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Badaniami objeto egélem 333 lochy, w tym 160 rasy pbz (polska biala zwistoucha) i 173 rasy
wbp (wielka biata polska). Badane osobniki pochodzily z 12 stad zarodowych regionu kujaw-
sko-pomorskiego. Genotypy pod wzgledem genu RYRI, ESR oraz IGFIR zidentyfikowano
metoda PCR-RFLP. OkreSlono frekwencje alieli i genotypéw w badanych grupach rasowych
oraz udzial poszczegéinych genotypéw w analizowanych stadach. W badanej grupie loch
stwierdzono wystepowanie dwoch genotypow (CC i CT) pod wzgledem genu RYRI u rasy
pbz, jak i wbp. W grupie loch rasy pbz obserwowano nieco wigkszy udziat homozygot odpor-
nych na stres (0,5750) niz heterozygot (0,4250). Wsréd loch rasy wbp zdecydowanie czesciej
wystepowal genotyp CC (0,9306). Analizujac strukture genetyczng pod wzgledem wystepo-
wania genotypdéw i alleli ESR, stwierdzono zréznicowanie miedzy badanymi rasami. Wéréd
foch rasy pbz i wbp zaobserwowano wystepowanie genotypu AB z czestoScia wynoszaca
odpowiednio 0,5688 i 0,5087. Najnizszg frekwencje odnotowano w stosunku do genotypu AA
(0,1688) wirdd loch rasy pbz oraz genotypu BB (0,0809) w rasie whp. Sposréd trzech geno-
typéw pod wzgledem receptora genu IGFIR zdecydewanie czeSciej w obu rasach obserwo-
wano genotyp AA, ktorego czestosé wéréd loch rasy pbz wynosila 68,7313, a rasy wbp - 0,8671.
W obu rasach odnotowano bardzo niewielki udzial genotypu BB.

SLOWA KLUCZOWE: rasa pbz i wbp / struktura genetycezna / genotypy RYRI,
ESR/Pvull, IGFIR

Poznanie struktury genetycznej populacji pod wzgledem gendéw warunkujacych
cechy szczegoOlinie wazne z hodowlanego punktu widzenia, daje hodowcy mozliwoéé
wplywania na produkcyjno$¢ utrzymywanych zwierzat. W hodowli zwierzat z reguly
stosuje sig dobdr osobnikéw w pary rodzicielskie, co prowadzi do preferowania okre-
Slonych genotypdw. Wybdr zwierzat, ktore hodowca zamierza pozostawi¢ do hodowli
réwniez powoduje preferowanie gendw korzystnych, a eliminowanie z populacji genéw
niepozadanych. Selekcja i1 dobér zwierzat powodujg zmiany w strukturze genetycznej
populacii, co daje mozliwo$¢ wptywania na produkcyjno$c zwierzat.
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Celem pracy bylo okre$lenie struktury genetycznej grupy loch rasy wbp i pbz pod
wzgledem gendw RYRI, ESR/Pvull i IGFIR oraz udziatu poszczegdlnych genotypow
w analizowanych stadach loch.

Material i metody

Badaniami objgto ogotem 333 lochy, w tym 160 rasy pbz i 173 rasy wbp. Badane
osobniki pochodzity z 12 stad zarodowych, bedacych pod kontrolg Polskiego Zwiazku
Hodowcow i Producentow Trzody Chlewnej POLSUS regionu kujawsko-pomorskiego.

Genotypy pod wzgledem genu RYR! (receptora rianodyny), ESR (receptora stero-
idowego hormonu plciowego estrogenu) oraz IGFIR (czynnika wzrostu insulinopodo-
bnego 1) zidentyfikowano metodag PCR-RFLP.

