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Celem badan bylo oszacowanie zalezno$ci pomiedzy wybranymi miejscami polimorficznymi
zlokalizowanymi w réznych fragmentach genu /GFIR a parametrami wzrostu i rozwoju by-
dia rasy hereford. Zmienno$¢ genu identyfikowano metodami PCR-RFLP oraz ACRS-PCR.
W badanym stadzie nie stwierdzono zmienno$ci w ukladzie /GF1R/i4/Mph11031 (monomor-
fizm), natomiast w przypadku polimorfizmu IGFI1R/e7/Tail zaobserwowano wystepowanie
jednego osobnika o genotypie heterozygotycznym, pozostale mialy genotyp CC. W przypad-
ku IGFIR/e21/Taql oraz IGFIR/i4/Hinfl istotne réznice odnotowano jedynie w odniesieniu
do masy urodzeniowej (P<0,01; P<0,05). Ponadto zaobserwowano, ze osobniki o rzadkim
genotypie (77) ukladu IGF1R/i4/Hinfl byly wyisze w krzyzu, mialy wieksza mase ciala i weze-
$niej wystepowaly u nich wycielenia.

SLOWA KLUCZOWE: krowy, IGFIR, masa ciala, przyrosty dobowe

W hodowli zwierzat gospodarskich duze znaczenie ma poznanie podtoza molekularne-
go zmiennosci cech produkcyjnych. Biorac pod uwagg, ze procesy z tym zwiazane kon-
trolowane sg poligenowo (wiele genéw o bardzo matych efektach), masowo pojawiaja si¢
informacje o nowych regionach QTL zlokalizowanych w/lub w sasiedztwie genéw o duzym
znaczeniu dla danych cech.

Masa ciala, przyrosty dobowe, wysokos¢ w kiebie i krzyzu sa kluczowymi wskazni-
kami $wiadczacym o prawidlowym wzroscie i rozwoju miodych zwierzat. Maja na nie
wplyw zaréwno czynniki genetyczne, jak i Srodowiskowe. Dotychczas poznano wiele ge-
néw uczestniczacych w procesie wzrostu i rozwoju mtodych organizmow. Za jedne z waz-
niejszych w regulacji tych proceséw uwaza si¢ geny kodujace elementy osi somatotropo-
wej, a wsrod nich geny kodujace system insulinopodobnych czynnikow wzrostu. Jednym
z takich elementow jest insulinopodobny czynnik wzrostu I (IGF-I), ktory syntetyzowany
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jest glownie w watrobie w odpowiedzi na wydzielanie hormonu wzrostu (Kim, 2014).
Jego dziatanie jest Scisle zwigzane z obecnoscia specyficznego receptora dla insulinopo-
dobnego czynnika wzrostu I — IGF-IR (Plath-Gabler i in., 2001; Machackova, 2019).

IGF-IR to heterotetrameryczna glikoproteina zbudowana z 1367 aminokwasow, ztozona
z dwoch zewnatrzkomorkowych podjednostek alfa oraz dwoch transbtonowych podjedno-
stek beta, ktore sg potgczone mostkami disiarczkowymi. Zbudowane z 706 aminokwasow
zewnatrzkomoérkowe podjednostki alfa stanowia miejsce wigzania czynnika wzrostowego,
za$ podjednostki beta, ktore sktadaja si¢ z 627 aminokwasoéw kazda, zapoczatkowuja we-
wnatrzkomorkowy szlak przekazywania sygnatu poprzez kinaze tyrozynowa (Obrepalska-
-Steplowska i in., 2005). Moody i in. (1996) zmapowali gen /GFIR w bydlecym chromo-
somie 21, ktory sktada si¢ z 21 eksondw, przedzielonych czasem bardzo dtugimi intronami
(nawet 50-150 kpz).

Z uwagi na fakt, ze IGF-IR posredniczy w przekazywaniu sygnatu IGF-I, zasadne wy-
daje si¢ by¢ sprawdzenie, czy istnieje zwigzek pomiedzy wybranymi miejscami polimor-
ficznymi zlokalizowanymi w r6éznych fragmentach genu /GFIR a parametrami wzrostu
i rozwoju bydta rasy hereford.

