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STRESZCZENIE

Przy doskonaleniu cech produkcyjnych bydta mlecznego duzy nacisk ktadziony jest na
wydajnos$¢ mleka 1 jego sktad, szczegodlnie zawartos¢ ttuszczu i biatka. Badanie genetycznego
podtoza lezacego u podstaw preferowanych fenotypdw, moze przyczynic¢ si¢ do udoskonalenia
strategii hodowlanej. Zidentyfikowano geny i polimorfizmy wykazujace pozytywny wptyw na
cechy uzytkowos$ci mlecznej, jednak istniejg geny kandydujace wymagajace analizy pod katem
przydatnosci jako markerow genetycznych wspierajacych selekcje. Celem pracy byto
oszacowanie wptywu wybranych polimorfizméw w genach SLC2741, LIPE i SCDI na cechy
uzytkowos$ci mlecznej krow rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biate;.

Analizie poddano 634 krowy uzytkowane w jednym gospodarstwie. Wybrano cztery
polimorfizmy zwigzane z podstawieniem pojedynczego nukleotydu w obrgbie sekwencji
kodujacej, dwa zlokalizowane w genie SLC2741 (g.14996C>G 1 g.14791C>T), jedno w genie
LIPE (g.13298A>C) oraz jedno w genie SCDI (g.10153G>A). Genotypy oznaczano metoda
PCR-RFLP. Oszacowano czestos¢ wystepowania alleli, genotypoéw oraz genotypow
kombinowanych. Oszacowano zalezno$ci migdzy genotypami a cechami uzytkowosci
mlecznej, a takze wybranymi wskaznikami rozrodu. Analiz¢ statystyczng wykonano przy

uzyciu programu Statistica.

W badanym stadzie kréw wykazano obecno$¢ wszystkich mozliwych genotypow w
kazdym z analizowanych polimorfizméw. Stwierdzono istotne zaleznosci migdzy:
polimorfizmem SLC27A41 g.14996C>G a zawartoscig tluszczu 1 suchej masy w mleku;
polimorfizmem SLC27A41 g.14791C>T a zawartoscig biatka w mleku; polimorfizmem LIPE
2.13298A>C a dobowa wydajnoscia mleka, zawartoscig thuszczu, suchej masy oraz liczba
komorek somatycznych w mleku; polimorfizmem SCD/ g.10153G>A a dobowa wydajnoscia
mleka, zawarto$cig ttuszczu, biatka, suchej masy oraz liczbg komoérek somatycznych w mleku.
W analizie genotypow kombinowanych w zdecydowanej wigkszosci potwierdzono te
zaleznosci. Analizowane polimorfizmy nie wplywaly na wskazniki rozrodu, takie jak wiek
pierwszego wycielenia, okres miedzywycieleniowy i okres miedzycigzowy. Wyniki wskazuja
na potencjalng przydatnos$¢ analizowanych polimorfizméw w genach SLC27A41, LIPE 1 SCD1
w doskonaleniu cech uzytkowos$ci mlecznej bydta rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej
odmiany czarno-biatej, jednak jednoznaczne wskazanie ich jako geny markerowe do

wykorzystania w selekcji wymaga potwierdzenia w badaniach na innych stadach krow tej rasy.

Stowa kluczowe: SLC27A1, LIPE, SCD1, uzytkowo$¢ mleczna, bydto



SUMMARY

When improving the production traits of dairy cattle, great emphasis is placed on milk
yield and its composition, especially fat and protein content. Studying the genetic basis
underlying preferred phenotypes can help improve breeding strategies. Genes and
polymorphisms with a positive effect on milk performance traits have been identified, but there
are candidate genes that require analysis for suitability as genetic markers supporting selection.
The aim of the study was to estimate the effect of selected polymorphisms in the SLC27A1,
LIPE and SCD1 genes on the milk performance traits of Polish Holstein-Friesian black-and-

white cows.

The analysis covered 634 cows on one farm. Four single nucleotide polymorphisms
within the coding sequence were selected, two located in the SLC27A1 gene (g.14996C>G and
g.14791C>T), one in the LIPE gene (g.13298A>C) and one in the SCD1 gene (g .10153G>A).
Genotypes were determined using the PCR-RFLP method. The frequency of alleles, genotypes
and combined genotypes was estimated. The relationships between genotypes and milk
production traits, as well as selected reproduction traits, were estimated. Statistical analysis was

performed using the Statistica program.

In the examined cow herd, the presence of all possible genotypes in each of the analyzed
polymorphisms was demonstrated. Significant relationships were found between: the SLC27A1
2.14996C>G polymorphism and the fat and dry matter content in milk; SLC27A1 g.14791C>T
polymorphism and protein content in milk; LIPE g.13298A>C polymorphism and daily milk
yield, fat content, dry matter and the somatic cells count in milk; SCD1 g.10153G>A
polymorphism and daily milk yield, fat, protein and dry matter content and the somatic cells
count in milk. In the analysis of combined genotypes, the vast majority of these relationships
were confirmed. The analyzed polymorphisms did not affect reproduction traits, such as age at
first calving, calving interval and pregnancy interval. The results indicate the potential
usefulness of the analyzed polymorphisms in the SLC27A1, LIPE and SCDL1 genes in improving
the milk performance traits of Polish Holstein-Friesian black-and-white cattle, however, their
unambiguous indication as marker genes to be used in selection requires confirmation in studies

on other herds of cows of this breed.

Keywords: SLC27A1, LIPE, SCD1, milk performance, cattle
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WYKAZ SKROTOW

3’UTR

5’UTR

ACBP
ACACA
ACSL

ADFP

ADRB3
AGPAT6

ATGL

ATP
BTNI1Al
cAMP/PKA

CD36
CLA
CoA
CREs
DGAT
DIM
DNA
dNTP
ER

FA
FABP
FATP
FFA
FSE
GEBV
GPAM
GWAS
HNF4
HSL
HWE
IL
K3EDTA

kDa
kpz
LCFA

- (ang. 3 untranslated region) cz¢s¢ mRNA niepodlegajaca translacji, potozona w
kierunku 3’ od sekwencji kodujacej

- (ang. 5 untranslated region) cze$¢ mRNA niepodlegajaca translacji, potozona w
kierunku 5’ od sekwencji kodujace;j

- (ang. acyl-CoA-binding protein) biatko wiazace acylo-koenzym A

- (ang. acetyl-CoA carboxylase) karboksylaza acetylo-CoA

- (ang. long-chain acyl-CoA synthetase) syntetaza dtugotancuchowego acylo-
koenzymu-A

- (ang. adipose differentiation-related protein) bialko zwigzane z réznicowaniem
adipocytow

- (ang. Ps-adrenergic receptor) receptor adrenergiczny 3

- (ang. glycerol-3-phosphate acyltransferase) O-acylotransferaza 1-acyloglicerolo-3-
fosforanowa 6

- (ang. adipose triglyceride lipase) lipaza trojglicerydowa

- (ang. adenosine 5'-triphosphate) adenozyno-5’-trifosforan

- (ang. butyrophilin subfamily 1 member A1) cztonek podrodziny butyrofilin 1 Al
- (ang. adenosine 3',5"-cyclic monophosphate / protein kinase A) cykliczny adenozyno-
3’,5'-monofosforan / biatko kinazy A

- (ang. cluster of differentiation 36) klaster 36. roznicowania

- (ang. conjugated linoleic acid) sprz¢zony kwas linolowy

- (ang. acetyl-CoA) acetylo-koenzym A

- (ang. cis-regulatory elements) elementy regulatorowe cis

- (ang. diacylglycerol acyltransferase) acylotransferaza diacyloglicerolu

- (ang. day in milking) dzien laktacji

- (ang. deoxyribonucleic acid) kwas deoksyrybonukleinowy

- (ang. deoxynucleotide triphosphate) trifosforany deoksynukleotydow

- (ang. endopasmic reticulum) retikulum endoplazmatyczne

- (ang. fatty acids) kwasy thuszczowe

- (ang. fatty acid binding protein) biatko wigzace kwasy tluszczowe

- (ang. fatty acid transport protein) bialko transportujace kwasy thuszczowe

- (ang. free fatty acids) wolne kwasy thuszczowe

- (ang. fat-specific element) element specyficzny dla thuszczu

- (ang. genomic estimated breeding value) genomowa oszacowana warto$¢ hodowlana
- (ang. glycerol-3-phosphate acyltransferase) acylotransferaza 3-fosforanu glicerolu
- (ang. genome-wide association studies) badania asocjacyjne catego genomu

