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Konsumenci
*
 zwracają obecnie coraz 

większą uwagę na odpowiednią jakość mięsa 
oraz produktów mięsnych. Jakość mięsa i jego 
ilość mogą być warunkowane, oprócz różnych 
czynników środowiskowych, zmianami w se-
kwencji DNA (polimorfizmy, sekwencje mikro-
satelitarne, zmienność liczby kopii genów – 
CNV itp.). Genetyczne podłoże ważnych z eko-
nomicznego punktu widzenia cech rzeźnych 
i jakościowych mięsa jest bardzo złożone i może 
być warunkowane wpływem wielu genów lub 
loci cech ilościowych (QTL). Dlatego też, po-
szerzenie konwencjonalnej selekcji o informacje, 
dotyczące molekularnego podłoża, warunkują-
cego określoną cechę produkcyjną, może znacz-
nie przyspieszyć postęp hodowlany i to przy ni-
skim nakładzie kosztów. Zastosowanie takiej 
właśnie selekcji, wspomaganej markerami gene-
tycznymi (MAS), pozwoliłoby na bardziej efek-
tywną selekcję zwierząt pod względem interesu-
jących cech na podstawie kilku alleli jednocze-
snych. Z drugiej jednak strony, właściwy wybór 
odpowiednich genów kandydujących, których 
polimorfizmy mogą wpływać na zmienność cech 
produkcyjnych, jest niezwykle trudny. 

Jednym z głównych kierunków poprawy 
jakości oraz walorów prozdrowotnych mięsa 

                                                 
*Badania zostały wykonane w ramach działalności 
statutowej Instytutu Zootechniki PIB, nr 01-4.05.1. 

jagnięcego jest modyfikacja profilu kwasów 
tłuszczowych, w tym szczególnie utrzymanie 
właściwego stosunku kwasów tłuszczowych 
wielonienasyconych (PUFA) do nasyconych 
(SFA). U owiec, różne geny zostały wytypowa-
ne jako kandydujące, odpowiedzialne za cechy 
mięsności lub za jakość mięsa jagnięcego. 
Obecnie badane są geny kodujące białka wiążą-
ce kwasy tłuszczowe – FABP4 (Xu i in., 2011), 
hormon związany z pobieraniem pokarmu oraz 
gospodarką lipidową organizmu – leptynę (LEP) 
(Boucher i in., 2006) czy też gen DGAT1, zaan-
gażowany w syntezę trójglicerydów oraz proces 
powstawania tkanki tłuszczowej (Xu i in., 2009). 

Karboksylaza acetylo-CoA (ACACA, 
ACC) jest kluczowym enzymem, biorącym 
udział w biosyntezie nasyconych kwasów tłusz-
czowych (kwasu palmitynowego oraz długołań-
cuchowych kwasów tłuszczowych) (Kim i in., 
1989; Smith i in., 2003; Leonard i in., 2004). 
Wykazano, że najwyższa ekspresja oraz aktyw-
ność karboksylazy acetylo-CoA występuje 
w tkankach, związanych z procesem lipogenezy, 
tzn. w wątrobie, tkance tłuszczowej oraz gruczo-
le mlekowym podczas laktacji. Kokarboksylaza 
ACACA jest ściśle związana z profilem kwasów 
tłuszczowych w mleku bydła, owiec i kóz, 
wpływa również na profil kwasów tłuszczowych 
w mięsie, decydując tym samym o jego walo-
rach prozdrowotnych (Barber i in., 2005; Bada-
oui i in., 2007). Obecnie prowadzone są liczne 
badania, mające na celu identyfikację zmian po-
jedynczych nukleotydów (SNP’s), które istotnie 
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wpływałyby na poziom ekspresji genu ACACA. 
U owiec wykryto wiele zmian polimorficznych 
w locus tego genu, jednak nie zbadano jedno-
znacznie ich wpływu na poziom aktywnego 
białka czy ilość transkryptu (Moioli i in., 2005; 
Signorelli i in., 2008). 

Badanie genu, kodującego karboksylazę 
acetylo-CoA, który nie był dotąd badany na kra-
jowej populacji owiec, może pozwolić na uzyska-
nie dokładniejszej odpowiedzi na temat uwarun-
kowań cech ilościowych i jakościowych mięsa 
jagnięcego. Dlatego też, celem przeprowadzonych 
badań było określenie frekwencji trzech polimorfi-
zmów (c.1441C>T, c.1783G>T, c.1834T>C) 
w genie ACACA u owiec rasy merynos polski. 
 
