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Praca oryginalna Original paper

Nowoczesne metody molekularne pozwalaj¹ na ba-
danie polimorfizmu specyficznych rejonów DNA (ge-
nów), a co za tym idzie � zmienno�ci istniej¹cej po-
miêdzy zwierzêtami w badanej populacji. Ten polimor-
fizm mo¿e byæ u¿yty do budowania map genetycznych,
jak równie¿ wyznaczania ró¿nic pomiêdzy markerami
w ekspresji istotnych cech. W wielu przypadkach
stwierdzenie wp³ywu danego genu na cechê i znale-
zienie mutacji le¿¹cej u podstaw zmienno�ci jest iden-
tyfikowane metod¹ poszukiwañ genów kandyduj¹cych
(candidate gene approach) (3). Strategia poszukiwa-
nia genów kandyduj¹cych wi¹¿e siê �ci�le z wykorzys-
taniem informacji o biologii oraz funkcji ich produk-
tów w organizmie. Gen taki jest badany pod k¹tem
znalezienia w nim polimorfizmu i je�li rezultat jest
pozytywny, ten polimorfizm dalej analizuje siê
w zwi¹zku z cech¹. Je¿eli zostaje znaleziony zwi¹zek
istotny, sugeruje siê zastosowanie tego genu kandyda-
ta jako genu g³ównego (lub markera blisko sprzê¿o-
nego z genem g³ównym).

Z ekonomicznego punktu widzenia interesuj¹ce s¹
przede wszystkim cechy zwi¹zane z reprodukcj¹ trzo-

dy chlewnej. Najwa¿niejsz¹ z nich jest liczebno�æ mio-
tu, bêd¹ca typow¹ cech¹ ilo�ciow¹, kontrolowan¹ przez
dwa czynniki: pod³o¿e genetyczne i �rodowisko. Efek-
tywne zwiêkszenie liczebno�ci miotu �wiñ (lub liczby
zwierz¹t odchowanych w miocie) prowadzi do pod-
niesienia op³acalno�ci produkcji wieprzowiny.

Zastosowanie selekcji wspomaganej markerami
(MAS-Marker Assisted Selection) stwarza nowe mo¿-
liwo�ci w tym zakresie. Na przestrzeni ostatnich lat
podjêto wiele prób poszukiwania markerów genetycz-
nych maj¹cych powi¹zania z cechami reprodukcyjny-
mi i indywidualnych genów z po¿¹danym wp³ywem
na dan¹ cechê (4). Markery genetyczne pozwalaj¹ na
identyfikacjê po¿¹danych alleli u obu p³ci we wczes-
nym okresie ¿ycia, a przez to redukcjê przerwy miê-
dzypokoleniowej i uzyskanie szybkiego wzrostu po-
ziomu danej cechy.

W�ród wielu proponowanych genów, mog¹cych staæ
siê markerami cech reprodukcyjnych, wyró¿nia siê
kilka, m.in. gen bia³ka wi¹¿¹cego retinol (Retinol bin-
ding protein) RBP4, którego ekspresja nastêpuje pod-
czas ci¹¿y (10). Jednym z czynników wp³ywaj¹cych
na reprodukcjê (m.in. na rozwój pêcherzyka jajniko-
wego, dojrzewanie oocytów, wczesny rozwój embrio-
nu), jest obecno�æ witaminy A � retinolu. Pochodzi on
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z endogennego retinolu, który jest dostar-
czany do komórek docelowych przez
RBP. Dostêpno�æ retinolu do zarodka jest
limitowana do tego, który mo¿e byæ trans-
portowany z matczynych naczyñ w³oso-
watych poprzez epithelium do �wiat³a
macicy. Brief i Chew (1) wykazali, i¿ do-
danie do paszy ciê¿arnych macior wita-
miny A spowodowa³o wzrost liczebno�ci
miotu. Bior¹c pod uwagê, ¿e embrion daje
sygna³ do sekrecji RBP z macicy i najwy¿-
szy poziom tego bia³ka wystêpuje oko³o
12. dnia ci¹¿y, sugeruje to istotn¹ rolê re-
tinolu i RBP w tym w³a�nie okresie. Trans-
port i buforowe zdolno�ci RBP w tym kry-
tycznym okresie ci¹¿y powoduj¹, i¿ jest
on powa¿nym genem kandydatem, od-
dzia³uj¹cym na liczebno�æ miotu u �wiñ.
Gen RBP4 �wini zosta³ zmapowany
w chromosomie 14, gdzie jest stosunko-
wo ma³o zmapowanych markerów, nie
zosta³ te¿ w tym rejonie stwierdzony ¿a-
den QTL dla cech reprodukcyjnych.

Celem badañ by³o znalezienie markera
cech reprodukcyjnych u �wiñ nale¿¹cych
do linii syntetycznej 990 poprzez wyka-
zanie wp³ywu polimorfizmu genu RBP4
na cechy wi¹zane z liczebno�ci¹ i mas¹
miotu loch.

