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dwóch wcześniejszych artykułach* przed-
stawiliśmy rolę i znaczenie oraz możli-

wości poprawy krajowej populacji zarodowej 
trzody chlewnej pod względem poziomu tłusz-
czu śródmięśniowego (IMF). Istnieje ścisły 
i udokumentowany pozytywny związek pomię-
dzy poziomem tego tłuszczu w mięsie a jego wa-
lorami smakowymi, a także licznymi parame-
trami fizykochemicznymi określającymi jakość 
mięsa. Ze względu na brak możliwości oceny 
zawartości IMF na żywym zwierzęciu i stoso-
wania tego wskaźnika w selekcji (próby oceny 
zawartości IMF na żywych zwierzętach przy 
wykorzystaniu metody ultrasonografii okazały 
się być mało dokładne, natomiast przy użyciu 
tomografii komputerowej zbyt kosztowne), naj-
bardziej skuteczne wydają się być w tym zakre-
sie metody genetyczne. Postęp w dziedzinie ge-
netyki molekularnej otworzył możliwości po-
prawy strategii genetycznego doskonalenia świń 
poprzez bezpośredni wybór genów lub regionów 
chromosomów zwierających geny, które wpły-
wają na cechy będące przedmiotem zaintereso-
wania (Dekkers i Rothschild, 2007). Z tego też 
względu badania prowadzone w ostatnich latach 
na trzodzie chlewnej były skoncentrowane mię-
dzy innymi na poszukiwaniu genów kandydują-
cych do warunkowania poziomu tego tłuszczu 
w tkance mięsnej. 

Dotychczasowe badania dotyczące tej 
tematyki wskazują, że cechy otłuszczenia są wa-

                                                 
* Wiad. Zoot., 2015, 4: 50–56; 2016, 1: 92–98. 

runkowane poligenowo. Wyniki licznych badań 
wskazują na to, że loci cech ilościowych (QTL – 
ang. Quantitive Trait Loci) dla nich są zlokali-
zowane na kilku chromosomach: 1, 2, 4, 5, 6, 7, 
12, 13, 14 i 18 (Świtoński i in., 2003). Główne 
kierunki poszukiwania genetycznego podłoża 
depozycji IMF to analiza struktury genomu, ana-
lizy polimorfizmu pojedynczych nukleotydów 
(SNP – ang. Single Nucleotide Polymorphism) 
oraz analiza ekspresji poszczególnych genów 
w tkankach. Wiele różnych genów zostało ziden-
tyfikowanych jako mające związek z zawarto-
ścią IMF. Znaczna liczba badaczy skupiała się 
jednak przede wszystkim na genach z grupy 
FABP (ang. Fatty Acid Binding Protein), kodu-
jących białka wiążące kwasy tłuszczowe. Ger-
bens jako pierwszy zainicjował badania nad 
markerami genetycznymi dla zawartości IMF 
(Gerbens i in., 1997). Badacz ten zasugerował, 
że gen H-FABP (ang. Heart-type Fatty Acid 
Binding Protein) może być odpowiedzialny za 
występowanie genetycznych różnic dla tej ce-
chy. Wpływ tego genu na zawartość IMF został 
wykazany u czysto rasowych zwierząt hodowla-
nych rasy Duroc, a także u mieszańców z udzia-
łem rasy Duroc (Gerbens i in., 1997). Kolejne 
badania z tego zakresu wykazały, że zależność 
taka potwierdziła się również u innych ras świń 
hodowanych w Austrii: Pietrain, Large White 
i Landrace (Nechtelberger i in., 2001), lokalnych 
ras hodowanych w Chinach: Neijiang, Rong-
chang, Hanjiang Black, Hanzhong White, Ba-
mei, Yanan, Jinhua (Wei-Jun i in., 2006; Chen 
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i in., 2014) oraz Berkshire (Lee i in., 2010) 
i Yorkshire (Cho i in., 2011). W naszym kraju 
badania w tym zakresie prowadzono na rasach: 
Duroc, Pietrain, puławska, wielka biała polska, 
Polish Landrace (Tyra i in., 2011) i złotnicka 
pstra (Jankowiak i in., 2010). Tak duża liczba 
badań w obrębie jednego genu wymagała prze-
prowadzenia ich głębszej analizy. 