- (ang. hepatocyte nuclear factor 4 alpha) jadrowy czynnik hepatocytow

- (ang. hormone-sensitive lipase) lipaza hormonozalezna

- (ang. Hardy-Weinberg equilibrium) rownowaga Hardy’ego-Weinberg’a

- (ang. interleukin) interleukina

- (ang. tripotassium (K3)ethylene diamine tetraacetic acid) s6l kwasu
etylenodiaminotetraoctowego

- kilodalton, jednostka masy atomowej rowna 1000 daltonéw [Da]

- kilo par zasad

- (ang. long chain fatty acids) dlugotancuchowe kwasy tluszczowe



LKS
LPIN1
LPL
MDRI1
MGL
mRNA
MUFA
NADH
NCBI

NEFA
NF-Y
OXLAM
PCR
PFHBiPM
PPAR

pre-mRNA
PUFA
QTL
RFLP

RNA
SCD —
SFA
SLC27A1

SLC27 —
SNP

SP1
SphK1
STE

TDT
TMR
TNF-a
TR4
TWAS

VLDL
XDH

- liczba komorek somatycznych

- (ang. lipin 1) lipina 1

- (ang. lipoprotein lipase) lipaza lipoproteinowa

- (ang. multidrug resistance gene) gen oporno$ci wielolekowej

- (ang. monoglyceride lipase) lipaza monoglicerydowa

- (ang. messenger RNA) informacyjny RNA

- (ang. monounsaturated fatty acids) jednonienasycone kwasy thuszczowe

- (ang. nicotinamide adenine dinucleotide) dinukleotyd nikotynoamidoadeninowy
- (ang. National Center for Biotechnology Information) Narodowe Centrum
Informacji Biotechnologiczne;j

- (ang. non-estrified fatty acids) wolne kwasy thuszczowe

- (ang. nuclear transcription factor Y) jadrowy czynnik Y

- (ang.oxidixed linoleic acid metabolites) utlenione metabolity kwasu linolowego
- (ang. Polymerase chain reaction) reakcja tancuchowa polimerazy

- Polska Federacja Hodowcow Bydta i Producentéw Mleka

- (ang. peroxisome proliferator-activated receptor) receptor aktywowany przez
proliferatory peroksysomow

- pierwotny transkrypt genu

- (ang. polyunsaturated fatty acids) wielonienasycone kwasy tluszczowe

- (ang. quantitative trait loci) loci cechy ilo$ciowej

- (ang. Restriction Fragment Lenght Polymorphism) polimorfizm dlugosci
fragmentow restrykcyjnych

- (ang. rybonucleic acid) kwas rybonukleinowy

- (ang. stearoyl-CoA desaturase) desaturaza steroilo koenzymu A

- (ang. saturated fatty acids) nasycone kwasy tluszczowe

- (ang. solute carrier family 27 member 1) cztonek 1. rodziny 27. no$nikow substancji
rozpuszczonych

- (ang. solute carrier family 27) rodzina 27. no$nikdéw substancji rozpuszczonych
- (ang. single nucleotide polymorphism) polimorfizm pojedynczego nukleotydu
- (ang. specificity protein 1) biatko specyficznosci 1

- (ang. sphingosine kinase 1) kinaza sfingozyny 1

- (ang. stearoyl-CoA desaturase transcriptional enhancer element) element
wzmacniajacy transkrypcje desaturazy steroilo-CoA

- (ang. transmission disequilibrium test) test nierownowagi transmisji

- (ang. total mixed ration) catkowicie wymieszana dawka

- (ang. tumor necrosis _factor o) czynnik martwicy nowotworow alfa

- (ang. testicular receptor 4) receptor jadrowy 4

- (ang. transcriptome-wide association scans) skanowanie asocjacyjne calego
transkryptomu

- (ang. very low density lipoproteins) lipoproteiny o bardzo niskiej ggstosci

- (ang. xanthine dehydrogenase) dehydrogenaza ksantynowa



WSTEP

Doskonalenie cech produkcji mleka odgrywa fundamentalng role w rozwoju
mleczarstwa. Z ekonomicznego punktu widzenia, wydajno$¢ mleka, zawartos¢ thuszczu,
zawarto$¢ biatka i liczba komoérek somatycznych w mleku sa podstawowymi cechami
stosowanymi do pomiaru jako$ci mleka u bydta [Petrini i in. 2016]. Jako cechy poligeniczne,
sa one kontrolowane przez wiele gendw, stad duze znaczenie ma badanie genetycznego podtoza
lezacego u podstaw preferowanych fenotypow [Snelling i in. 2013]. Rézne podejscia, w tym
badania asocjacyjne, sekwencjonowanie calego genomu i analiza gendéw kandydujacych,
zostaly wykorzystane do wykrycia genow przyczynowych lub mutacji zwigzanych z
uzytkowoscig mleczng [Olsen i in. 2011, Nayeri i in. 2016]. To z kolei przyczynito si¢ do

rozwoju selekcji genomowej [Gutierrez-Reinoso i in. 2021].

Strategia genow kandydujacych koncentruje si¢ na analizie gendw zaangazowanych w
kluczowe szlaki metaboliczne 1 biorgcych udziat w procesach fizjologicznych w odniesieniu do
cech stanowigcych obiekt zainteresowania [Viale i in. 2017]. W kontekscie cech uzytkowosci
mlecznej bydta duze znaczenie odgrywaja m.in. geny, ktorych produkty biorg udzial w
procesach ksztattujacych cechy ttuszczu mlecznego. Zidentyfikowano geny 1 polimorfizmy w
ich obrebie, ktore wykazuja pozytywny wptyw na cechy produkcji mlecznej, w tym na thuszcz
mleczny [Chamberlainiin. 2012, Liiin. 2018, Mu i in. 2022]. Istniejg jednak geny kandydujace
dopiero poznawane lub wymagajace dalszej analizy pod katem przydatnosci jako markerow
genetycznych wspierajacych selekcje bydla mlecznego, a mozna do nich zaliczy¢ m.in.
SLC27A1, LIPE 1 SCD1. Ulegaja one ekspresji w gruczole mlekowym krow w okresie laktacji
[Ordovas i in. 2008, Yonezawa i in. 2008, Jacobs i in. 2013], a ich produkty uczestnicza,
odpowiednio w transporcie dtugotancuchowych kwasow ttuszczowych [Ordovas i in. 2006],
uwalnianiu wolnych kwasow ttuszczowych z zapaséw triacyloglicerolu [Lampidonis i in. 2011]
oraz w syntezie jednonienasyconych kwasow tluszczowych [Ntambi 1 Miyazaki 2004],
odgrywajac przy tym wazng role w kontrolowaniu homeostazy energetycznej i metabolizmu

[Kim i in. 2004, Ntambi i Miyazaki 2004, Zidi i in. 2010].



HIPOTEZA BADAWCZA

Ze wzgledu na udzial produktéw gendéw SLC27A41, LIPE 1 SCDI w procesach
zwigzanych z metabolizmem i transportem kwaséw tluszczowych wykorzystywanych m.in. do
syntezy mleka, analizowane polimorfizmy moga przyczynia¢ si¢ do ksztaltowania zmiennosci
cech zwigzanych z uzytkowaniem mlecznym, a szczeg6lnie z cechami tluszczu mlecznego.
Moga mie¢ wigc potencjal do wykorzystania w programach hodowlanych opracowywanych

dla bydta rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskie; odmiany czarno-biate;.