W przypadku genu RYR/ amplifikowano fragment DNA dlugo$ci 134 pz, stosujac
startery wediug Breninga i Brema [4]. Produkt PCR poddano dzialaniu enzymu restryk-
cyjnego Hin6l, a nastgpnie rozdzielono w 3% zelu agarozowym, otrzymujac fragmenty
restrykeyjne: 134 pz — genotyp TT, 84 i 50 pz — genotyp CC oraz 134, 84 i 50 pz -
genotyp CT [5, 12].

Identyfikujac gen ESR amplifikowano fragment 120 pz. Produkt PCR poddano
dziataniu enzymu restrykcyjnego Pvull. Fragmenty restrykcyjne rozdzielono w 4% zelu
agarozowym, otrzymujac nastepujacej diugoéci fragmenty: 120 pz — genotyp AA, 65 i
55 pz — genotyp BB oraz 120, 651 55 pz — genotyp AB [13].

Genotypy pod wzgledem receptora genu IGFIR zidentyfikowano amplifikujac frag-
ment 379 pz. Produkt PCR poddano dzialaniu enzymu restrykcyjnego ASCII (Cfrd21),
a fragmenty restrykcyjne rozdzielono w 2% zelu agarozowym. Otrzymano nastepujace;
dlugosei fragmenty restrykeyjne: 379 pz — genotyp AA, 235 i 144 pz — genotyp BB oraz
379,235 1 144 pz — genotyp AB [14].

Dlugo$§¢ fragmentdw restrykeyjnych identyfikowano w oparciu o marker diugoei
DNA pUCI19/Mspl.

Okreslono frekwencje poszczegolnych alleli oraz obserwowang i oczekiwang frek-
wencje genotypéw dla badanych grup rasowych. Wykorzystujac test %2 okre$lono
zrbwnowazenie genetyczne badanych grup rasowych loch. Okre$lono udziat poszeze-
g6lnych genotypéw w analizowanych stadach loch.

Wyniki i dyskusja

W tabeli | przedstawiono wyniki dotyczace czestoéei wystgpowania alleli i geno-
typéw w grupie loch nalezacych do rasy pbz i wbp pod wzgledem genéw RYRI,
ESR/Pvull oraz receptora genu IGFIR.

W badanej grupie loch stwierdzono wystepowanie homozygot odpornych na stres
CC 1 heterozygot CT pod wzgledem genu RYRI, zaréwno wérdd matek rasy pbz jak
1 wbp. W obu grupach loch nalezacych do réznych ras nie zaobserwowano homozygot
recesywnych. W grupie loch rasy pbz obserwowano nieco wickszy udziat homozygot
odpornych na stres (CC) w pordwnaniu z heterozygotami (CT). Wérod loch rasy whbp
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Tabela 1 ~Table 1

Frekwencja alleli i genotypéw w badanej grupie loch rasy polskicj bialej zwistouchej (pbz) 1 wielkiej bialej
polskiej (wbp)

Frequency of alleles and genotypes in the Polish Landrace (PL) and Polish Large White (PLW) sow
population researched

Rasa pbz - PL breed Rasa wbp — PLW breed
Gen Frekwencja n= 160 n=173
Gene Frequency licze-  frekwencja frekwencja licze- frekwenc ja frekwencja
bno$¢ obserwowana  oczekiwana bno$¢  obserwowana  oczekiwana
number  observed expected number observed expected
frequency frequency frequency frequency
RYRI genotyp  CC 92 0,5750" 0,6202° 161 0,9306 09318
genotype  CT 68 0,4250" 0,3347" 12 0,0694 0,0670
TT 0 0,0000" 0,0451* 0 0,0000 0.0012
allel C 0,7875 0,9653
allele T 02125 0,0347
ESR/Pvull  genotyp  AA 27 0,1688 0,2054 71 0,4104 0.4420
genotype  AB 91 0,5688 0,4957 83 0,5087 0,4457
BB 42 0,2625 0.2991 14 0,0809 0,1123
allel A 0,4532 0,6648
allele B 0,5469 0,3352
IGFIR genotyp  AA 117 0,7313 0,7174 150 0,8671 0.8554
genotype  AB 37 0,2313 0,2592 20 0,1156 0,1389
BB 6 0,0375 0,0234 3 0,0173 0,0056
allel A 0.8470 0,9249
allele B 0,1530 0,0751