Gen FABP3 u świń jest umiejscowiony 
na 6 chromosomie. Jego ekspresja zachodzi 
w różnych tkankach, ale przede wszystkim 
w tkance mięśniowej serca oraz szkieletowej. 
Gen ten należy do rodziny wielogenowej i pełni 
istotną rolę w procesie β-oksydacji. Produkowa-
ne przez niego białko jest odpowiedzialne za 
transport i wewnątrzkomórkowy metabolizm 
długołańcuchowych kwasów tłuszczowych. Mo-
że być również odpowiedzialne za modulowanie 
wzrostu i proliferacji komórek. Poszukiwania 
w kierunku warunkowania zróżnicowanego po-
ziomu IMF w mięsie świń w obrębie tego genu 
były prowadzone dla następujących polimorfi-
zmów: polimorfizmu identyfikowanego enzy-
mem restrykcyjnym HinfI (c.103C>T) zlokali-
zowanego w regionie 5’UTR, polimorfizmu 
identyfikowanego enzymem HaeIII (c.1811G>C) 
umiejscowionego w intronie 2 oraz enzymem 
MspI zlokalizowanym w tym samym intronie. 
Jankowiak i in. (2010) wykazali występowanie 
różnic  pomiędzy  polimorfizmem  w  locus 
H-FABP/HinfI a jakością tuszy i mięsa (w tym 
zawartością IMF). Wyniki badań przeprowadzo-
nych na zwierzętach rasy złotnickiej pstrej wy-
kazały, że mięso tuczników o genotypie hh od-
znacza się wyższą zawartością IMF w porówna-
niu do mięsa tuczników o genotypie HH 
(P≤0,05). Przeprowadzone przez wspomnianych 
autorów analizy dla innych cech użytkowych 
ważnych z hodowlanego punktu widzenia (ta-
kich jak np. grubość słoniny) nie wykazały istot-
nych zależności, co jest informacją pozytywną 
i daje możliwość wykorzystania tej mutacji jako 
markera genetycznego w procesie selekcji. Po-
dobny rezultat, jeżeli chodzi o zawartość IMF, 
uzyskali Tyra i Ropka-Molik (2011) w badaniach 
nad polimorfizmem HinfI FABP3:c.103C>T. 
Mięso pochodzące od świń o genotypie hh od-
znaczało się wyższą zawartością IMF w porów-
naniu do mięsa pochodzącego od świń o genoty-
pie HH (P≤0,01), jednocześnie istotnie negatyw-
nie rzutując na wskaźniki związane z otłuszcze-

niem tuszy (grubość słoniny okrywowej). Jest to 
niekorzystna informacja hodowlana, bowiem 
obie cechy otłuszczenia ważne z hodowlanego 
punktu widzenia są antagonistyczne względem 
siebie, co jest niezgodne z aktualnym progra-
mem hodowlanym dla trzody chlewnej. Z kolei, 
badania przeprowadzone przez Lee i in. (2010) 
na świniach rasy Berkshire, jak i przez Chen i in. 
(2014) na rasach DLY i Yanan wskazały, że 
osobniki o genotypie HH odznaczają się wyższą 
zawartością IMF niż te o genotypie hh. Van Cu-
ong i in. (2013) wykazali istnienie różnic po-
między polimorfizmem w locus H-FABP/HaeIII 
a zawartością IMF. Badania przeprowadzone na 
świniach rasy NBP wskazały, że mięso pocho-
dzące od osobników o genotypie dd charaktery-
zuje się wyższą zawartością IMF w porównaniu 
do mięsa pochodzącego od osobników o genoty-
pie DD (P≤0,05). Podobną zależność zaobser-
wowali Lee i in. (2010) w badaniach przeprowa-
dzonych na świniach rasy Berkshire. Z kolei Ty-
ra i Ropka-Molik (2011), prowadząc badania na 
zróżnicowanym rasowo materiale uzyskali od-
mienne wyniki. Mięso świń o genotypie DD 
charakteryzowało się wyższą zawartością IMF 
niż pochodzące od świń o genotypie dd 
(P≤0,01). Istnieją jednak również badania, prze-
prowadzone m.in. przez zespoły badawcze 
Urbana i in. (2002) nad polimorfizmem w locus 
H-FABP/HinfI oraz Árnyasi i in. (2006) nad po-
limorfizmem H-FABP/HinfI i H-FABP/HaeIII, 
w których nie wykazano oddziaływania danego 
genotypu na którykolwiek z badanych parame-
trów mięsa wieprzowego (w tym na zawartość 
IMF czy  grubość  tłuszczu okrywowego). Ana-
lizę  kolejnego  polimorfizmu,  a  mianowicie 
H-FABP/MspI (intron 2), wykazującego zwią-
zek z zawartością IMF przeprowadzili Lee i in. 
(2010). Z badań przez nich prowadzonych wyni-
ka, że wyższą zawartością IMF cechowało się 
mięso pochodzące od tuczników o genotypie aa 
niż od osobników o genotypie AA (P≤0,05). Ta-
ką samą zależność uzyskali również Gerbens 
i in. (2001) w badaniach na mięsie pochodzącym 
od mieszańców Large White x (Large White x 
Landrace), jednak obserwowane zależności nie 
potwierdziły się w poziomie ekspresji tego genu, 
jak i ilości produkowanego białka. Jak przedsta-
wiono powyżej, liczne badania w obrębie tego 
genu nie zaowocowały jednoznacznymi wnio-
skami, które mogłyby być wykorzystane w prak-
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tyce hodowlanej. Analiza trzech mutacji tego 
genu wykazała zróżnicowane oddziaływanie po-
szczególnych form polimorficznych na poziom 
IMF w zależności od badanej rasy, a nawet po-
pulacji w obrębie rasy. Uzyskane wyniki nie są 
jednoznaczne. W przypadku niektórych polimor-
fizmów obserwowano brak kierunkowego prze-
łożenia (polimorfizm – poziom ekspresji – po-
ziom białka – poziom IMF), co może wykluczać 
przyczynowy charakter tych mutacji. Należałoby 
zatem dla tego genu poszukać nowych mutacji 
w regionach kodujących lub promotorowych 
i dokonać stosownych analiz porównawczych. 