CEL PRACY

Celem pracy byta oszacowanie potencjalnego wptywu wybranych polimorfizméw w
genach SLC27A1, LIPE 1 SCDI na cechy uzytkowosci mlecznej kréw rasy polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej w kontekscie mozliwosci wykorzystania ich
jako markerow wspomagajacych selekcje ukierunkowang na doskonalenie tych cech. Do

osiggniecia tego celu zatozono nastgpujace zadania badawcze:

e oszacowanie frekwencji genotypow i alleli w badanym stadzie krow;

e ustalenie czy istniejg statystycznie istotne zalezno$ci miedzy polimorfizmem w
analizowanych genach a cechami zwigzanymi z mlecznym uzytkowaniem krow;

e okreslenie mozliwosci wykorzystania analizowanych polimorfizmow w selekcji
zmierzajacej do doskonalenia cech uzytkowosci mlecznej poprzez analize pod katem

ich ewentualnego wptywu na wybrane wskazniki rozrodu.



PRZEGLAD PISMIENNICTWA

Jednym z najwickszych osiggni¢¢ wspotczesnego rolnictwa jest istotna poprawa w
zakresie produkcji zywnosci. Jest ona wynikiem postepu technologicznego, doskonalenia
systemow zywienia zwierzat, a takze skutecznej pracy hodowlanej [Brito i in. 2021]. Wsrod
produktow zywnos$ciowych w diecie cztowieka szczegdlne miejsce zajmuje mleko i jego
przetwory. Ich konsumpcja swiecie na wciaz rosnie. Przewiduje si¢, ze ze wzgledu na wzrost

swiatowej populacji, spozycie mleka bedzie stale rosto przez nastgpne lata [Osorio 1 in. 2016].

Prowadzona przez lata intensywna selekcja bydta mlecznego doprowadzita do znaczne;j
poprawy wydajnosci mleka. Po drodze pojawity si¢ rowniez niekorzystne zmiany w zakresie
cech zwigzanych z plodnoscia, zdrowiem, dlugowiecznoscia 1 wrazliwoscig
srodowiskowa. Wraz z ogolnoswiatowym wykorzystaniem kilku popularnych ras mlecznych
zmniejszyto si¢ zroznicowanie genetyczne miedzy rasami, a takze r6znorodnos¢ genetyczna w
obrebie rasy [Brito i in. 2021]. Obecnie okoto 95% wysokowydajnych kréw mlecznych
hodowanych w znaczacych regionach produkcji mleka na catym §wiecie jest reprezentowanych
tylko przez trzy rasy: holsztynska (lub holsztynsko-fryzyjska), jersey i brazowa szwajcarska
oraz ich mieszance. Rozpowszechnienie tych kilku ras na $wiecie wynika gtownie z ich
wicksze] wydajnosci mleka 1 zdolnoSci reagowania na wysokonakladowe systemy
produkcyjne. Poziom wydajnosci mleka (zarowno ogoélny, jak i w przeliczeniu na osobnika) u
tych ras wcigz wykazuje tendencj¢ wzrostowa [Brito i in. 2021]. Rasa holsztynsko-fryzyjska
jest rdwniez najbardziej rozpowszechniona w Polsce, stanowigc niemal 93% poglowia krow
mlecznych (dane z 31.12.2022 r. na podstawie liczby kréw wpisanych do ksigg hodowlanych)
[Polska Federacja Hodowcow Bydta i Producentow Mleka 2022b].

Program hodowlany dla bydla tej rasy zaktada dalsze doskonalenie zwierzat w celu
osiggnigcia jak najwigkszego postgpu genetycznego, ze zwroceniem szczegdlnej uwagi na
zachowanie zmienno$ci genetycznej w populacji [Polska Federacja Hodowcow Bydta i
Producentow Mleka 2022b]. Jednym z podstawowych narzedzi w hodowli bydta mlecznego sa
indeksy selekcyjne, ktore wyrazaja taczng warto$¢ hodowlang osobnika. W przypadku krow
rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej podstawowym kryterium selekcyjnym wprowadzonym
od 2014 roku jest indeks selekcyjny Produkcja i Funkcjonalno$¢ (PF). Uwzglednia on cechy
produkcyjne, pokrojowe, plodnosci, zawartos¢ komoérek somatycznych oraz dlugowiecznosc,
przy czym waga dla kazdej z tych kategorii cech to, odpowiednio 0,40, 0,25, 0,15, 0,101 0,10
[Polska Federacja Hodowcow Bydta i Producentoéw Mleka 2022b]. Wpisuje si¢ to w obecnie

panujacy trend majacy na celu doskonalone programoéw hodowlanych poprzez potozenie
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wiekszego nacisku na cechy zwigzane z dobrostanem zwierzat, zdrowiem, dtugowieczno$cia

oraz 0g6lng odpornoscia [Brito i in. 2021].

Przy doskonaleniu cech produkcyjnych bydta mlecznego duzy nacisk ktadziony jest na
wydajnos¢ mleka 1 jego sklad, szczegélnie zawarto§¢ tluszczu 1 biatka, ktore sa
najwazniejszymi cechami z ekonomicznego punktu widzenia. Te typowe cechy ilosciowe
kontrolowane sg jednoczesnie przez wiele loci cech ilosciowych (QTL — ang. quantitative trait
loci) 1 genow. QTL definiuje si¢ jako regiony genomu, w ktérych genotypy sa powigzane z
fenotypami, takimi jak np. sktad mleka. Geny przypisane do tych QTL moga pomdc w

wyjasnieniu szlakow zaangazowanych w syntez¢ mleka [Nayeri Stothard, 2016].

Wykryto wiele QTL zarowno w odniesieniu do wydajnosci mleka, jak i jego sktadu u
bydta [Lopdell 2023]. Zgodnie z danymi pochodzacymi z bazy danych CattleQTLdb (stan na
29.12.2023) liczba QTL dla wydajnosci mleka, wydajnosci tlhuszczu, zawartosci thuszczu,
wydajnosci biatka i zawartosci biatka wynosi odpowiednio 7744, 9295, 11955, 3947 oraz 9980
[Huiin. 2013]. Te QTL zostaty zidentyfikowane przy uzyciu ro6znych technik, w tym opartych
na sprzezeniach, jak test nieréwnowagi transmisji (TDT — ang. transmission disequilibrium
test); opartych na asocjacjach, jak badania asocjacyjne catego genomu (GWAS — ang. genome-
wide association studies) i skanowanie asocjacyjne catego transkryptomu (TWAS — ang.
transcriptome-wide association scans) [Kolbehdari i in. 2006, Zhou i in. 2019, Lopdell i in.
2019, Liu i in. 2021, Lopdell i in. 2023]. Geny przypisane do tych QTL petnig rozne funkcje, a
niektore z nich, w tym gen DGATL1 (ang. diacylglycerol acyltransferase-1 — O-acylotransferaza
1 diacyloglicerolu) i gen ABCG2 (ang. ATP-binding cassette super-family G member 2 — 2.
cztonek podrodziny G kasety wigzacej ATP) zostaly uznane jako geny gléwne cech produkcji
mleka u bydta mlecznego [Blott i in. 2003, Grisart i in. 2004, Cohen-Zinder i in. 2005].

Produkt genu DGATI jest odpowiedzialny za koncowy etap syntezy triacylogliceroli
[Yen i in. 2008]. Jeden z najbardziej znaczacych QTL [Reynolds i in. 2021] dla wydajnosci
mleka, ttuszczu i1 biatka zmapowano w chromosomie 14. bydta w locus DGATI [Grisart i in.
2002]. Przyczynowym wariantem tego QTL jest niekonserwatywne podstawienie lizyny
alaning w pozycji 232. biatka [Grisart 1 in. 2002]. Produkt genu ABCG2 pelni m.in. funkcje
transportera ryboflawiny do mleka [ Van Herwaarden 1 in. 2007]. QTL dla kilku cech mleka, w
tym wydajnosci [Cohen-Zinder i in. 2005, Kemper i in. 2014, Kemper i in. 2015, Cai i in. 2020],
zawartosci thuszczu 1 biatka [Cohen-Zinder i in. 2005, Pausch i in. 2017, Tiplady 1 in. 2021]

oraz zawarto$ci laktozy [Lopdell i in. 2017, Tiplady 1 in. 2021] zmapowano w chromosomie 6.



w locus ABCG2. Uwaza sig, ze wariant sprawczy tego QTL to podstawienie tyrozyny seryna

(p.Y5818S), zidentyfikowane przez Cohen-Zinder i in. [2005].