Materia³ i metody
Materia³ stanowi³a grupa 367 loch linii 990, pochodz¹-

cych z Zak³adu Do�wiadczalnego Instytutu Zootechniki,
zlokalizowanego w Paw³owicach. Zebrano dane dotycz¹-
ce do 5 miotów ka¿dej lochy.

Genomowy DNA izolowano z leukocytów krwi wg Ka-
wasaki (7) Metod¹ PCR-RFLP w badanym materiale okre�-
lono polimorfizm genu RBP4. Sekwencje starterów i wa-
runki reakcji PCR ustalano wed³ug metodyki opisanej przez
Rothschild (10). Niektóre warunki zosta³y zmodyfikowa-
ne. Opracowane startery s¹ zlokalizowane w eksonach 2 i 4.
Dodatkowo wszystkie osobniki zosta³y przebadane pod
wzglêdem genotypu genu RYR1, który jako gen z du¿ym
efektem zosta³ uwzglêdniony w analizie statystycznej. Wy-
korzystano tu znan¹ metodykê wg Kamiñskiego i wsp. (6).

Wykonano analizê statystyczn¹ zale¿no�ci pomiêdzy
genotypami genów RBP4 a niektórymi cechami rozrodu,
wykorzystuj¹c dane dotycz¹ce pierwszego miotu (pierw-
sza analiza) i wszystkich miotów razem � od pierwszego
do pi¹tego (druga analiza). Analizê przeprowadzono za
pomoc¹ metody najmniejszych kwadratów z u¿yciem pro-
cedury GLM w programie SAS. Cechy, które okre�lano:
liczba prosi¹t urodzonych w miocie, liczba prosi¹t ¿ywo
urodzonych, liczebno�æ miotu w 21. dniu, liczba odsadzo-
nych prosi¹t, masa miotu w 21. dniu, masa miotu przy od-
sadzeniu, analizowano przy u¿yciu modelu statystycznego
z uwzglêdnieniem wp³ywu genotypu lochy (1/1, 1/2, 2/2),
kolejnego miotu (1�5), roku (2003, 2004) i sezonu wy-
proszenia (1, 2, 3, 4) oraz losowego wp³ywu ojca. We

wszystkich przypadkach zastosowana zosta³a regresja na
warto�æ addycji i dominacji genotypu RYR1 (HALA,
HALD).

Wyniki i omówienie
W�ród przebadanych osobników, w wyniku trawie-

nia fragmentu genu RBP4 (produkt PCR o d³ugo�ci
550 pz ) enzymem MspI, otrzymano allel �1� (190,
154 i 136 par zasad) z czêsto�ci¹ 0,76, natomiast allel
�2� (190, 136 i 125 par zasad) z czêsto�ci¹ 0,23. Czês-
to�ci te s¹ podobne jak we wcze�niejszych opracowa-
niach (2, 8-10).

W analizie wykonanej na podstawie danych uzyska-
nych z pierwszego miotu ka¿dej lochy istotne ró¿nice
(p £ 0,01) uzyskano dla cechy �liczba prosi¹t urodzo-
nych w miocie� pomiêdzy genotypami 2/2 i 1/1 oraz
(p < 0,05) pomiêdzy 2/2 i 1/2, natomiast dla cechy
�liczba prosi¹t ¿ywo urodzonych� pomiêdzy genoty-
pami 1/1 i 2/2 (p < 0,05). W obydwu przypadkach
zwierzêta o genotypie 2/2 mia³y liczniejsze mioty.
W cechach �liczebno�æ miotu w 21. dniu� i �liczba
odsadzonych prosi¹t� wyniki znajdowa³y siê na grani-
cy istotno�ci (odpowiednio: p < 0,0872 i p < 0,0729),
przy czym tendencje by³y podobne(2/2 � najwy¿sza
warto�æ). Przy cechach zwi¹zanych z mas¹ miotu �
�masy miotu w 21 dniu� zale¿no�ci te znajdowa³y siê
na granicy istotno�ci (p < 0,0979), natomiast ju¿ w mo-
mencie odsadzenia � �masa miotu przy odsadzeniu�

Obja�nienia: jak w tab. 1.

pytoneg/ahceC
1/1

612=n
2/1

031=n
2/2

12=n

eicoimwhcynozdorut¹isorpabzciL 79,8 A 42,0± 92,9 a 62,0± 54,01 bB 65,0±

hcynozdoruowy¿t¹isorpabzciL 31,8 a 42,0± 62,0±44,8 92,9 b 65,0±

uind.12wutoimæ�onbezciL 52,0±48,7 72,0±19,7 85,0±78,8

t¹isorphcynozdasdoabzciL 52,0±97,7 72,0±79,7 85,0±78,8

)gk(uind.12wutoimasaM 73,1±75,14 84,1±80,14 71,3±80,74

)gk(uinezdasdoyzrputoimasaM 47,35 a 18,1± 59,1±59,35 23,26 b 81,4±

Tab. 1. Wp³yw genotypów RBP4/MspI na poziom cech reprodukcyjnych ba-
danych loch na podstawie wyników z pierwszego miotu (LSM ± SE)