Gen A-FABP (u świń również zlokali-
zowany na chromosomie 6), którego produkt 
zaangażowany jest w magazynowanie i prze-
miany tłuszczu w organizmie, został zakwalifi-
kowany jako gen kandydujący dla cech jakości 
mięsa. Jego ekspresja zachodzi w adipocytach 
i makrofagach (Gao i in., 2011). Ponadto, gen 
ten może pełnić istotną rolę w utrzymaniu rów-
nowagi pomiędzy lipolizą i lipogenezą w adipo-
cytach. Białko będące produktem tego genu wią-
że długołańcuchowe kwasy tłuszczowe oraz 
kwas retinowy i uczestniczy w ich transporcie 
i prezentowaniu ich odpowiednim receptorom 
w jądrze komórkowym. Dotychczasowe badania 
nie wykazały jednak ścisłego związku między 
mutacjami tego genu a poziomem tłuszczu 
śródmięśniowego w mięsie. Jedynie Gao i in. 
(2011) wykazali związek pomiędzy polimorfi-
zmem A3481C zlokalizowanym w intronie 1, 
a zawartością IMF. Wyniki przez nich uzyskane 
wskazują na istotne różnice w zawartości IMF 
pomiędzy genotypami (CC<CD<DD). 

Na tym samym chromosomie co gen 
FABP3 (H-FABP) i FABP4 (A-FABP) u świń 
zlokalizowany jest również gen LEPR kodujący 
receptor leptyny, należący do receptorów dla 
cytokin klasy I. Białko kodowane przez ten gen 
jest wydzielane przede wszystkim przez komórki 
tłuszczowe (adipocyty) i odgrywa istotną rolę 
w regulacji pobierania pokarmu oraz gospodarki 
energetycznej organizmu. U człowieka mutacje 
w tym genie są związane z występowaniem oty-
łości oraz dysfunkcji mózgowej. U zwierząt go-
spodarskich niektóre polimorfizmy w obrębie 
tego genu zostały powiązane z procesem odkła-
dania tłuszczu, jak i z wpływem na zawartość 
IMF. Li i in. (2010) wykazali, że polimorfizm 
LEPR/AvaII, występujący w eksonie 20 ma 