Material i metody

Badaniami obj¢to 118 kréw rasy hereford pochodzacych z jednego z gospodarstw na te-
renie wojewoddztwa zachodniopomorskiego. Krowy z cieletami przez caly rok utrzymywa-
ne byty na okdlnikach. Jedynie krowy wysokocielne w okresie okoloporodowym i tydzien
po wycieleniu utrzymywano w budynkach.

Zywienie letnie, w okresie od maja do listopada, oparte bylo na zielonce pobranej na
pastwisku. W okresie zimowym podstawe dawki zywieniowej stanowily: kiszonka z kuku-
rydzy i traw, sianokiszonka oraz siano, uzupekiane preparatem mineralno-witaminowym.
Krowom cielnym dodatkowo podawano mieszanke B-1 (produkowana we wlasnym zakre-
sie). Zarowno w okresie letnim, jak i zimowym zwierzeta mialy staty dostgp do wody.

Od kréw pobrano krew obwodowsa z zyly szyjnej zewngtrznej do probowek zawie-
rajacych antykoagulant K3 EDTA. Do izolacji DNA zastosowano zestaw MasterPure™
Genomic DNA Purification Kit (Epicenter Technologies) wedtug metody izolacji podanej
przez producenta. Zmienno$¢ genu bydlecego receptora dla insulinopodobnego czynni-
ka wzrostu typu I (/GFIR) identyfikowano metodg polimorfizmu dlugosci fragmentow
restrykcyjnych (PCR-RFLP, ang. Polymerase Chain Reaction — Restriction Fragments
Length Polymorphism), a przy braku istniejacego komercyjnie enzymu restrykcyjnego za-
stosowano metodyke sztucznego wprowadzenia miejsc restrykcyjnych (ACRS-PCR, ang.
Artificially Created Restriction Site — PCR).

Amplifikacje fragmentu eksonu 7 przeprowadzono z wykorzystaniem sekwencji star-
terowych (IGF1Re7F 5’ acagtgtttgggtccttagtgg 3° oraz IGF1Re7R 5’ aggtgatgatgattcggttctt 3”)
i warunkow reakcji opracowanych przez Szewczuk (2016a). W obrebie fragmentu o dhu-
gosci 236 pz istnieja trzy sekwencje DNA rozpoznawane przez enzym restrykcyjny 7ail
(ACGT/|; MBI Fermentas/ABO, Gdansk, Polska), przy czym w §rodkowej zlokalizowa-
ne jest ciche miejsce polimorficzne w trzeciej literze kodonu dla kwasu asparaginowego
(D¥1; GAC - GAT) (dalej w pracy uktad prezentowany jest jako IGFI1R/e7/Tail).
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Fragment eksonu 21 genu /GF'IR amplifikowano z wykorzystaniem metodyki opisanej
przez Szewczuk i in. (2013). Uktad ten (/GFIR/e21/Taql) dotyczy mutacji w regionie 3’
UTR genu IGFIR. Sekwencje starterowe (IGF1Re21F: 5'-gccggtcaccataggtctCg-3';
IGF1Re21R: 5'-agtggggettttggcagaat-3") flankowaly fragment o dtugosci 163 pz, przy
czym wprowadzaly sztuczne miejsce restrykcyjne dla enzymu 7agl (T|CGA; MBI Fer-
mentas/ABO, Gdansk, Polska).

Ostatnie dwa miejsca polimorficzne (/IGF1R/i4/Hinfl 1 IGF1R/14/Mph11031) zlokalizo-
wane sg poza sekwencja kodujaca. Para starterow (IGF1Ri4F: 5~ CTGGATATGTCCGC-
CTTAGC — 3’ oraz IGF1Ri4R: 5~ ACAGCTCTTGTGTCCCTGGT — 3’) pozwolita na
amplifikacje fragmentu genu o dlugosci 231 pz (Szewczuk i in., 2013). Do identyfikacji
dwdch miejsc polimorficznych w intronie 4 wykorzystano dwa enzymy restrykcyjne: Hinfl
(GJANTC) i Mph11031 (ATGCA|T).