$ tab 0,05=5,99; 0,01=9,21;
a -~ % =728

zdecydowanie najczesciej wystgpowatl genotyp CC. Obserwowana frekwencja genoty-
pbw, zwlaszcza genotypdw heterozygotycznych, wplynela na czesto$¢ alleli. W badanej
grupie loch rasy pbz czesto§¢ allelu C wynosila 0,7875, a recesywnego T — 0,2125.
Wsrdd loch rasy wbp frekwencja allelu C byta zdecydowanie wyzsza niz u loch rasy
pbz 1 wynosita 0,9653, a allelu T zdecydowanie nizsza — 0,0347 (tab. 1).

Czesto$¢ wystepowania allelu T genu RYRI w populacji ksztaltuje sie bardzo réznie
w zalezno$ci od rasy. U $win rasy landrace udzial genotypu CC stanowit 71,3%; CT —
27,3%, a TT — 1,4%, za$ frekwencja allelu C -~ 0,849, a allelu T — 0,151 [8]. Z kolei
Beckova i wsp. [1], badajac lochy landrace w Republice Czeskiej, stwierdzili, ze geno-
typ RYRICRYRIC stanowi 97,9%, za§ RYRISRYRIT - 2,1%. Natomiast u landrace
norweskiego frekwencja genotypu RYRICRYRIC wynosila 95,6%, a RYRIRYR1T
— 4,4%. Bogdzinska, badajac lochy rasy wbp stwierdzita czesto§¢ allelu C — 0,92,
a allelu T — 0,08, natomiast wéréd loch rasy pbz, odpowiednio 0,75, 1 0,25 [3]. Wérod
loch rasy wielkiej bialej obserwowano genotypy z czestoscia: CC - 0,76, CT -~ 0,14, TT
~ 0,10 i frekwencje allelu C wynoszaca 0,83, a allelu T — 0,17 [16]. Z kolei Zurkowski
i wsp. stwierdzili u rasy wbp czestos¢ allelu C - 0,78, a T — 0,22 [22].
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Analiza struktury genetycznej populacji knuréw uzytkowanych w stacjach insemi-
nacyjnych, wykazala wéréd knuréw rasy pbz frekwencje alleli genu RYRI wynoszacy
0,89 dla C 1 0,11 dla T. Z kolei wérdéd knuroéw rasy wbp nie obserwowano w ogdle
homozygot wrazliwych na stres, co wplynelo na bardzo niska frekwencje allelu T,
wynoszaca 0,02, 1 wysoka allelu C - 0,98 [11].

Analizujac strukture genetyczng pod wzgledem wystepowania genotypéw i alleli
ESR, stwierdzono zroznicowanie migdzy badanymi rasami. W grupie loch rasy pbz
i wbp najliczniej wystepowat genotyp AB, ktdrego frekwencja wynosita odpowiednio
0,5688 1 0,5087 (tab. 1). Najmniejszy udzial odnotowano w stosunku do genotypu AA
(0,1688) wsrod loch rasy pbz, a w rasie wbp genotypu BB (0,0809). W zwiazku z tym
obserwowano czgsto$¢ allelu A w rasie pbz wynoszaca 0,4532, a w rasie whp — 0,6648
{tab. 1).