związek z zawartością IMF. Mięso zwierząt 
o genotypie 12 charakteryzowało się wyższą 
zawartością IMF niż tych o genotypach 11 i 22 
(P≤0,05). Z drugiej strony, obserwowane różnice 
pomiędzy poszczególnymi grupami (genotypa-
mi) nie są na tyle wysokie, aby wspomniana mu-
tacja została wykorzystana w hodowli (selekcji). 
Badania przeprowadzone przez Tyrę i Ropkę-
Molik (2011) także wykazały związek polimor-
fizmu HpaII tego genu z zawartością IMF. Mię-
so pochodzące od tuczników o genotypie BB wy-
kazywało wyższą zawartość IMF niż pochodzące 
od tuczników o genotypie AB (P≤0,01). Fre-
kwencja pożądanego genotypu (BB) była jednak 
w analizowanej grupie zwierząt na tyle wysoka, 
że w dłuższej perspektywie czasowej także unie-
możliwiałaby wykorzystanie tej mutacji w selek-
cji opartej na markerach genetycznych. 

Badania prowadzone w ostatnich latach 
w kierunku poszukiwania genów kandydują-
cych, mających mieć potencjalny związek z za-
wartością IMF pokazują, że coraz większa liczba 
genów jest brana pod uwagę. Cánovas i in. 
(2010) przeprowadzili badania na świniach rasy 
Duroc. Obiektem ich zainteresowania był poli-
morfizm c.807A>G, zlokalizowany w eksonie 9 
genu HMGCR (chromosom 2). Produktem tego 
genu jest enzym reduktaza HMG-CoA (redukta-
za 3-hydroksy-3-metyloglutarylo-koenzymu A), 
ograniczająca syntezę cholesterolu de novo. Jej 
aktywność jest regulowana przez ujemne sprzę-
żenie zwrotne za pośrednictwem steroli i nie-
steroidowych metabolitów, pochodnych mewa-
lonianu, będącego produktem reakcji katalizo-
wanej przez reduktazę.  

Wyniki przez nich uzyskane wskazują, 
że mięso osobników o genotypie AA  zawierało 
istotnie więcej tłuszczu śródmięśniowego. Nie-
korzystne zmiany w poziomie tego tłuszczu są 
warunkowane przez allel G. Podobnie jak 
w przypadku polimorfizmu LEPR/HpaII, obser-
wowano wysoką frekwencję pożądanej formy 
(AA), co także ogranicza zastosowanie tej muta-
cji w pracach selekcyjnych. Ponadto, w bada-
niach tych autorów obserwowano brak kierun-
kowego oddziaływania związanego z poziomem 
ekspresji poszczególnych form polimorficznych 
w wątrobie i mięśniach, a obserwowanym po-
ziomem IMF w mięsie. 

Hirose i in. (2011) prowadzili badania na 
tej samej rasie świń, jednak poddali analizie gen 
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PIK3C3, umiejscowiony na chromosomie 6. 
Produktem tego genu jest kinaza fosfatydylo-3-
inozytolu, która katalizuje fosforylację fosfolipi-
dów inozytolu do cząsteczki fosfatydyloinozyto-
lo-3-fosforanu (PIP3), który bierze udział w ak-
tywacji wielu procesów komórkowych (m.in. 
wzrostu, proliferacji, różnicowania, przeżycia, 
migracji oraz transportu wewnątrzkomórkowe-
go). Badacze ci wykazali istnienie zależności 
pomiędzy polimorfizmem C2604T zlokalizowa-
nym w eksonie 24 a zawartością IMF. Mięso od 
zwierząt, które posiadały w swoim genotypie 
allel C, charakteryzowało się wyższą zawarto-
ścią IMF w porównaniu do zwierząt o genotypie 
TT (P≤0,05). Należy jednak zaznaczyć, że ten 
korzystny allel niesie równocześnie niepożądany 
efekt w postaci wzrostu poziomu tłuszczu okry-
wowego, co nie jest korzystne z hodowlanego 
i ekonomicznego punktu widzenia oraz nie jest 
zgodne z aktualnym kierunkiem programu ho-
dowlanego krajowej populacji zarodowej trzody 
chlewnej. 