Znajomos$¢ kluczowych genow, w tym ich mechanizmow regulacyjnych jako markeréw
cech o znaczeniu ekonomicznym, moze przyczyni¢ si¢ do udoskonalenia strategii hodowlane;j
bydta mlecznego [Gutierrez-Reinoso i in. 2021]. Poprzez selekcje genomowa mozna
zidentyfikowa¢ zwierzgta o korzystniejszych zatozeniach genetycznych juz w bardzo mtodym
wieku. Ich warto$§¢ hodowlana znana jest przed osiagnieciem dojrzatosci ptciowej. Tym samym
czesciej mozna wykorzystywaé w pracy hodowlanej mlode, zdolne do rozrodu zwierzgta, co
pozwala na skrdcenie odstepu miedzy pokoleniami. Mozliwe jest ograniczenie kosztow
ponoszonych przez tradycyjne testowanie buhajow [Skarwecka 2019, Ma i in. 2021]. Dzieki
takiemu podejsciu postep genetyczny jest znacznie szybszy [Strabel 2017].

Selekcja genomowa zostata juz uwzgledniona w $wiatowych programach hodowli
bydta mlecznego w réznych krajach. Intensywne testowanie potomstwa pod katem cech
produkcyjnych i1 reprodukcyjnych w oparciu o genomowe wartosci hodowlane (GEBV — ang.
genomic estimated breeding value) miato kluczowe znaczenie dla zwigkszenia §wiatowej
produktywnosci bydta mlecznego [Gutierrez-Reinoso i in. 2021]. W Polsce wdrozony od 2014
roku program hodowlany dla bydta rasy holsztynsko-fryzyjskiej zaklada wykorzystanie GEBV.
Mozliwe jest takze genotypowanie samic pod tym katem [Skarwecka 2019]. Corocznie
obserwuje si¢ tendencje wzrostowg w liczbie badanych zwierzat obu pici [Polska Federacja
Hodowcow Bydta i Producentow Mleka 2022b]. Coraz wicksze zainteresowanie hodowcow
monitorowaniem genetycznym swoich stad swiadczy o rosngcej §wiadomosci i zrozumieniu
korzysci, jakie oferuje genotypowanie. Zwlaszcza, ze oprocz oceny wartosci hodowlanej,
hodowca moze uzyska¢ inne informacje, m.in. o defektach genetycznych, a takze zweryfikowac

pochodzenie danego zwierzecia [ Skarwecka 2019].

Mleko jest bogatym i pozywnym pokarmem, niezastagpionym w zyciu cztowieka
[Vanderhout i in. 2019]. Dostarcza niezbednych aminokwaséw, mineratoéw (m.in. potasu,
wapnia, magnezu, cynku) i witamin (m.in. A, E, B2, B5, B12, D) [Graulet 2014, Nogalska i in.
2017]. Zawarte w mleku biatka majg korzystne wiasciwosci odzywcze i sa niezbedne do
produkc;ji sera oraz inne produktow. Laktoza jest waznym czynnikiem wptywajacym na poziom
produkcji mleka [Osorio 1 in. 2016], a przy tym ma niskg kaloryczno$¢, niski indeks
glikemiczny, a takze wlasciwo$ci prebiotyczne oraz polepszajace wchlanianie wapnia 1

magnezu [Schaafsma 2007].
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Thuszcz mleczny jest rowniez waznym sktadnikiem mleka, ktory decyduje o wartosci
odzywczej, jakosci organoleptycznej mleka i jego produktow (szczegdlnie smaku) oraz
przydatnosci technologicznej. Odgrywa duzag rolg w produkcji masta, sera, $mietany czy
pelnego mleka w proszku [Mohan i in. 2021]. Jest rowniez bogatym zrédlem energii i
charakteryzuje si¢ najwyzsza strawnoscig wsrdd thuszczéw pochodzenia zwierzgcego w diecie
cztowieka [Bartowska iin. 2009]. Pomimo stawiania go w grupie czynnikoéw ryzyka miazdzycy
ze wzgledu na obecno$¢ cholesterolu 1 wysokg zawarto$¢ nasyconych kwasow thuszczowych,
thuszcz mleczny pozostaje bogatym zrodtem kwasow ttuszczowych znanych z wiasciwosci
prozdrowotnych [Reklewska i in. 2002], jak np. sprz¢zonego kwasu linolowego (CLA — ang.

conjugated linoleic acid), ktérego cztowiek nie jest w stanie syntetyzowa¢ [Griinari i in. 2000].

Synteza tluszczu mlecznego u przezuwaczy to ztozona molekularna sie¢ regulacyjna,
obejmujaca synteze kwasow thuszczowych de novo, wychwyt dhugotancuchowych kwasow
thuszczowych (LCFA — ang. long chain fatty acids) z krazacej krwi, transport i desaturacje
LCFA, synteze triacylogliceroli 1 wydzielanie kropelek lipidow [Mu i in. 2021].

Ponad 95% tluszczu mleka sktada si¢ z triacylogliceroli, a pozostala czes¢ stanowia
diacyloglicerole, fosfolipidy i wolne kwasy tluszczowe [Jensen 2002]. Triacyloglicerole
powstaja w wyniku estryfikacji kwasoéw thuszczowych, ktére pochodza z dwoch zrodet.
Wszystkie krotko- 1 Sredniotancuchowe kwasy tluszczowe (C:4-C:14) 1 okoto potowa kwasow
thuszczowych C:16 sa syntetyzowana de novo z acetylo-koenzymu A (ang. acetyl-CoA) w
komorkach nabtonka gruczotu mlekowego, a pozostata czgs¢ kwasow thuszczowych C:16 i
wszystkie LCFA dhuzsze niz C:18 s3 wchianiane z krazacej krwi [Harvatine i in. 2009,
Shingfield i in. 2010, Lee i Ridgway 2020].

W syntezie de novo tluszczu mlecznego przezuwaczy wykorzystywany jest gtownie
octan 1 PB-hydroksymaslan jako zrodta wegla, przy czym octan pochodzi z fermentacji
weglowodanow w zwaczu. Bakterie zwacza moga rowniez wytwarza¢ maslan, ktory jest
przeksztalcany do B-hydroksymaslanu w Zwaczu i watrobie [Bauman i1 Griinari 2003]. Te
metabolity sg nastepnie wchtaniane do krwi przez komoérki nabtonka zwacza lub komorki
nabtonka jelit, a nastgpnie sg transportowane przez krew i dostaja si¢ do komorek nablonka
gruczolu mlekowego, skad sg ostatecznie uzywane w syntezie kwasdéw thuszczowych
[Bickerstaffe i in. 1974]. Kluczowym enzymem biorgcym udzial w syntezie kwasoéw
thuszczowych de novo jest karboksylaza acetylo-CoA (ACACA — ang. acetyl-CoA carboxylase)
[Badaoui 1 in. 2007].
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LCFA wchlaniane z krazacej krwi przez komorki gruczotu mlekowego pochodza z
nieestryfikowanych kwaséw tluszczowych (NEFA — ang. non estrified fatty acids) zwigzanych
z albuminami lub triacylogliceroli zwigzanych z lipoproteinami o bardzo matej ggstosci (VLDL
— ang. very low density lipoproteins) i chylomikronami [Hauton i in. 2001]. Kluczowe
znaczenie w hydrolizie triacylogliceroli i uwalnianiu kwasow tluszczowych we krwi ma lipaza

lipoproteinowa (LPL — ang. lipoprotein lipase) [Mellish 1 in. 1999].