 
Materiał i metody 
 

Materiał do badań stanowiła krew pełna, 
pobrana do probówek z antykoagulantem EDTA 
od 170 owiec rasy meryos polski, pochodzących 
z Zakładu Doświadczalnego Instytutu Zootech-
niki PIB w Pawłowicach. Do momentu wykona-
nia analiz próbki były przechowywane w tempe-
raturze -20oC. Izolacja genomowego DNA z krwi 
została przeprowadzona przy użyciu zestawu Wi-
zard Genomic DNA Purification Kit (Promega, 
Madison, WI, USA), zgodnie z załączonym pro-
tokołem. Ocenę ilościową i jakościową wyizolo-
wanego kwasu nukleinowego przeprowadzono 
z wykorzystaniem spektrofotometru NanoDrop 
2000 (ThermoScientific, Wilmington, USA). 
Wyizolowane DNA do momentu dalszych analiz 
przechowywano w temp. -20oC. 

Dla wszystkich badanych osobników zo-
stała przeprowadzona analiza trzech mutacji 
(c.1441C>T, c.1783G>T, c.1834T>C) w locus 
genu ACACA (NM001009256.1) metodą PCR-
RFLP. Enzymy restrykcyjne dobrano przy uży-
ciu dostępnego oprogramowania NEBcutter 
v.2.0. Skład mieszaniny reakcyjnej do reakcji 
PCR był następujący: 100 ng genomowego 
DNA, 8 mM mieszaniny dNTP, 2,5 µl 10xPCR 
bufor 360AmpliTaq, 2 nM MgCl2, 1,2 µl 360GC 
Enhancer, 0,072 U polimerazy 360AmpliTaq 
(Applied Biosystems, Warszawa, Polska) oraz 
0,2 nM starterów. Mieszaninę uzupełniono do 10 
µl sterylną, dejonizowaną wodą. 

Startery wykorzystywane do reakcji 
PCR (wg Garcia-Frenandez i in., 2010), enzymy 

restrykcyjne oraz wielkość fragmentów otrzy-
manych po trawieniu zamieszczono w tabeli 1. 
Mieszanina reakcyjna do trawienia restrykcyjne-
go zawierała: 10 µl produktu PCR, 2,2 µl bufo-
ru, 0,3 µl enzymu, 7,5 µl sterylnej wody. Tra-
wienie restrykcyjne prowadzono przez 16 h 
w termocyklerze firmy Biometra w temperaturze 
uzależnionej od rodzaju enzymu (tab. 2). Stra-
wione produkty PCR rozdzielono w 3,5% żelu 
agarozowym z dodatkiem barwnika Sybergreen 
(Invitrogen, Life Technologies, Warszawa, Polska) 
i zwizualizowano na aparacie UVis Bi-Doc IT 
Imagin System. Równowagę Hardy-Weinberga 
oraz frekwencję alleli policzono przy użyciu opro-
gramowania Court – lab HW Calculator. 
 
 
Wyniki 
 

W przypadku mutacji cichej c.1441C>T, 
zlokalizowanej w 9 egzonie, zidentyfikowano 
dwa genotypy, przy czym frekwencja genotypu 
CT była na niskim poziomie (2%). Przeważał 
genotyp CC, który zaobserwowano u 98% bada-
nych zwierząt. Podobną zależność wykazano dla 
dwóch mutacji – c.1783G>T oraz c.1834T>C 
w 11 egzonie, gdzie w obu przypadkach przewa-
żały osobniki homozygotyczne o genotypie dzi-
kim: GG (75%) dla zmiany c.1783G>T oraz TT 
(49%) dla mutacji c.1834T>C. Natomiast, zwie-
rzęta posiadające genotypy homozygotyczne pod 
względem badanych polimorfizmów TT i CC 
charakteryzowały się niską frekwencją (kolejno 
2 i 7%) (tab. 2). Badana populacja owiec rasy 
merynos polski znajdowała się w równowadze 
Hardy-Weinberga pod względem polimorfizmu 
c.1834T>C. 
 