Gen ANK1 (Ankyrin 1) umiejscowiony 
na chromosomie 17 również został wytypowany 
jako mający związek z cechami jakości mięsa. 
Ankyrins to rodzina białek strukturalnych. Eks-
presja tego białka zachodzi m.in. w erytrocytach, 
mięśniach oraz mózgu. W komórkach mięśnio-
wych i mózgu ANK1 wykazuje podobne funkcje. 
Wiążąc się do innych białek błonowych odgry-
wa rolę w stabilizacji, przemieszczaniu się ko-
mórek oraz innych funkcjach komórkowych. 
Aslan i in. (2012) przeprowadzili badania nad 
polimorfizmem w locus ANK1/g.2726G>A (re-
gion promotowy) na tucznikach kilku ras. Wyni-
ki tych badań dla rasy Large White wskazują, że 
mięso zwierząt o genotypie 22 charakteryzuje 
się wyższą zawartością IMF w porównaniu do 
osobników o genotypie 11 (P≤0,05), jednakże 
analogicznych spostrzeżeń nie odnotowano 
w stosunku do dwu pozostałych ras (Duroc i Pie-
train), które także były przedmiotem wspomnia-
nych badań. 

Kolejnym genem, który wzbudził zainte-
resowanie badaczy był gen DIO3 (zlokalizowa-
ny na chromosomie 7), który odgrywa główną 
rolę w metabolizmie trójjodotyroniny (T3), 
głównego hormonu tarczycy u człowieka. T3 
pełni istotną rolę w procesie wzrostu i rozwoju 
organizmu. Qiao i in. (2012) w swoich bada-
niach wykazali związek polimorfizmu A/C687 

w populacji mieszańców LW x Meishan z za-
wartością IMF. Mięso pochodzące od tuczników 
o genotypie AC zawierało najwięcej IMF w po-
równaniu z mięsem pochodzącym od tuczników 
o genotypach AA i CC (P≤0,01). Równocześnie 
pożądany genotyp przekładał się na obniżenie 
innych wskaźników ważnych z hodowlanego 
i ekonomicznego punktu widzenia. Jednocześnie 
gen ten jest obarczony imprintingiem ojcowskim, 
co ogranicza jego wykorzystanie w selekcji. 

Zmapowany na chromosomie 5 u świń 
gen ATP5B również wykazuje związek z cecha-
mi jakości mięsa. Gen ten koduje syntazę ATP, 
znajdującą się w wewnętrznej błonie mitochon-
driów, która odpowiada za katalizowanie synte-
zy ATP. Energia niezbędna do tego procesu po-
chodzi z gradientu elektrochemicznego proto-
nów przechodzących przez błonę wewnętrzną 
podczas fosforylacji oksydacyjnej. Xu i in. 
(2013) wykazali istotnie wyższą zawartość IMF 
w mięsie pochodzącym od mieszańców LW x 
Meishan (polimorfizm G75A) o genotypie AA 
niż w mięsie osobników o genotypie GG 
(P≤0,05). Należy jednak zaznaczyć, że w popu-
lacjach ras wysokoprodukcyjnych korzystny al-
lel A praktycznie nie występuje. Odwrotną sytu-
ację obserwowali wspomniani wyżej badacze 
w rasie Meishan. Tak więc, wykorzystanie zdo-
bytej wiedzy jest ograniczone jedynie do two-
rzenia krzyżówek ras wysokoprodukcyjnych 
z rasami prymitywnymi, charakteryzującymi się 
obecnością allelu A. 

Kolejnymi badaniami objęto gen ACSL4 
zlokalizowany na chromosomie X, odgrywający 
istotną rolę w biosyntezie lipidów, jak i degrada-
cji kwasów tłuszczowych. Chen i in. (2014) wy-
kazali istnienie zależności pomiędzy polimorfi-
zmem w locus ACSL4/RsaI (w regionie 3’UTR) 
w populacji mieszańców DLY a zawartością 
IMF. Osobniki posiadające w swoim genotypie 
allel G wykazywały istotnie wyższą zawartość 
IMF w mięsie niż zwierzęta o genotypie AA 
(P≤0,05). Ograniczeniem wykorzystania tej mu-
tacji w praktyce jest wysoka frekwencja ko-
rzystnego allelu w badanej populacji. 

Korzystne w zakresie poszukiwań gene-
tycznych mechanizmów warunkowania poziomu 
IMF w mięsie świń mogą być wyniki badań Ren 
i in (2014). Obiektem przeprowadzonych przez 
tych naukowców badań był gen ANGPTL4 
umiejscowiony  na   chromosomie   2,   kodujący  
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białko mogące hamować aktywność lipazy lipo-
proteinowej (LPL) (kierującej procesem lipolizy 
i lipogenezy) przez konwersję dimerów LPL do 
monomerów i stymulowanie lipolizy w tkance 
tłuszczowej. Białko to jest ponadto zaangażowa-
ne w regulację homeostazy glukozy, metabolizm 
lipidów oraz insulinowrażliwość. Wyniki prze-
prowadzonych badań wskazały na związek po-
między mutacją G2737A, zlokalizowaną w in-
tronie 3 a zawartością IMF. Najwyższą zawarto-
ścią tego tłuszczu charakteryzowało się mięso 
pochodzące od tuczników o genotypie AA, 
a najniższą – o genotypie BB (P≤0,05). Jednak-
że, należałoby te korzystne doniesienia potwier-
dzić analizą tego genu na populacjach świń wy-
sokoprodukcyjnych, gdzie problem poziomu 
IMF jest szczególnie istotny. 