W pracy oceniano masg¢ ciala cielat przy urodzeniu, standaryzowana mas¢ ciata cielat
w wieku 210 dni, §rednie przyrosty dobowe cielat od urodzenia do 210. dnia Zycia, a na-
stepnie ich masg ciata jako pierwiastek, wysoko$¢ w krzyzu, obwdd klatki piersiowej oraz
wiek pierwszego wycielenia. Krowy w stadzie byly inseminowane, a kryterium krycia
przyjetym przez hodowce byt wiek krowy, jej masa ciala oraz kondycja.

Dane dotyczace uzytkowosci krow uzyskano z dokumentacji hodowlanej prowadzonej
w gospodarstwie (karty jatowki-krowy) oraz przez Polski Zwiazek Hodowcow i Produ-
centow Bydta Migsnego (PZHiPBM).

Przeprowadzono analiz¢ statystyczna zwiazku pomigdzy genotypami wybranych ukta-
dow IGF1R/e21/Taql oraz GFIR/i4/Hinfl a wybranymi parametrami uzytkowymi bydta.
Obliczenia statystyczne przeprowadzono przy uzyciu ogélnego modelu liniowego (GLM),
zawartego w procedurze pakietu oprogramowania Statistica® 12.0 PL. Zastosowano na-
stepujacy model statystyczny:

Y, =u+G+S+YS +e,

ijkl
gdzie:
Y,-jkz — analizowana cecha,
1 — $rednia ogdlna,
G, —efekt genotypu /IGFIR (i=1,2 lub 1,..., 3),
S losowy wptyw ojca (j=1,..., 29),
YS, — staly efekt roku/sezonu (k=1,..., 18),
€~ btad losowy.
Istotno$¢ roznic migdzy $rednimi obliczono testem wielokrotnego rozstgpu Duncana.

Wyniki i dyskusja

W badanym stadzie 118 kréw migsnych rasy hereford nie stwierdzono zmienno$ci w ukta-
dzie IGF1R/i4/Mph11031 (monomorfizm, tylko allel C). Odnotowano wyst¢gpowanie jed-
nego osobnika o genotypie heterozygotycznym CT dla uktadu /GF[R/e7/Tail, natomiast
pozostate osobniki byly monomorficzne (genotyp CC).

Kolejne dwa uktady charakteryzowaly si¢ zmiennos$cia w obrebie analizowanego miej-
sca polimorficznego. W przypadku SNP zlokalizowanego w czesci 3’UTR okoto 17%
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krow miato genotyp heterozygotyczny, pozostate za§ homozygotyczny AA4 (allel A domi-
nowat — frekwencja 0,915). Najwicksza zmiennos$¢ stwierdzono dla uktadu zlokalizowa-
nego w intronie 4, identyfikowanego enzymem Hinfl. W analizowanym stadzie przeszio
potowa osobnikdéw byla heterozygotyczna (52,1%); wysoka frekwencje (0,375) odnoto-
wano dla genotypu CC, najrzadziej wystgpowaty krowy o genotypie 77 (10% badanej
populacji) —tabela 1.

Tabela 1 — Table 1
Frekwencje genotypow i alleli dla czterech uktadow polimorficznych w badanym stadzie krow

Genotype and allele frequencies for four polymorphisms in the herd

Genotypy

SNP Genotype t f Allele
cC 105 0,991
cT 1 0,009
. C=0,995
IGFIR/€T/Tail TT 0 0,000 T = 0,005
Razem
Total 106 1,000
AA 98 0,831
AG 20 0,169
A=0915
IGFIR/e21/Taql GG 0 0,000 G=0,085
Razem
Total 118 1,000
CcC 36 0,375
CT 50 0,521 B
IGFIR/i4/Hinfl o
T 10 0,104 T=0,365
Razem
Total % 1,000
CcC 96 1,000
CT 0 0,000 C = 1,000
IGFIR/i4/Mph11031 0
72 TT 0 0,000 T =0,000
Razem
Total % 1,000

n — liczebno$¢, f— frekwencja
n — number, f— frequency

Ze wzgledu na brak zmiennosci w dwoch uktadach, zostaty one pominigte z dalszej
analizy statystycznej. Wyniki dla pozostatych uktadow (/IGF1R/e21/Taql i IGF1R/i4/Hinfl)
zestawiono w tabeli 2.
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Tabela 2 — Table 2
Parametry uzytkowe krow rasy hereford (bledy standardowe podano w nawiasach)

