stratil i wsp. (14), analizujac chromosom 4, opisali
inny gen, a mianowicie AMPD1, ktory ze wzgledu na
polozenie w chromosomie 4 w obregbie QTLs waznych
dla cech jakosci tuszy moze by¢ rozpatrywany jako
obiecujacy gen kandydujacy. Biatko bedace produk-
tem tego genu nalezy do duzej rodziny enzymoéw cha-
rakterystycznych dla ssakow, a mianowicie katalizu-
jacych przemiang AMP w IMP w mig$niach szkiele-
towych 1 odgrywa wazna role w cyklu przemian zasad
purynowych. W intronie 7 genu AGL zidentyfikowa-
no tranzycj¢ A—>C, rozpoznawang enzymem Rsal. Dwa
allele, A i C, bedace wynikiem tranzycji wystepowaty
tylko u $win meishan z czgstoscia A = 0,331 B =0,67.
Natomiast pozostate poddane analizie rasy (wielka
biata, krajowa, pietrain, hampshire, black pied presti-
ce, czech meat pig, 1 duroc) charakteryzowaty si¢ mo-
nomorficznymi formami allelu A, jednak ze wzgledu
na mata liczbe zwierzat ujetych do tych badan oraz
brak jakichkolwiek informacji na temat powiazan po-
limorfizmu z cechami tuszy, interesujace bytoby zwe-
ryfikowanie tych informacji.

Inni badacze (16), poszukujac markerow genetycz-
nych zlokalizowanych w chromosomie 4, zwiazanych
z QTLs dla cech jakosci tuszy, wykryli k1lka pojedyn-
czych podstawien nukleotydowych W genie koduja;
cym biatko laming LMNA, zaréwno typu A, jak i C.
Lamina jest biatkiem zaangaZowanym w aktywacje
replikacji, transkrypcji, jak réwniez w regulaCJQ cyk-
16w komorkowych oraz wzrost i rozwo6j migsni (6).
Ze wzgledu na pelnione funkcje oraz fakt umiejsco-
wienia locus w 4 chromosomie (4) moze stanowic
w potaczeniu z metodami genetyki molekularnej istot-
ne zrodlo informacji w przypadku analizy cech zwia-
zanych z uzytkowoscia migsna $win.

Z dostepnych danych pismiennictwa wynika, ze
w chromosomie 4 u §wini znajduje si¢ wiele loci dla
gendw istotnych z punktu widzenia poprawy wartosci
cech zwiazanych z uzytkowoscia tuczna i migsna Swin.
Istotnym wigc wydaje si¢ fakt proby podjecia badan
zmierzajacych do analizy juz wykrytych oraz detekcji
nowych mutacji punktowych w genach, ktore zlokali-
zowane sa w chromosomie 4 w poblizu QTLs powia-
zanych z jakoS$cia tuszy wieprzowe;.
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