Również duże nadzieje w związku z wa-
runkowaniem genetycznym różnic w poziomie 
tłuszczu śródmięśniowego (IMF) związane są 
z genem MYPN, u świń umiejscowionym na 
chromosomie 14. Białko o masie 145 kDa, ko-
dowane przez ten gen, nosi nazwę myopalladin. 
Jest to białko sarkomerowe, które wiąże nebuli-
nę (w mięśniach szkieletowych) i izoform białka 
nebuliny – nebulette (w mięśniu sercowym) do 
α-aktyniny w linii Z. Zhai i in. (2010) wykryli 3 
polimorfizmy w regionie 3’UTR mające związek 
z zawartością IMF. W przypadku pierwszego 
polimorfizmu – 231 (G/A) najlepsze parametry 
pod względem poziomu IMF uzyskało mięso 
pochodzące od osobników heterozygotycznych 
(AG). Bardziej obiecujące są kolejne dwa poli-
morfizmy. Polimorfizm 298 (G/T) statystycznie 
wysoko istotnie różnicował zwierzęta pod 
względem interesującego nas parametru. Obser-
wowano w tym przypadku negatywny wpływ 
allelu G (świnie o genotypie TT uzyskały naj-
wyższą zawartość IMF). Trzeci z analizowanych 
polimorfizmów tego genu – 318 (T/C) najbar-
dziej różnicował badaną populację pod wzglę-
dem tego wskaźnika. Obserwowano statystycz-
nie wysoko istotny gradient poziomu IMF 
w analizowanym mięsie (CC>CT>TT). Badania 
tych autorów przynoszą jak najbardziej korzyst-
ne wyniki, jednakże należałoby je potwierdzić 
na szerszej grupie badawczej krajowej populacji 
i jednocześnie przeprowadzić analizy dla innych 
cech produkcyjnych, ważnych z hodowlanego 
punktu widzenia, aby wykluczyć ewentualny 
antagonizm pomiędzy nimi. 

Osiągnięcia z zakresu transkryptomiki, 
dzięki zastosowaniu wysokoprzepustowych te-
chnik dają możliwość przeprowadzenia badań 
przesiewowych jednoczesnej ekspresji wielu ge-
nów w danej tkance. Szczególne zainteresowa-
nie budzi tematyka rozwoju złożonych cech fe-
notypowych warunkowanych przez interakcje 
genetyczno-środowiskowe, a do takich właśnie 
cech zaliczamy jakość mięsa. Damon i in. (2013) 
przeprowadzili przy użyciu techniki mikroma-
cierzy ekspresyjnych badania, mające na celu 
identyfikację biomarkerów dla wybranych cech 
jakości mięsa wieprzowego (w tym zawartości 
IMF). Badania przez nich przeprowadzone 
umożliwiły wskazanie 2219 genów związanych 
z zawartością IMF. Większość z nich należała 
do szlaków metabolizmu białek syntezy DNA, 
glikolizy, katabolizmu lipidów i włókien mię-
śniowych. Ponadto, badacze ci wybrali 40 ge-
nów spośród wszystkich uzyskanych po zasto-
sowaniu techniki mikromacierzy do ilościowego 
oznaczenia ekspresji przy użyciu techniki RT-
PCR. Uzyskane przez nich wyniki wskazały sze-
reg genów, potencjalnych biomarkerów związa-
nych z zawartością IMF, a największy związek 
zaobserwowano w odniesieniu do genów: 
ACACB, ITIH3 i ADAMTS8. Badania z zastoso-
waniem nowych osiągnięć z zakresu transkryp-
tomiki wydają się być bardzo obiecujące, jak-
kolwiek potrzebna jest większa ilość takich ba-
dań, jak i objęcie nimi bardziej zróżnicowanego 
pod względem rasowym materiału badawczego. 
 