Performance parameters of Hereford cows (standard errors in brackets)

Wysokosé Obwod Wiek 1.
w krzyzu klatki wycielenia
SNP g:r]::tyi n ]?IY‘] ;l" A(D)G W(\lt”;m Height of piersiowej BX_];C Age at first
typ & g & lumbar spine  Chest girth & calving
(cm) (cm) (w dniach; days)
S AA 08 33,54 10453 260,0 135,7 194,6 570,9 1071,6
= 0.4) (1300 G5 (0.3) (0.,8) (3.9 (33,6
o
E AG 20 35,74 1047,0 2575 1354 213,7 566,9 1167,6
S ©09) (356) (64 0.9 (183) (10, (110,6)
cc 36 343 1008,0 2504 135,540 211,9 567,9° 1036,4*
07 179 40 0.7) (14,3) 4.9) (42,6)
T
T CT 50 352" 1037,8 2542 137,2% 194,2 573,2 955,7°
:\i 0,6) (245 (5.3 (0.,6) 0.8) (8.3) (30.4)
=
(E T 10 33,6 1066,2 2575 139,24 192,2 586,4° 819,440
14 (G22) (72 (1.3) (1.4) (13,9 (41,7)

n — liczebno$¢; BWT — urodzeniowa masa ciata; ADG — $rednie przyrosty dobowe; WWT, | — standaryzowana masa ciata
na 210. dzien odchowu; BW-FC — masa ciata krowy

a, b — wartosci oznaczone w kolumnach matymi literami roznig si¢ istotnie przy P<0,05

A — wartosci oznaczone w kolumnach duza litera r6znia si¢ istotnie przy P<0,01

n — number of animals in the group; BWT — birth weight; ADG — average daily gains between birth and weaning;
WWT, - weaning weight adjusted to 210 days of age; BW-FC — body weight of cows

a, b — values in columns with lowercase letters differ significantly at P<0.05

A — values in columns with a capital letter differ significantly at P<0.01

W przypadku SNP zlokalizowanego w czgsci 3°’UTR bydlgcego genu IGF IR istotne
réznice (P<0,01) odnotowano jedynie dla masy urodzeniowej. Osobniki o genotypie hete-
rozygotycznym rodzity si¢ ci¢zsze o 2,24 kg w pordwnaniu do cielat o genotypie A4. Brak
osobnikow o genotypie GG nie pozwala na wnikliwa ocene efektu tego polimorfizmu
w odniesieniu do tej cechy.

Dla uktadu zlokalizowanego w cze¢$ci niekodujacej genu rowniez stwierdzono réznice
w masie urodzeniowej; heterozygotyczne cieleta rodzity si¢ ciezsze o 1,6 kg od cielat o rzadkim
genotypie 77 (P<0,05). Nie odnotowano statystycznie istotnych réznic pomigdzy osobni-
kami o réznych genotypach a przyrostami dobowymi, masg ciata standaryzowang na 210.
dzien zycia, jak i obwodem klatki piersiowej. Osobniki o rzadkim genotypie (77) byty
istotnie wyzsze w krzyzu zard6wno w poréwnaniu do osobnikéw o genotypie CC (+3,7 cm;
P<0,01), jak i heterozygot (+2 cm; P<0,05) oraz na p6zniejszym etapie zycia miaty wigk-
sza masg ciata (P<0,05) i nizszy wiek pierwszego wycielenia (P<0,01) w stosunku do krow
z genotypem CC (r6znice odpowiednio +18,5 kg i 217 dni). Odnotowano réwniez réznice
w wieku pierwszego wycielenia pomiedzy osobnikami o genotypie 77 i heterozygotycz-
nymi (80,7 dni; P<0,05). Pomimo zZe poczatkowo odnotowano wicksza mas¢ urodzeniowa
heterozygot (efekt nieaddytywny), na dalszych etapach zycia zwierzat zaobserwowano,
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ze osobniki o najmniejszej masie przy urodzeniu (77) cechowaly si¢ szybszym tempem
wzrostu (co pozwolito na osiggnigcie najwickszej masy docelowej) oraz wezesniejszym
wiekiem pierwszego wycielenia w porownaniu do pozostatych zwierzat, zwlaszcza tych
o genotypie CC (potencjalny efekt addytywny).