 
Omówienie wyników 
 

Mięso jagnięce charakteryzuje się wie-
loma prozdrowotnymi cechami, których nie po-
siada mięso innych gatunków zwierząt gospo-
darskich. Ogromne znaczenie, określające od-
powiednią przydatność kulinarną i przetwórczą 
jagnięciny oraz jej walory prozdrowotne, ma 
utrzymanie właściwego stosunku kwasów tłusz-
czowych wielonienasyconych (PUFA) do nasy-
conych (SFA) i zwiększenie zawartości kwasów 
tłuszczowych  z  grupy  omega-3. Najważniejsze  
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zadania to zmniejszenie ilości średniołańcucho-
wych kwasów SFA, a zwiększenie PUFA i kwa-
su oleinowego (cis-9 C-18:1) w celu zmniejsze-
nia ryzyka wystąpienia chorób sercowo-
naczyniowych (Kritchevsky i in., 2000; Steinhart 
i in., 1996). Obecnie prowadzone są badania 
w celu określenia korelacji pomiędzy genami 
kandydującymi, związanymi z gospodarką lipi-
dową a gospodarczo ważnymi cechami produk-
cyjnymi, jak otłuszczenie tuszy jagnięcej, profil 
kwasów tłuszczowych, zawartość tłuszczu 
śródmięśniowego (IMF) i marmurkowatość. 

Również gen kodujący karboksylazę – 
CoA (ACACA), ze względu na pełnione funkcje, 
został wytypowany jako gen kandydujący do roli 
odpowiedzialnego za gospodarkę lipidową orga-
nizmu i tym samym związany z profilem kwa-
sów tłuszczowych w mleku i mięsie (Moioli 
i in., 2007). W badaniach przeprowadzonych 
u owiec rasy merynos polski potwierdzono wy-
stępowanie trzech mutacji, zlokalizowanych 
w egzonach 9 i 11 genu kodującego karboksyla-
zę acetylo-CoA, kluczowym enzymie odpowie-
dzialnym za biosyntezę nasyconych kwasów 
tłuszczowych. Powyższe polimorfizmy zostały 
zidentyfikowane przez Garcia-Fernandez i in. 
(2010) i wytypowane jako potencjalne markery 
genetyczne, związane z zawartością tłuszczu 
w mleku owiec. Autorzy wykazali obecności aż 
22 mutacji typu SNP (Single Nucleotide Poly-
morphism) we fragmentach kodujących genu 
ACACA, z których żadna nie powodowała zmia-
ny sekwencji aminokwasów. Przypuszczalnie, 
badane polimorfizmy pozostają w nierównowa-
dze sprzężeń z innymi mutacjami przyczyno-
wymi, mającymi wpływ na cechy fenotypowe. 

U owiec rasy merynos polski wykazano 
bardzo niską frekwencję zwierząt homozygo-
tycznych TT (c.1783G>T) oraz CC (c.1834T>C), 
kolejno 2 i 7%. Nie zaobserwowano natomiast 
występowania zwierząt homozygotycznych pod 
względem mutacji w 9 egzonie c.1441C>T TT, 
podczas gdy frekwencja heterozygot wynosiła 
2%. Podobne wyniki uzyskali Garcia-Fernandez 
i in. (2010), analizując rozkład poszczególnych 
alleli genu ACACA u 8 ras owiec. W przypadku 
polimorfizmu c.1441C>T frekwencja zmutowa-
nego allelu wynosiła, w zależności od rasy, od 
0,04 do 0,11, natomiast dla dwóch ras (Castella-
na, Manchega) nie zaobserwowano występowa-
nia badanej mutacji. Ponadto, dla rasy merynos 

hiszpański autorzy potwierdzili niską frekwencję 
allelu T (0,04), podobnie jak wykazano w ba-
niach własnych dla rasy merynos polski (0,01). 

Analogiczne rezultaty uzyskano również 
dla dwóch polimorfizmów w egzonie 11, dla 
których frekwencja zmutowanych alleli utrzy-
mywała się na niskim poziomie w większości 
badanych ras. Dla rasy merynos hiszpański Gar-
cia-Fernandez i in. (2010) otrzymali frekwencję 
allelu T (c.1783G>T) na poziomie 0,12 oraz al-
lelu C (c.1834T>C) na poziomie 0,31, co było 
zgodne z wynikami badań własnych, otrzyma-
nymi dla rasy merynos polski: allel T – 0,13 oraz  
C – 0,28. 