Podsumowanie 

Selekcja prowadzona w oparciu o mar-
kery genetyczne wydaje się być bardzo obiecu-
jąca dla programów hodowlanych, m.in. dlatego, 
że informacja może być określana na żywych 
zwierzętach i to już na wczesnym etapie ich ży-
cia. Jak wynika z przedstawionych powyżej 
przykładów badań, cechy jakości mięsa są istot-
ne z ekonomicznego punktu widzenia i warun-
kowane przez wiele różnych genów. Prezento-
wane powyżej wyniki dowodzą złożoności wa-
runkowania wskaźników związanych z otłusz-
czeniem i nie do końca poznanej roli wytypowa-
nych genów w tym procesie, a także ich współ-
działania z poszczególnymi narządami i tkanka-
mi. Część badaczy zajmujących się tym zagad-
nieniem sugeruje wręcz zmianę poglądu odno-
śnie znaczenia i roli tkanki tłuszczowej określa-
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nej dotychczas jako bierne repozytorium energii 
do roli ważnego i aktywnego narządu wydziela-
nia wewnętrznego. Jest to uzasadnione ze 
względu na dużą liczbę białek i hormonów wy-
dzielanych w komórkach tłuszczowych (Ailhaud 
i in., 2006). O złożoności procesu lipogenezy 
niech świadczy liczba ponad 900 genów będą-
cych kandydatami do roli QTL i dla cech otłusz-
czenia (Świtoński i in., 2010).  

Tak duża ilość genów zaangażowana 
w warunkowanie cech związanych z otłuszcze-
niem i ich wzajemne interakcje nie pozwoliły, 
jak dotychczas, na znalezienie jednego czynnika, 
który charakteryzowałby się dużym efektem. 
Pomimo braku zadowalających efektów w tym 

zakresie należy kontynuować ten kierunek ba-
dań, bowiem nawet niewielkie odziaływanie, 
jakie wykazywałby kandydujący gen, wspoma-
gane nowoczesnymi metodami oceny wartości 
hodowlanej, może teoretycznie przynieść ko-
rzystne zmiany w poziomie tłuszczu śródmię-
śniowego doskonalonej populacji.  

Tak wiec, prowadzenie dalszych prac 
w kierunku identyfikacji markerów genetycz-
nych (przede wszystkim wśród genów zaanga-
żowanych w metabolizm kwasów tłuszczowych 
w mięśniach i tkance tłuszczowej) dla cech jako-
ści mięsa wieprzowego – w tym jakże istotnej 
cechy, jaką jest zawartość IMF w mięsie – jest 
konieczne.  
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EFFECT  ANALYSIS  FOR  GENES  CONTROLLING  INTRAMUS CULAR  FAT  (IMF)  CONTENT 
IN  PIGS  AND  POSSIBILITIES  OF  USING  THEM  IN  SELECTION  PROGRAMS  –  A  REVIEW  

 
Summary 

 
Direct selection of genes or chromosomal regions containing genes responsible for IMF content gives 

us the opportunity to improve strategies for genetic improvement of pigs in this aspect. Fatness traits in pigs, are 
polygenic traits. Research has indicated that QTLs for fatness are located on numerous chromosomes. Also, 
many genes were indicated as being responsible for distribution of genetic differences for IMF content. The main 
research concerned genes which are members of the fatty-acid binding protein (FABP) family, mainly H-FABP 
and A-FABP. For the H-FABP gene, HinfI, HaeIII and MspI RFLP polymorphisms are reported to have associa-
tion with IMF content in pigs. However, the research has not given a clear answer yet. The influence of poly-
morphic forms varied according to breed and population of animals. There was no full linear relationship be-
tween polymorphism – expression level – protein level – observed trait. Further research concerned such genes 
as: LEPR, HMGCR, PIK3C3, ANK1, DIO3, ATP5B, ACSL4, ANGPTL4, MYPN but also failed to produce 
groundbreaking results. The number of genes involved in fatness traits is large, but their functions and interac-
tions are still not fully known. Meat quality traits are economically important. Marker-assisted selection seems to 
be promising for breeding programs because the information may be determined on live animals and at an early 
stage of their life. Previous research results are not sufficient to be used in breeding (selection) because one gene 
with strong effects has not been identified yet. Further research in this area is necessary. 