W dostegpnej literaturze przedmiotu opisano frekwencje genotypéw w locus
ESR/Pvull w odniesieniu do rasy pbz i landrace. W badanych grupach §win obserwo-
wano wysoki udziat genotypu AA, wynoszacy od 84,3% [19] do 100% [1], a bardzo
niski genotypu BB [1, 6, 7, 19, 20]. Z kolei wérod $win rasy wielkiej biatej zdecydo-
wanie cz¢sciej wystepowat genotyp AB, a najmniej licznie genotyp BB [2, 9, 10, 20].
Wiréd mieszancow Fi pochodzacych z krzyzowania knuréw rasy zlotnickiej pstrej
z lochami rasy wielkiej bialej polskiej obserwowano w locus ESR/Pyull frekwencje
allelu A wynoszacq 71,8% 1 B — 28,2% [15].

Z kolei sposrod trzech genotypdw pod wzgledem receptora genu /GFIR zdecydo-
wanie najczgsciej w obu rasach obserwowano genotyp AA, ktérego czesto$é u loch rasy
pbz wynosita 0,7313, a rasy wbp ~ 0,867 1. W obu rasach odnotowano bardzo niewielki
udziat genotypu BB. W grupie loch rasy pbz obserwowano frekwencje allelu A wyno-
szgeq 0,8470 i genu B —~ 0,1530. W badanej grupie loch rasy wbp czestotliwo$é allelu
A wynosifa 0,9249, a allelu B - 0,0751 (tab. 1).

Porownujac frekwencje genotypdw obserwowana z oczekiwang stwierdzono, ze
badane grupy loch rasy pbz i wbp znajdowaly si¢ w stanie rOwnowagi genetycznej
w locus ESR/Pyull i IGFIR. Z kolei w locus RYR! odnotowano istotne réznice pomie-
dzy czgstodcig genotypdw obserwowang i oczekiwang w grupie loch rasy pbz, co §wiad-
czy o braku rownowagi genetycznej w tej grupie loch. Natomiast badana grupa loch
rasy wbp w locus RYR/ byla w stanie rbwnowagi genetycznej (tab. 1).

Powyzsza charakterystyka struktury genetycznej dotyczy badanej grupy loch rasy
pbz i wbp. Nalezy zwrdci¢ uwage, ze w poszezeglnych stadach loch nalezacych do
rasy pbz i wbp udzial genotypéw wzgledem trzech analizowanych genéw byt bardzo
zréznicowany, co przedstawiono w tabeli 2 1 3.

W tabeli 2 podano procentowy udzial poszezegdlnych genotypéw w kazdym z a-
nalizowanych szeSciu stad loch rasy pbz, z uwzglednieniem trzech analizowanych ge-
néw.

Pozadanym genotypem RYRI jest homozygota odporna na stres (CC). Najwickszy
procentowy udzial tego genotypu odnotowano w stadzie nr 6 (73,91%), a najmnigjszy
w stadzie nr 1 (50,00%). Stalder[21], w populacji loch rasy landrace utrzymywanych w
9 stadach, stwierdzit frekwencje allelu wrazliwosci na stres (T) od 0,07 do 0,28.
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Tabela 2 — Table 2
Udzial genotypdw w badanych stadach loch rasy pbz
Share of genotypes in the PL breed sow herds researched

Nr gosp. Miara Genotyp RYR/ Genotyp ESR Genotyp IGFIR Stado
Farm no  Measurement Genotype RYR! Genotype ESR Genotype IGFIR Herd
CcC CT AA AB BB AA AB BB n

1 lo§¢ ~ number HY 10 5 14 1 13 3 4 20
%o 50,00 50,00 2500 70.00 5,00 65,00 1500 20,00 100,00

2 ilo§¢ — number 14 11 10 10 5 19 6 - 25
o 56,00 44,00 40,00 40,00 20,00 76,00 24,00 - 100,00

3 ilo§¢ — number 26 24 2 21 27 46 3 1 50
K4 52,00 48.00 4,00 42,00 54,00 92,00 6,00 2,00 100,00

4 il0§¢ ~ number 15 9 9 15 - 18 6 - 24
T 62.50 37,50 37,50 62,50 - 75,00 25,00 - 100,00

5 1104¢ ~ number HY 8 I 10 7 7 I - 18
%o 55,56 44,44 5,56 55,56 38,89 38,89 61,11 - 100,00