Dotychczas w piSmiennictwie krajowym i zagranicznym pojawito si¢ niewiele infor-
macji w odniesieniu do polimorfizmu w bydlgcym genie /GFIR i analizowanych w pracy
wskaznikow uzytkowosci miesnej bydta. Najczesciej identyfikowanym miejscem poli-
morficznym jest IGFIR/Taql, opisane po raz pierwszy przez Moody i in. (1996), ktére
nie wystepuje u B. taurus. Miejsce to nie pokrywa si¢ z prezentowanym w pracy uktadem
IGFIR/e21/Taql. Zarowno Zhang i Li (2011), Akis i in. (2010), jak i Curi i in. (2005) nie
wykazali istotnych réznic pomigdzy genotypami /GF'1R/Taql a cechami wzrostu bydta.

W pracy Szewczuk i in. (2013), w badaniach na 310 cielgtach rasy angus nie stwier-
dzono istotnych réznic w masie urodzeniowej, przyrostach dobowych i masie ciata w 210.
dniu odchowu dla analizowanego w pracy uktadu /GF1R/e21/Taql. Jakkolwiek, istotne
réznice dla masy ciala w 210. dniu odchowu odnotowano dla innego uktadu, zlokalizo-
wanego w eksonie 12 (/GF1R/el12/Mspl), gdzie cielgta o genotypie GG byty cigzsze
0 +5,06 kg od heterozygot. Obserwacje te potwierdzita rowniez analiza genotypow kom-
binowanych. W innym uktadzie opisanym przez Arnim i in. (2018) jako IGF1R/Mspl,
dotyczacym SNP zlokalizowanym w intronie 12, nie stwierdzono istotnych zaleznos$ci
w odniesieniu do przyrostow dobowych i konformacji ciata.

W odniesieniu do uktadu /GFIR/e7/Tail, ktoéry w prezentowanej pracy byt niemal mo-
nomorficzny w populacji krow hereford, osobniki o genotypie CC (okoto 80% populacji)
mialy o0 5,5 kg istotnie wigksza standaryzowang mas¢ ciata w 210. dniu odchowu (P<0,05),
jednak ich masa przy pierwszym wycieleniu byta o 10,6 kg nizsza niz Srednia masa osob-
nikow o genotypie CT (P<0,05) (Szewczuk, 2016a).

Uktad IGFIR/e12/Mspl byt tez przedmiotem badan Szewczuk i in. (2017) przeprowa-
dzonych na 141 osobnikach rasy hereford i 161 osobnikach rasy limousine. Zmienno$¢é
w eksonie 12 nie miata wptywu na urodzeniowg mase ciata, ale wykazano zwiazek pomig-
dzy przyrostami dobowymi i standaryzowang masg ciata w 210. dniu odchowu, faworyzu-
jac rowniez, tak jak u rasy angus, genotyp GG, przy czym obserwacja ta byla niezalezna
od rasy.

Wszystkie trzy wyzej wymienione uktady analizowane byly rowniez przez Szewczuk
(2016b) w kontekscie cech mleczno$ci u bydta rasy montbeliarde. Zauwazalna jest wyzsza
frekwencja heterozygot (okoto 10%) w uktadzie /IGF1R/e7/Tail (brak réwniez osobnikow
o genotypie 77) oraz dominacja allelu G w uktadzie IGF1R/e21/Taql zamiast allelu A, jak
to ma miejsce u bydta ras miesnych.