Prowadzone u kóz badania genu karbok-
sylazy acetylo-CoA, który wykazuje wysoką 
homologię do genu  ACACA u owiec (99%), po-
twierdziły niską frekwencję zmutowanych alleli 
dla dwóch miejsc polimorficznych, zlokalizowa-
nych w regionie promotorowym AJ292286:1206 
pz: C/T oraz 1322 pz: T/C (kolejno 13 i 4%). 
Ponadto, Signorelli i in. (2008) zaobserwowali 
istotny wpływ mutacji 1206 pz C/T na zawartość 
tłuszczu i białka w mleku. Z kolei, badania pro-
wadzone u bydła potwierdziły związek genoty-
pów oraz haplotypów w locus genu ACACA 
z masą półtuszy oraz kolorem mięsa (Shin i in., 
2011). Interesujące wyniki asocjacji różnych wa-
riantów genu ACACA z cechami użytkowymi 
uzyskano również u świń. Muñoz i in. (2007) 
wykazali istotny wpływ polimorfizmu w egzonie 
44 (c.5634C>T) z profilem kwasów tłuszczo-
wych, szczególnie zawartością kwasów steary-
nowego, palmitynowego oraz wakcynowego 
w mięsie wieprzowym. Również dwie sprzężone 
ze sobą mutacje (c.4899G>A, c.5196T>C) w re-
gionie kodującym genu ACACA były związane ze 
składem poszczególnych kwasów tłuszczowych 
w mięsie – procentową zawartością kwasów wie-
lonienasyconych (PUFA), kwasów z grupy omega-
3 i omega-6 oraz stosunkiem kwasów wieloniena-
syconych do nasyconych (PUFA/MUFA) (Gallar-
do i in., 2009). 

Obiecujące wyniki, uzyskane u innych 
gatunków zwierząt gospodarskich sprawiają, że 
uzasadniona staje się analiza polimorfizmów 
w genie ACACA pod kątem ich związku z istot-
nymi cechami otłuszczenia mięsa jagnięcego. 
Prace badawcze nad genem kodującym karboksy-
lazę acetylo-CoA, który nie był dotąd badany na 
krajowej populacji owiec, mogą pozwolić uzy-
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skać dokładniejszą odpowiedź na temat uwarun-
kowań cech ilościowych i jakościowych mięsa 
jagnięcego. Ponadto, poszerzenie konwencjonal-
nej selekcji o informacje, dotyczące molekularne-

go podłoża, warunkującego między innymi profil 
kwasów tłuszczowych, czyli tym samym walory 
prozdrowotne mięsa, może znacznie przyspieszyć 
postęp hodowlany, przy niskim nakładzie kosztów. 
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FREQUENCY  OF  SELECTED  SNP  POLYMORPHISMS  IN  THE  ACETYL-COA 
CARBOXYLASE  GENE  (ACACA)  IN  POLISH  MERINO  SHEEP 

 
Summary 

 
Acetyl-CoA carboxylase (ACACA, ACC) is a key enzyme involved in biosynthesis of saturated  fatty 

acids (palmitic acid and long-chain fatty acids). The aim of the study was to determine the frequency of three 
polymorphisms (c.1441C>T, c.1783G>T, c.1834T>C) in the ACACA gene in Polish Merino sheep. Analysis 
was performed with 117 Polish Merino sheep from the Experimental Station in Pawłowice, belonging  to the 
National  Research  Institute  of  Animal  Production.  For  all  animals, DNA was isolated from whole blood 
collected into EDTA tubes. The polymorphisms were determined by PCR-RFLP. Two genotypes were identified 
for the silent mutation c.1441C>T localized in exon 9, but the frequency of CT genotype was low (3%). The 
predominant genotype was CC, which was observed in 97% of the animals. A similar relationship was found for 
the two mutations c.1783G>T and c.1834T>C in exon 11, where homozygous animals of the wild-type genotype 
predominated in both cases: GG (71%) for c.1783G>T substitution and TT (55%) for c.1834T>C mutation. In 
turn, animals with heterozygous genotypes for the analysed TT and CC polymorphisms were characterized by 
low frequency (6% and 7%, respectively). Research concerning the gene encoding acetyl-CoA carboxylase, 
which has never been investigated in the Polish population of sheep, could help to gain more insight into deter-
minants of the quantitative and qualitative traits of lamb meat.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fot..: B. Borys  