Obja�nienia: LSM � �rednie najmniejszych kwadratów; SE � b³¹d standardowy;
a, b, A, B � warto�ci oznaczone ró¿nymi literami ró¿ni¹ siê istotnie: a, b przy
p < 0,05, A, B przy p £ 0,01

Tab. 2. Wp³yw genotypów RBP4/MspI na poziom cech reprodukcyjnych ba-
danych loch na podstawie wszystkich miotów razem (LSM ± SE)

pytoneg/ahceC
1/1

516=n
2/1

783=n
2/2

76=n

eicoimwhcynozdorut¹isorpabzciL 52,0±57,9 32,0±11,01 44,0±03,01

hcynozdoruowy¿t¹isorpabzciL 42,0±57,8 22,0±01,9 34,0±82,9

uind.12wutoimæ�onbezciL 42,0±81,8 32,0±86,8 74,0±00,9

t¹isorphcynozdasdoabzciL 72,0±12,8 52,0±47,8 06,0±68,8

)gk(uind.12wutoimasaM 78,44 A 63,1± 85,64 a 62,1± 12,25 bB 06,2±

)gk(uinezdasdoyzrputoimasaM 49,1±65,85 08,1±34,06 33,4±81,56
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ró¿nica pomiêdzy 2/2 a 1/1 by³a istotna (p < 0,05) i by³a
korzystniejsza (wy¿sza masa miotu) dla tego pierw-
szego genotypu (tab. 1).

Inaczej natomiast wygl¹da³y wyniki analizy prze-
prowadzonej na wszystkich miotach wziêtych razem.
Nie uzyskano istotnych zale¿no�ci pomiêdzy warto�-
ci¹ cech zwi¹zanych z liczebno�ci¹ miotu a genoty-
pem RBP4. Jedyne istotne ró¿nice stwierdzono dla
cechy �masa miotu w 21. dniu� pomiêdzy 2/2 i 1/1
(p £ 0,01) i pomiêdzy 2/2 i 1/2 (p < 0,05) (tab. 2).
Wyniki powy¿szych badañ ró¿ni¹ siê nieco od uzys-
kanych przez innych autorów. Ju¿ pierwsze rezultaty
zwi¹zane z RBP4 jako genem kandydatem (9) wyka-
zuj¹ wp³yw korzystnego allelu na liczebno�æ miotu,
daj¹c oko³o 0,53 prosiêcia wiêcej na jeden miot w ra-
sie wielkiej bia³ej w populacji francuskiej. Badania
Rothschilda (10) na komercyjnych liniach �wiñ (2500
miotów), wykazuj¹ ró¿nice pomiêdzy allelami �1�
i �2� oraz genotypami 1/1 i 2/2. Jednak w tym przy-
padku to osobniki o genotypie 1/1 wykazywa³y ko-
rzystniejsze wyniki, tzn. mia³y o 0,5 prosiêcia wiêcej
w miocie w cesze TNB (ogólna liczba zwierz¹t uro-
dzonych), 0,26 w cesze NBA (liczba zwierz¹t ¿ywo
urodzonych). Interesuj¹cym faktem jest to, i¿ allel ko-
rzystniejszy w ka¿dej populacji wystêpowa³ z wy¿sz¹
frekwencj¹. W badaniach Drogemuller i wsp. (2) frek-
wencja allelu �1� by³a równie¿ wy¿sza, ale locus RBP4
nie wykazuje istotnego wp³ywu na liczebno�æ miotu
w badanej linii syntetycznej. Podobne rezultaty otrzy-
ma³ Linville i wsp. (8). Podsumowuj¹c nale¿y stwier-
dziæ, ¿e istniej¹ rozbie¿no�ci w wynikach pomiêdzy
ró¿nymi populacjami, jednak otrzymane rezultaty po-
twierdzaj¹, ¿e mog¹ istnieæ istotne zale¿no�ci pomiê-
dzy genotypem genu RBP4 a rozrodem. Niestety, na
podstawie tych badañ trudno stwierdziæ czy RBP4 jest
genem g³ównym, czy tylko sprzê¿onym z genem ma-

j¹cym wp³yw na cechê. Polimorfizm badany w tym
opracowaniu zosta³ zlokalizowany w obrêbie intronu
tego genu, a wiêc nie musi byæ mutacj¹ przyczynow¹.
Z drugiej jednak strony niektóre introny odgrywaj¹ rolê
w regulacji ekspresji genów, a wiêc wystêpuj¹ce tam
SNPs mog¹ bezpo�rednio wp³ywaæ na zmienno�æ funk-
cjonaln¹ (5). Reasumuj¹c, otrzymane wyniki wyma-
gaj¹ dalszych badañ na wiêkszej populacji zwierz¹t.
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