W wigzaniu i transporcie LCFA do komorek nabtonka gruczotu mlekowego uczestniczy
wiele biatek, w tym biatka wigzace acylo-koenzym A (ACBP — ang. acyl-CoA-binding
proteins), biatka wigzace kwasy tluszczowe (FABP — fatty acid binding proteins), biatka
transportujace kwasy tluszczowe (FATP— ang. fatty acid transport proteins), no$niki substancji
rozpuszczonych 27 (SLC27 — solute carrier family 27), klaster réznicowania 36 (CD36 — ang.
cluster of differentiation 36) i syntetaza acylo-koenzymu-A (ACSL — ang. long-chain acyl-CoA
synthetase) [Osorio i in. 2016]. Metabolity LCFA-CoA sa nastgpnie transportowane do btony
retikulum endoplazmatycznego (ER) przez FABP3 [Tonner i in. 1997]. Znajdujaca si¢ na btonie
ER desaturaza steroilo-koenzymu A katalizuje odwodornianie nasyconych kwasow
thuszczowych (SFA — ang. saturated fatty acids) do postaci jednonienasyconych kwasow

thuszczowych (MUFA — ang. monounsaturated fatty acids) [Dobrzyn i Ntambi 2005].

Synteza triacylogliceroli w komorkach nablonka gruczolu mlekowego zachodzi przy
udziale acylotransferazy 3-fosforanu glicerolu (GPAM - ang. glycerol-3-phosphate
acyltransferase), O-acylotransferazy 1-acyloglicerolo-3-fosforanowej 6 (AGPAT6 — ang.
glycerol-3-phosphate acyltransferase) i lipiny 1 (LPIN1 — ang. lipin 1) [Massimo i Loor 2008].
W ostatnim etapie syntezy TAG uczestniczy DGAT1 znajdujaca si¢ na blonie retikulum
endoplazmatycznego [Mayorek i in. 2010]. TAG s3 nastgpnie transportowane do btony
komorkowej 1 wydzielane na zewnatrz komoérki [Bionaz 1 Loor 2008b]. W tworzenie kropelek
lipidow zaangazowane sg gldwnie: czlonek podrodziny butyrofilin 1 A1 (BTN1Al — ang.
butyrophilin subfamily 1 member Al), dehydrogenaza ksantynowa (XDH — ang. xanthine
dehydrogenase) i biatko zwigzane z rdznicowaniem adipocytow (ADFP — ang. adipose

differentiation-related protein) [Mather 2000].

Ekspresja genow kodujacych biatka uczestniczace w syntezie tluszczu mlecznego
podlega regulacji transkrypcyjnej. Przyktadem czynnika regulatorowego moze by¢ receptor
aktywowany przez proliferatory peroksysomow (PPAR — ang. peroxisome proliferator-
activated receptor) nalezacy do nadrodziny receptorow jadrowych aktywowanych przez lipidy

[Kawai 1 Rosen 2010]. PPAR reguluje ekspresje¢ gendw zwigzanych z syntezag kwasow
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tluszczowych, takich jak FASN, ACACA, SCDI i CD36 [Schoonjans i in. 1996, Desvergne,
2006, Tian i in. 2022].

Metabolizm lipiddow moze podlega¢ duzym zmianom w odpowiedzi na zmniejszong
dostepnos¢ sktadnikéw odzywczych i1 energii, jak np. w okresie przejsciowym u krow
mlecznych [Contreras i in. 2017]. Nastepuje wtedy przestawienie stanu fizjologicznego
organizmu z cigzy do laktacji i trwa od 2-3 tygodni przed spodziewanym wycieleniem do 3
tygodni po wycieleniu [Contreras i in. 2011]. W okresie tym zmiany hormonalne zwigzane z
porodem 1 inicjacja laktogenezy, w tym obnizenie poziomu progesteronu i zwickszenie
poziomow prolaktyny oraz hormonu wzrostu, sprzyjaja zachodzeniu lipolizy, ktora przewaza
nad lipogeneza [Vernom 1 in. 1995]. Dla krowy jest to czas intensywnego zapotrzebowania na
energi¢, co zwigzane jest z szybkim wzrostem plodu, porodem, poczatkiem laktacji i
zmniejszonym spozyciem suchej masy. Ten szereg zdarzen prowadzi do ujemnego bilansu
energetycznego oraz mobilizacji tkanki thuszczowej [Bell 1 in. 1997, Sordilo i in. 2013].
Intensywna 1 przedluzajaca si¢ lipoliza w okresie przejsciowym prowadzi do zmniejszenia
rozmiaru komorek thuszczowych i zmian w schemacie wydzielania adipokin, ktére sprzyjaja
wykorzystaniu kwasow tluszczowych jako zrodta energii do utrzymania organizmu, wzrostu

ptodu i laktacji [Bell i in. 1997, Stern i in. 2016, Contreras i in. 2017].

U kréw mlecznych bedacych w laktacji stale wzrasta tempo podstawowej lipolizy
[McNamara i in. 1986, Sumner 1 in. 2007, Koster i in. 2016]. Jednak lipoliza jest réwniez
regulowana hormonalnie w odpowiedzi na zapotrzebowanie na energi¢, co jest szczegodlnie
widoczne w okresie przejsciowym u krow. Niezaleznie od rodzaju lipolizy, triacyloglicerole
adipocytéw sa metabolizowane przy udziale trzech roznych lipaz: tluszczowej lipazy
trojglicerydowej (ATGL — ang. adipose triglyceride lipase), lipazy wrazliwej na hormony (HSL
— ang. hormone sensitive lipase) 1 lipazy monoglicerydowej (MGL — ang. monoglyceride
lipase). Dwie ostatnie odgrywaja wigksza rol¢ w lipolizie indukowanej przez zwigkszone

zapotrzebowanie na energi¢ niz lipolizie podstawowej [Contreras 1 in. 2017].

Nieestryfikowane kwasy tluszczowe powstajace przy udziale HSL uwalniane sg z
tkanki tluszczowej do osocza krwi. Nastepnie mogg by¢ wchtaniane do gruczotu mlekowego
przy udziale transporteréw kwasow ttuszczowych, stanowigc zrodlo kwasow ttuszczowych
dostepnych do syntezy triacylogliceroli w mleku. Udziat NEFA w syntezie ttuszczu mlecznego
krow w okresie laktacji jest szczegolnie wazny w jej wczesnej fazie. Zdolnos¢ pobierania paszy
jest w tym okresie ograniczona, dlatego aktywowane sg zapasy tkanki tluszczowej, ktore

nagromadzily si¢ w czasie cigzy [Gutgesell i in. 2009]. Zapasy energii sg zatem kluczowym
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elementem syntezy mleka. Dodatkowym potwierdzeniem sa wyniki badan, w ktorych
powiazano zwickszong wydajnos¢ mleka ze zwigkszong aktywnoscig enzymow lipolitycznych
w tkance tluszczowej, a takze z wigksza ekspresja gendw zaangazowanych w mobilizacje

tkanki thuszczowej [Sumner i McNamara, 2007].

Geny kodujace wyzej wymienione biatka, ktore biorg udzial w przemianie i transporcie
kwasow thluszczowych oraz innych procesach zwigzanych z syntezg thuszczu mleka moga by¢
rozpatrywane jako funkcjonalne geny kandydujace dla cech uzytkowosci mlecznej bydia, a
szczegoblnie wydajnosci thuszezu 1 jego zawarto$ci w mleku. Pod tym katem wiele z nich bylo
analizowane w badaniach asocjacyjnych [Ma i in. 2021]. Stosunkowo niewiele informacji w
tym kontekscie dotyczy gendw SLC27A41 oraz LIPE. Natomiast badania zwigzane z genem
SCD1 sa w niektérych przypadkach niejednoznaczne. Stad niniejsza praca skupia si¢ wtasnie

na nich.
Charakterystyka genu SLC27A1 i jego produktu

Gen SLC27A41 (ang. solute carrier family 27, member 1) nalezy do rodziny gendéw
SLC27, w sktad ktorej wchodzi 6 cztonkéw nazwanych SLC27A41-6. Geny te koduja biatka
transportujace kwasy tluszczowe FATP1-6 (ang. fatty acid transport protein) nalezace do
rodziny no$nikdw substancji rozpuszczonych SLC27 [Anderson i Stahl 2013].