Jedyne wzmianki na temat dwoch analizowanych SNP zlokalizowanych w intronie 4 do-
tycza bydta mlecznego rasy holsztynsko-fryzyjskiej. U bydta mlecznego wystgpowanie
allelu T w uktadzie /GF1R/i4/Hinfl wydaje si¢ by¢ czestsze niz u ras migsnych, u ktérych
dominuje allel C. Natomiast w przypadku polimorfizmu /GF1R/i4/Mph11031 allel T jest
niezwykle rzadki, niezaleznie od rasy i typu uzytkowego bydta (Szewczuk i in., 2011).

W badaniach Yi-Lei i in. (2019) analizowano parametry charakteryzujace konformacje
i mas¢ ciata bydta migsnego w powiazaniu z polimorfizmem liczby kopii (CNV). Jest to
stosunkowo niedawno opisana forma zmiennosci genetycznej, ktora definiuje si¢ jako in-
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sercje lub delecje wigcej niz 50 pz na poziomie genomu pomiedzy osobnikami tego same-
go gatunku. Autorzy sugeruja, ze CNV moze wptywac na cechy fenotypu bydta, zwtaszcza
zwigzane ze wzrostem (P<0,01) i masg ciata (P<0,05).

Z punktu widzenia poligenicznej kontroli ksztattowania cech migsnosci u bydta, tzw. o$
somatotropowa sktada si¢ z wielu obiecujacych genéw kandydujacych, ktorej gtéwny trzon
stanowig geny kodujace hormon wzrostu wraz ze swoistym receptorem (GH/GHR) oraz
insulinopodobny czynnik wzrostu 1 réwniez ze swoim receptorem (/GF1/IGFIR). Casas
i in. (2003) oraz Morris i in. (2003) wskazuja na wystepowanie istotnych regionéw QTL
(ang. Quantitative Trait Loci) dla masy urodzeniowej cielat na chromosomie 21 (BTA21),
a doktadnie w regionie centromerowym na odcinku 1-10 ¢cM. Jest to obszar pokrywajacy
si¢ z lokalizacja m.in. genu /GFIR. W prezentowanej pracy to wlasnie przede wszystkim
masa urodzeniowa cielat istotnie roznita si¢ w zalezno$ci od analizowanego genotypu.

Mutacje typu cichego w eksonach, tak jak wybrany w pracy uktad /GFIR/e7/Tail, nie
maja bezposredniego wptywu na ksztattowanie dojrzatego tancucha aminokwasow recep-
tora. Kwas asparaginowy D*'"3% w obrebie ktorego zlokalizowana jest ta mutacja w od-
powiadajacym temu aminokwasowi kodonie, zlokalizowany jest w jednej z trzech domen
fibronektyn typu III (aminokwasy 461-897) (Ullrich i in., 1986), ktore nie sa bezposred-
nio zwigzane z przylaczeniem ligandu — IGF-1 do zewnatrzkomorkowej podjednostki IGF-
-IR. Jakkolwiek, nawet ciche mutacje moga wptywac zardwno na szybkos¢, jak rowniez
na precyzj¢ translacji (Drummond i1 Wilke, 2008) i decydowac, w jaki sposob ,,surowe”
mRNA jest na dalszych etapach sktadane i ostatecznie zorganizowane (Parmley i in., 2006).
Natomiast mutacje punktowe w obrebie regionu 3’UTR, jak analizowany w pracy uktad
IGFIR/e21/Taql, w powiazaniu z aktywno$cia tzw. microRNA moga posrednio bra¢ udziat
w determinowaniu stabilnosci lub niestabilno$ci czasteczki mRNA np. genu /IGFIR, ,,wy-
ciszania” informacji na niej zgromadzonej, a niekiedy moga prowadzi¢ nawet do powsta-
wania nowych jednostek chorobowych (Huntzinger i Izaurralde, 2011).