6 ilo§¢ — number 17 6 - 21 2 14 8 I 23
%o 73,91 26,09 - 91,30 8,70 60,87 34,78 4,35 100,00

Lycznie  ilo$¢ — numer 92 68 27 91 42 117 37 6 160
Total % 57,50 42,50 16,88 56,88 26,25 73,13 23,13 3,75 100,00

Z kolei wérdd 0enotypow pod wzgledem genu ESR najbardziej pozadany jest ge-
notyp BB, ktéry wplywa korzystnie na cechy rozrodeze loch. Genotyp ten najczesécie]
obserwowano w stadzie nr 3, natomiast w stadzie nr 4 nie odnotowano zadnej lochy
o tym genotypie (tab. 2).

Nalezy zauwazy¢, ze genotyp AA pod wzgledem receptora genu IGFIR wystepowal
najeze$ciej w stadzie nr 3 (92,00%), a najmniej licznie w stadzie nr 5 (38,89%). Geno-
typ AB najliczniej byl reprezentowany w stadzie 5. (61,11%), a najmniej licznie w sta-
dzie 3. (6,00%). Genotyp BB obserwowano najczeéciej w stadzie nr 1 (20,00%),
a w trzech stadach (nr 2, 4, 5) nie wystepowal w ogéle (tab. 2).

W tabeli 3 podano frekwencje genotypéw w stadach loch rasy wbp wyznaczanych
allelami loci RYRI, ESR oraz IGFIR.

Wsrod loch rasy wbp w dwoch stadach (nr 5 i 6) nie odnotowano obecnoéci hete-
rozygot pod wzgledem genu RYR/. Najwigkszy udzial heterozygot stwierdzono w sta-
dzie nr 2 (18,42%) — tabela 3.

Matousek i wsp., badajac wystepowanie genu RYR/ w dwéch stadach loch rasy
wielkiej bialej, nie stwierdzili obecno$ci homozygot wrazliwych na stres, natomiast
przewazaly homozygoty odporne — 94,94% (stado A) i 90,97% (stado B). Pozostale
lochy byly heterozygotami. Frekwencja allelu odpornosci na stres wynosila odpowied-
nio 0,975 10,954, a wrazliwosci - 0,025 oraz 0,045 [18].
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Tabela 3 — Table 3
Udzial genotypéw w badanych stadach loch rasy wbp
Share of genotypes in the PLW breed sow herds researched

Nr gosp. Miara Genotyp RYR! Genotyp ESR Genotyp IGFIR Stado
Farm no  Measurement Genotype RYR/ Genotype ESR Genotype IGFIR Herd
cC CcT AA AB BB AA AB BB i

1 ilo§¢ — number 28 2 16 13 i 21 7 2 30
%o 93,33 6,67 53,33 43,33 333 70,00 2333 6,67 100,00

2 ilo§¢ — number 31 7 it 27 - 38 - - 38
% 81,58 18,42 28,95 71,05 - 100,00 - - 100,00

3 ilo§¢ ~ number 20 1 14 6 7 t7 9 1 27
Y 96,30 3,70 51,85 22,22 2593 62,96 33,33 370 100,00

4 ilo$¢ — number 28 2 22 6 2 26 4 - 30
%o 93,33 6,67 73,33 20,00 6,67 86,67 13,33 - 100,00

5 tfo§¢ — number 18 - 8 8 2 18 - - 18
% 100,00 - 44,44 44,44 11,11 100,00 - - 100,00

6 ilo§¢ - number 30 - - 28 2 30 - - 30
% 100,00 - - 93,33 6,67 100,00 - - 100,00

Lycznie  ilo§¢ — number 161 12 71 88 [4 150 20 3 173
Total %o 93,06 6,94 41,04 50,87 8,09 86,71 11,56 1,73 100,00

Z kolei pod wzgledem genotypu ESR najwigkszy udzial genotypu BB wystepowal
w stadzie nr 3 (25,93%), a w ogodle nie stwierdzono tego genotypu wérdd loch stada nr
2. Natomiast homozygot AA nie obserwowano w stadzie nr 6, a w stadzie nr 4 odno-
towano ich najwigcej (73,33%). Takze pod wzgledem udzialu heterozygot obserwowa-
no znaczne réznice migdzy stadami — od 20,00% (stado nr 4) do 93,33% (stado nr 6) —
tabela 3.