Biatka FATP wykazuja aktywno$¢ syntetazy acylo-CoA zaleznej od ATP, a za ich
podstawowg funkcje uznaje si¢ aktywowanie oraz utatwienie transportu LCFA przez btone
cytoplazmatyczng [Hall i in. 2003]. Biatka FATP wykazujg charakterystyczny wzor aktywnosci
w r6znych tkankach organizmu, szczegélnie zwigzanych z intensywnym i gwattownym
metabolizmem kwaséw thuszczowych [Pohl i in. 2004, Ordovas i in. 2006]. Charakteryzujg si¢
one zroznicowang aktywno$cia m.in. w tkance tluszczowej, watrobie, mig¢$niach

szkieletowych, sercu, jelicie, skorze i komoérkach srédblonka [ Anderson i Stahl 2013].

Biatka FATP sg integralnymi biatkami btonowymi o wielkosci od 63 do 80 kilodaltonow
(kDa). Ich N-koniec znajduje si¢ po stronie zewnatrzkomorkowej, a C-koniec po stronie
cytozolowej [Lewis 1 in., 2001]. Opisano rézne izoformy FATP, ktére sa w duzym stopniu
zakonserwowane ewolucyjnie 1 charakteryzujg si¢ obecnoscig kilku istotnych domen
strukturalnych: sekwencji sygnaturowej FATP — specyficznej dla tych biatek i waznej dla
transportu kwasoéw thuszczowych, domen pozwalajacych na integracje oraz wigzanie z btong

komoérkowsa, motywu ATP/AMP wymaganego do wigzania ATP, domeny dimeryzacji i motywu
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lipokaliny wystepujacego w niektoérych biatkach transportujacych male czasteczki
hydrofobowe [diRusso 1 in. 2008].

Kodowane przez gen SLC27A1 biatko FATP1, podobnie jak inni cztonkowie rodziny,
wykazuje aktywno$¢ syntetazy acylo-CoA, czyli charakteryzuje si¢ zdolnoscig do aktywacji
LCFA poprzez katalizowanie ich konwersji do tioestréw acylo-CoA. Aktywowane LCFA moga
by¢ nastepnie wykorzystywane przez komodrke w wielu procesach metabolicznych, takich jak
synteza 1 utlenianie kwasow tluszczowych oraz synteza fosfolipidow [Black i DiRusso
2007]. Mechanizm dzialania FATP1 obejmuje wigzanie ATP. Moze rowniez tworzy¢ dimery,

ktére odgrywaja funkcjonalng rolg w transporcie kwasow ttuszczowych [Richards 1 in. 2003].

Waznym regulatorem aktywnos$ci FATP1 jest insulina. W nastgpstwie stymulacji przez
insuling, nastepuje translokacja FATP1 z cytoplazmy do btony komoérkowej; jednoczesnie ma
miejsce zwigkszony wychwyt LCFA. Zdarzenia te wskazuja na wazng role hormonalnej
regulacji aktywnos$ci tego biatka w utrzymaniu réwnowagi energetycznej [Pohl i in. 2004,
Anderson 1 Stahl 2013]. Co ciekawe, wigkszo§¢ FATPI1 pozostaje na strukturach
wewnatrzkomérkowych nawet w warunkach stymulacji insuling [diRusso i in. 2008], petniac
dodatkowa role jako regulator aktywno$ci cyklu kwaséw trikarboksylowych i funkcji

mitochondriéw [Wiczer i Bernlohr, 2009]. Badania Guitart i in [2014] potwierdzity poglad, ze

FATP1 moze wywiera¢ posredni wptyw na wykorzystanie kwaséw ttuszczowych w rédznych
przedziatach wewnatrzkomorkowych, w tym mitochondriach. Innymi regulatorami ekspres;ji i
aktywnosci FATP1 sa m.in. receptory, PPAR wyrazany w tkankach o wysokim stopniu
metabolizmu oraz receptor jadrowy TR4 (ang. testicular receptor 4) silnie wyrazany w tkance

thuszczowej, watrobie 1 migéniach [ Anderson i Stahl, 2013].

Jak wykazano u czlowieka 1 myszy gen kodujacy FATP1 ulega silnej ekspresji w
miegs$niach szkieletowych, migéniu serca, bialej i brazowej tkance tluszczowej, przy czym
poziom ekspresji zwigksza si¢ po réznicowaniu komorek z preadipocytéw do adipocytow
[Stahl 1 in. 2002]. Nizsze poziomy ekspresji zaobserwowano w moézgu, nerkach, ptucach i
watrobie [Schmuth i in. 2005, Ordovas i in. 2006]. U $win stwierdzono ekspresje genu
SLC27A4A1 w wigkszosci tkanek, przy czym mRNA jest wyrazany na wysokim i $rednim
poziomie w przeponie, sercu, ptucu, jelicie czczym, jadrze, trzustce oraz w migsniu
najdtuzszym grzbietu, natomiast na niskim poziomie — w watrobie oraz ttuszczu trzewnym i
podskérnym [Gallardo i in. 2013]. Poziom transkryptow SLC27A41 u kurczat rowniez réznit si¢
pomigdzy tkankami; stwierdzono wyzszy poziom w moézgu 1 migsniu piersiowym w

porownaniu z migsniem sercowym, watroba, ttuszczem trzewnym 1 podskornym. Dodatkowo
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zaobserwowano, ze poziom ekspresji genu zmienial si¢ wraz z wiekiem zwierzat [Wang 1 in.
2011]. U bydta najwyzszy poziom transkryptow mRNA zaobserwowano w migsniu serca,
nastgpnie w jadrach, tkance nerwowej i migs$niach szkieletowych, natomiast na niskim
poziomie byt wykrywalny w watrobie, tkance ttuszczowej 1 nerkach [Ordovas i in. 2006, Huang
11in. 2022]. Niski poziom ekspresji obserwowany w bydlecej tkance thuszczowej moze wynikad
z roznic miedzy kontrolg ekspresji gendow przezuwaczy 1 zwierzat monogastrycznych.
Szczegdlnym miejscem ekspresji genu SLC27A4 1 u bydta jest gruczot mlekowy podczas laktacji
[Ordovas i in. 2006, Bionaz i Loor 2008a]. Obecno$¢ biatka FATP1 stwierdzono u bydia w
tkance serca, a takze w tkance tluszczowej podskornej, krezkowej i okotonerkowej, natomiast
nie wystepowato w jadrach, tkance nerwowej, ptucach i watrobie. Serce 1 watroba to tkanki
chrakteryzujace si¢ najwyzszym i jednym z najnizszych poziomdéw ekspresji genu oraz
zawartosci biatka. Jednak nie stwierdzono spdjnosci miedzy profilami ekspresji mRNA i
aktywnosci biatka w pozostatych tkankach. Aktywno§¢ FATP1 wystepuje na bardzo niskim
poziomie w jadrach i tkance nerwowej, gdzie ekspresja genu SLC27A1 jest wysoka. Z kolei
tkanka tluszczowa charakteryzuje si¢ wysoka zawartoscig biatka 1 bardzo niskim poziomem
ekspresji genu. Opisane rozbiezno$ci moga wynikaé¢ ze ztozonej regulacji ekspresji genu
SLC2741, ktéra moze by¢ modulowana przez specyficzne zapotrzebowanie komoérek na kwasy

thuszczowe [Ordovas 1 in. 2006].