Najmniej uwagi poswigca si¢ miejscom polimorficznym zlokalizowanym w czgsci
niekodujacej (intronach), uwazanych do niedawna za nie majace znaczenia. Przykladem
sa w prezentowanej pracy dwa uktady — IGFIR/i4/Hinfl i IGFIR/i4/Mph11031. Jednakze
introny, w obrebie ktorych wykrywa si¢ nieporownywalnie wigcej SNP niz w eksonach,
moga zawiera¢ m.in. sekwencje dla wielu czynnikéw wzmacniajacych (enhancery) czy
wyciszajacych (silencery), ktére reguluja transkrypcje informacji genetycznej lub kontro-
lujg alternatywne sktadanie genow (Cooper, 2010). Jakkolwiek, oba miejsca polimorficzne
nie wystepuja w obrebie regionow znanych ludzkich i mysich enhancerow zdeponowa-
nych w bazach VISTA, FANTOMS oraz dbSUPER (Visel, 2007; Andersson i in., 2014;
Khan i Zhang, 2016).

W wielu przypadkach SNP moga by¢ potozone w sasiedztwie funkcjonalnych, ale
jeszcze nie w petni zidentyfikowanych SNP, co jest czesto wykorzystywane jako mar-
kery w badaniach asocjacyjnych catego genomu (GWAS, ang. genome-wide association
studies) (Hay i Roberts, 2018). Wedlug Fortes i in. (2013) zmienno$¢ w obrebie genéw ko-
dujacych szlak sygnatowy IGF-I (szczegodlnie w /GF1R) moze mie¢ zwigzek z wczesniej-
szym osiggni¢ciem dojrzatosci ptciowej krow, zwlaszcza w analizie z uwzglednieniem
haplotypoéw IGFIR. Potozenie intronu 4, bezposrednio zwigzanego z dwoma badanymi
uktadami, moze warunkowac¢ jego funkcjonalnos¢, poniewaz gtowny tancuch aminokwa-
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sow IGF-IR kodowany jest dopiero od eksonu 3, za$ kolejne fragmenty genu i ich re-
gulacja na plaszczyznie ekson-intron maja wptyw na finalng podjednostke a receptora,
wchodzacg w bezposrednig interakcje z IGF-I.

Podsumowanie

Wyzej przedstawione rezultaty badan wskazuja na mozliwos¢ wykorzystania polimorfi-
zmu w genie /GFIR do poprawy cech uzytkowos$ci migsnej bydta. W badaniach wtasnych
po raz pierwszy wykazano zwiazek pomigdzy polimorfizmem /GFIR/i4/Hinfl a analizo-
wanymi parametrami wzrostu i rozwoju bydta rasy hereford, faworyzujac allel 7. Uzyska-
ne wyniki i spostrzezenia powinny by¢ jednak poparte dalszymi badaniami prowadzonymi
w innych stadach o wigkszej liczebnosci oraz z bardziej wyrdwnang frekwencja poszcze-
g6Inych genotypow, jak rowniez dla innych ras migsnych bydta.
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Matgorzata Anna Szewczuk, Hanna Kulig

Association of selected polymorphic sites in the /GFIR gene
with body weight and conformation of Hereford cattle

Summary

The aim of this study was to determine the relationship between selected polymorphic sites located
in various fragments of the /GF' IR gene and the growth and development of Hereford cattle. Variation in
the gene was identified using the PCR-RFLP and ACRS-PCR methods. The herd showed no variation
at the /IGF'1R/i4/Mph11031 site (monomorphism), but in the case of /GF'IR/e7/1ail polymorphism, one
heterozygous individual was observed, while the others had the CC genotype. In the case of IGFIR/
e21/Tagl and IGFIR/ i4/Hinfl, significant differences were only noted for birth weight (P<0.01;
(P<0.05). In addition, in individuals with the rare genotype (77), the lumbar spine was higher, overall
body weight was greater, and calving took place earlier.

KEY WORDS: cows, IGFIR, body weight, daily gains
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