Matousek 1 wsp. stwierdzili czgstod$¢ allelu C ESR u loch rasy wielkiej biatej na
poziomie 0,653 (stado A) i 0,726 (stado B). W stadzie A czestosé genotypOw wynosila:
CC ~ 39,42%, CD - 51,82% i DD ~ 8,76%, natomiast w stadzie B odpowiednio:
53,66%, 37,80% 1 8,54% [17, 18].

W analizowanych stadach zaobserwowano najmniejsze zroznicowanie pod wzgle-
dem genotypu /GFIR, poniewaz az w trzech stadach (nr 2, 5 i 6) wystepowaly lochy
tylko o genotypie AA. Najliczniej heterozygoty wystepowaly w stadzie nr 3 (33,33%).
Nieliczne lochy o genotypie BB pojawily sie w stadzie nr 1 (6,67%) i w stadzie nr 3
(3,70%) — tabela 3.

Obserwowane frekwencje alleli i genotypdéw w populacji loch ras pbz i wbp nie
odbiegaty od rezultatow innych autoréw, zajmujacych sie tym problemem.

W badanej grupie loch nie stwierdzono obecnosci homozygot wrazliwych na stres
pod wzgledem genu RYRI, a frekwencja poszczegdlnych genotypow i alleli roznita sie
w grupie loch rasy pbz i wbp. Frekwencja genotypu BB ESR/Pvull byta zdecydowanie
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nizsza wéréd loch rasy wbp. Natomiast najczesceiej wystepujacym genotypem pod
wzgledem receptora genu IGFIR w obu rasach byl genotyp AA.

2
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Maria Bogdzinska

Genetic structure of the population of sows Polish Landrace
and Polish Large White in locus RYR1, ESR and IGFIR

Summary

The investigation covered a total of 333 sows, including 160 Polish Landrace (PL) sows and
173 Polish Large White (PLW) sows. The animals originated from 12 reproductive herds of the
Kujawy and Pomorze Region. Genotypes for RYRI, ESR and IGFIR genes were identified with
the PCR-RFLP method. The frequency of alleles and genotypes for the breed group examined and
the share of respective genotypes in the analyzed herds were defined. In the sow population there
were found two genotypes (CC and CT) for RYR! gene both for PL and PLW breed mothers. In
groups of PL sows a slightly greater share of stress resistant homozygotes (0.5750) was observed
as compared with heterozygotes (0.4250), while in PLW sows genotype CC was much more
frequent (0.9306) than in PL breed. Analyzing the genetic structure of examined sows’ population
for occurrence of genotypes and ESR genes, a variation between breeds was observed. In the PL
and PLW sow group AB genotype was most frequent; its frequency was 0.5688 and 0.5087,
respectively. The lowest frequency was noted for genotype AA (0.1688) among PL sows, while
genotype BB (0.0809) among PLW. Among three genotypes examined for their gene IGFIR
receptor, definitely most frequent in both breeds was genotype AA; its frequency among PL sows
was 0.7313 and for PLW sows — 0.8671. In both breeds only a slight share of genotype BB was
noted. Among PL sows allele A frequency was 0.8470 and allele B — 0.1530, while in population
of PLW sows estimated frequency of allele A was 0.9249 and allele B — 0.0751. In respective sow
herds of PL and PLW breeds the share of genotypes and their three analyzed genes varied
considerably.
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