Na podstawie badan mysiego biatka ustalono, ze FATP1 zawiera hydrofobowy region
NH;z-koncowy (reszty 1-190), ktory jest integralnie zwigzany z blonami cytoplazmatycznymi,
podczas gdy reszty aminokwasowe 258-313 1 314-475 sg zwigzane tylko z blong zewngtrzna,
a reszty 191-257 1 476-646 s3 zwrdcone w stron¢ cytozolu [Glatz, Luiken i Bonen 2010].
Bydlgce biatko FATP1 zlozone jest z 646 aminokwaséw 1 wykazuje 92%, 88% 1 88%
podobienstwa, odpowiednio do ortologicznych bialek cztowieka, myszy i szczura [Ordovas 1
in. 2006]. Oprocz funkcjonalnych motywow typowych dla calej rodziny biatek, wykryto w nim
trzy potencjalne miejsca N-glikozylacji, ktore sa identyczne z miejscami N-glikozylacji
opisanymi w mysich, szczurzych i ludzkich sekwencjach [Martin i in., 2000]. Masa
czasteczkowa bydlecego FABP1 wynosi 71 kDa, ale w badanych tkankach bydta wykryto
rowniez inne izoformy: biatko o masie 60 kDa, ktore moze by¢ efektem modyfikacji
potranslacyjnych, biatko o masie 37-39 kDa, ktore moze by¢ krdtsza izoforma generowang
przez pomijanie eksonow 3.-7. podczas alternatywnego skladania, a takze biatko o masie 120

kDa, ktére moze by¢ efektem dimeryzacji [Ordovas i in. 2006].
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Gen SLC27A41 zlokalizowano w chromosomie 7. bydta [Ordovas 1 in. 2005]. Jest on
zorganizowany w 13 eksonach 1 12 intronach 1 obejmuje obszar ponad 40 kpz (kilo par zasad)
genomowego DNA. Pierwszy ekson nie podlega translacji i stanowi 5 UTR (ang. 5’
untranslated region — region 5’ nieulegajacy translacji). Drugi ekson zawiera kodon inicjacji
translacji ATG, a ekson 13. zawiera kodon terminacji translacji TGA 1 3> UTR. Wszystkie
granice splicingu (donor/akceptor) sg zgodne z regula ,,GT-AG” [Ordovas i in. 2006], z
wyjatkiem intronu 11. gdzie zamiast -GT- wystepuje -GC-. W obrebie promotora
zidentyfikowano dwa typowe elementy konsensusowe, mianowicie TATA i CAAT, w regionie
flankujacym 5° — kilka elementow regulatorowych cis (CREs — ang. cis-regulatory elements)
oraz miejsca wigzania jadrowego czynnika transkrypcyjnego SP1 (ang. specificity protein 1)
[Ordovas 11in. 2006]. Promotor genu zawiera rowniez sekwencje odpowiedzi na insuling i PPAR

[Anderson i Stahl 2013].

W obrgbie genu SLC27A41 wykryto szereg miejsc polimorficznych, w ktérych zachodza
podstawienia nukleotydow (SNP — single nucleotide polymorphism). Miejsca te obejmuja
zaroOwno region promotora (jeden SNP g.41534C>T), jak rdwniez sekwencje eksonowe (ekson
trzeci — g2.14996C>QG, czwarty — g.14791C>T, pigty — g.14589A>G, 6smy — g.7287C>T,
dziesiaty — g.5886C>T i jedenasty — 2.5631C>QG) i intronowe (intron pierwszy — g.39900A>G,
2.39834A>G, 2.39768A>C, pigty — g.14497C>T, siodmy — g.7502A>G, dziesigty —
2.5745A>G 1 dwunasty — g.4971A>QG). Wickszo$¢ z nich to tranzycje, a kazdy SNP w
sekwencji kodujacej wynika z synonimicznego podstawienia nukleotydow [Ordovas i in.
2008]. Polimorfizm w genie SLC27A41 analizowany byt w odniesieniu do cech uzytkowosci
mlecznej bydta, jednak badania z tego zakresu sg nieliczne [Ordovas i in. 2008, Lv i in. 2011,

Kuligiin. 2013, Kulig i in. 2016].
Charakterystyka genu LIPE i jego produktu

Gen LIPE koduje lipaz¢ wrazliwg na hormony HSL (ang. hormone-sensitive lipase; EC
3.1.1.79), ktéra jest kluczowym enzymem lipolitycznym nalezacym do z grupy hydrolaz
serynowych. Jako wewnatrzkomorkowa obojetna lipaza, jest odpowiedzialna za uwalnianie
wolnych kwasow ttuszczowych z tkanki thuszczowej do krazenia, ktore stanowig istotne zrodto
energii dla wigkszo$ci tkanek [Zimmerman i in. 2009], a takze substratow dla innych przemian,
np. do syntezy hormonéw steroidowych [Lafontan i in. 2007, Mottillo i in. 2007]. Jest to
szczegoOlnie wazne u samic w okresie laktacji, gdy nastepuje mobilizowanie magazynow
lipidow w celu zaspokojenia duzego zapotrzebowania energetycznego w tym okresie.

Aktywnos¢ HSL zwigzana jest z hydroliza triacylogliceroli, diacylogliceroli,
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monoacylogliceroli i1 estrow cholesterolu, jak rowniez innych substratoéw rozpuszczalnych w
thuszczach 1 wodzie [Kraemer i1 Shen, 2002]. HSL wykazuje silng aktywnos$¢ hydrolazy
diglicerydowej, ktora jest 10- i 5-krotnie wigksza niz jej aktywnos$¢ odpowiednio wobec

substratow triglicerydowych i monoglicerydowych [Goszczynski 1 in. 2016].

Biatko HSL zawiera trzy domeny: domen¢ N-koncowa, domene katalityczng i domene
regulatorowg. Uwaza si¢, ze koordynacja funkcji w tych trzech domenach moduluje aktywnos$¢
HSL [Cornaciu i in., 2011]. Domena N-koncowa jest zaangazowana w interakcje biatko-biatko
1 wigzanie lipidow. Ta cze$¢ jest dos¢ konserwatywna w lipazach wrazliwych na hormony
wszystkich ssakow. Domena katalityczna zawiera motyw zwany triada katalityczng, ktory
sktada si¢ z seryny, reszty kwasu karboksylowego (Asp lub Glu) i1 histydyny. Motyw ten
wystepuje w wiekszos$ci esteraz 1 lipaz, a aktywna seryna ma kluczowe znaczenie dla funkcji
HSL. Domena regulatorowa zawiera strukturalne faldowania hydrolazy o/p, ktore sa
powszechne w wielu lipazach i esterazach, a takze zawiera modut z miejscami fosforylacji

[Goszczynski 1 in. 2016, Fang 1 in. 2017].

Zidentyfikowano kilka izoform biatka HSL, przy czym u cztowieka trzy: 84 kD (775
aminokwaséw), 89 kD (818 aminokwasow) i 120 kD (1076 aminokwasoéw) [Kraemer i in.
1991]. W tkance tluszczowej dominuje izoforma o masie czasteczkowej 84 kD [Lindvall i in.
2004]. Podobnie u bydta opisano kilka izoform biatka HSL, w tym izoforme sktadajaca si¢ z
756 aminokwasow, a takze 732-, 802- i 1042-aminokwasowa [El-Kassas i in. 2023].

Aktywno$¢ HSL jest regulowana potranslacyjnie przez reakcje fosforylacji-
defosforylacji. Aktywacja odbywa si¢ przez szybko dzialajace hormony lipolityczne
(katecholaminy, izoproterenol, glukagon, hormon adrenokortykotropowy), ktorych receptory
indukuja zwiekszenie wewnatrzkomorkowego stezenia cAMP, co aktywuje zalezng od cAMP
kinazg biatkowg A. Kinaza biatkowa A nastepnie fosforyluje HSL, powodujac wzrost jej
aktywnos$ci hydrolitycznej, translokacje z cytozolu na powierzchni¢ kropelki lipidu oraz
hydroliz¢ zmagazynowanych triacylogliceroli. Na hamowanie aktywnosci HSL wptywa
natomiast insulina, ktora aktywuje fosfatazy biatkowe przeprowadzajace defosforylacje
[Martin-Hidalgo 1 in. 2005]. W komorkach nabtonkowych gruczotu mlekowego krow
wykazano, ze nasycone LCFA (palmitynian 1 stearynian) stymuluja, a insulina i hormon wzrostu
hamujg ekspresje mRNA HSL, co wskazuje, ze oprocz hormondéw, enzym ten jest regulowany
przez zywienie 1 moze odgrywa¢ wazng role w metabolizmie lipidow 1 energii w gruczole
mlekowym w trakcie laktacji [ Yonezawa 1 in. 2008]. Podobnie ekspresja genu HSL wzrastata

10-krotnie u myszy z dietg niskottuszczowg w poréwnaniu z myszami, ktorych dieta byta oparta
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na wysokiej zawartosci tluszczu, a towarzyszylo temu zmniejszenie poziomu trojglicerydow i

przywrdcenie wydzielania insuliny w komoérkach B trzustki [Winzel i1 in. 2003].

Biatko HSL wystepuje na najwyzszym poziomie w biatej tkance tluszczowej, ale
réwniez w brazowej tkance ttuszczowej, nadnerczach, ciatku z6ttym, jadrach, jajnikach oraz w
mniejszym stopniu, mi¢$niach szkieletowych, mig¢$niu sercowym oraz makrofagach [Holst i in.
1994, Kreamer 1 in. 1994]. Obecnos¢ HSL wykazano takze w komorkach nablonkowych 1
thuszczowych gruczolu mlekowego 1 zaobserwowano zmiany w aktywnosci HSL podczas cigzy
i laktacji. [Martin-Hidalgo i in. 2005] Obnizona aktywno$¢ HSL obserwowana w gruczole
mlekowym samicy szczura w poznym okresie cigzy wskazuje na obnizong aktywno$¢
lipolityczng tej tkanki, co moze przyczynia¢ si¢ do zwiekszonego magazynowania lipidow.
Zwickszona aktywno$¢ biatka w tym gruczole w okresie laktacji, wraz ze zmniejszong
wielkoscig adipocytow, wskazuja na zwigkszong lipolize, ktéra sprzyja mobilizacji zapasow
lipidow. Potwierdza to udziat HSL w regulacji przejsciowej akumulacji thuszczu, po ktorej
nastepuje mobilizacja thuszczu w adipocytach gruczotu mlekowego samicy szczura podczas
cigzy 1 laktacji. Dlatego uwaza si¢, ze HSL jest odpowiedzialny za uwalnianie kwasow
thuszczowych przechowywanych w kropli lipidowej adipocytow gruczotu mlekowego i

dostarczanie ich jako zrodta do syntezy lipidow mleka [Martin-Hidalgo i in. 2005].

Waznym miejscem ekspresji genu L/PE u bydta mlecznego jest gruczot mlekowy
[Yonezawa i in. 2008]. Wykazano, ze jego ekspresja jest obnizona w ciggu pierwszych trzech
tygodni po wycieleniu w poréwnaniu z okresem zasuszenia [ Sumner i McNamara, 2007, Khan
i in. 2013]. Zawarto$¢ biatka w HSL pozostaje natomiast niezmieniona przez caty okres
okotoporodowy. Jednak tempo fosforylacji w réznych miejscach aktywnych, a tym samym
aktywno$¢ lipolityczna enzymu, wzrasta w ciggu pierwszych trzech tygodni po wycieleniu
[Koltes 1 Spurlock 2011]. Ekspresja LIPE 1 innych gendéw lipolitycznych zwigkszala si¢
natomiast w tkance thuszczowej krow w trakcie laktacji [Sumner i McNamara, 2007] U bydta
migsnego ekspresja LIPE osiggata wysoki poziom w thuszczu podskornym, srddmigsniowym,
nerkowym 1 sieciowym, natomiast niski poziom ekspresji odnotowano w ptucach, §ledzionie,
nerkach, ksiggach, zwaczu, trawiencu 1 jelicie [Fang 1 in. 2017, Gui i in. 2020]. W
przeciwienstwie do dorostego bydta, u cielat gen byt najsilniej wyrazany w sercu, a nastepnie

w mig¢sniach i thuszczu okotonerkowym [Gui i in. 2020].

Struktur¢ genu LIPE opracowano dokfadnie u czlowieka. Jest on zlokalizowany w
chromosomie 19. i obejmuje obszar okoto 27 kpz. Sklada si¢ z 9 eksondéw gldéwnych oraz

szesciu dodatkowych, ktore warunkujg wystepowanie roznych izoform HSL [Langin i in. 1993,
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Levitt i in. 1995]. Transkrypcja zachodzi przez wykorzystanie kilku tkankowo-specyficznych
promotoréw. Promotor specyficzny dla transkrypcji izoformy adipocytowej nie zawiera kasety
TATA i sekwencji CCAAT, ale dzieki obecnosci kasety GC, sekwencji bogatej w pary A/T
oraz sekwencji INR, charakteryzuje si¢ silng aktywnoscia transkrypcyjna [Grober i in. 1997].

U bydta gen LIPE zmapowano w chromosomie 18. i zawiera on 9 eksonow oraz 8
intronow. W jego obrebie wykryto miejsca polimorficzne typu SNP zarowno w sekwencjach
kodujacych, jak rowniez w intronach 1 innych regionach nieulegajacych translacji. Szes¢
sposrdd SNP zlokalizowanych w eksonach wynikato z podstawien niesynonimicznych, w tym
jeden w eksonie 1. — g.8015G>A (p.Arg4His), jeden w eksonie 7. — g.13298A>C
(p.Asp497Ala) i cztery w eksonie 8.: g.16552G>A (p.Arg560GlIn), g.16563C>T (p.Pro564Ser),
2.16692A>G (p.Ile607Val), g.16734G>A (p.Glu621Lys) [Goszczynski i in. 2014]. U bydta rasy
holsztynsko-fryzyjskiej wykryto rowniez dwa inne SNP: g.50631651T >C w eksonie 2. oraz
2.50635369C>A w eksonie szostym [El-Kassas i in. 2023]. U rodzimych chinskich ras bydta
zidentyfikowano dodatkowo jeden SNP g.16896A>G w eksonie 8. (p.Asp675Asn) oraz dwa w
eksonie 9., g.17388G>T (p.Gly707Cys) 1 g.17402G>T (mutacja synonimiczna p.Pro715=) [Gui
11in. 2020]. W efekcie badan przeprowadzonych na populacji bydta rasy chinskiej simentalskie;j
wykryto takze pie¢ SNP w kluczowej domenie funkcjonalnej zlokalizowanej w 5'-koncowym
regionie sekwencji genu: c.-11.470C>T, c.-11.646T>C, c.-12.253G>A, ¢.-12.425T>C i c.-
12.465T>C [Fang i in. 2017]. Polimorfizm w genie LIPE analizowany byt w odniesieniu do
cech zwigzanych z rzeznym uzytkowaniem bydta [Goszczynski i in. 2014, Fang i in. 2017, Gui
i in. 2020]. Gen ten zostat uznany za gen kandydujacy, wptywajacy na cechy jako$ci migsa,
zwlaszcza na zawarto$¢ thuszczu §rodmiesniowego 1 sktad kwasoéw tluszczowych [Gui 1 in.
2020]. Dostepna jest praca dotyczaca analizy polimorfizmow w genie LIPE w odniesieniu do

cech uzytkowosci mlecznej bydta i wydaje si¢ jedyng z tego zakresu [El-Kassas i in. 2023].
Charakterystyka genu SCDI i jego produktu

Gen SCD1 koduje desaturazg steroilo-CoA (SCD — ang. stearoyl-CoA desaturase; EC
1.14.19.1), ktora jest enzymem nalezgcym do grupy oksydoreduktaz. Zlokalizowana jest w
retikulum endoplazmatycznym, a jej podstawowg aktywnos$cig jest katalizowanie przemiany
nasyconych kwasow thuszczowych (SFA) do jednonienasyconych kwaséw tluszczowych
[Ntambi 1988, Paton i Ntambi 2009]. Proces ten wymaga obecno$ci NADH (ang. nicotinamide
adenine dinucleotide — dinukleotyd nikotynoamidoadeninowy), reduktazy cytochromu bS5,
cytochromu b5 (jako akceptora elektronéw) oraz tlenu czasteczkowego. SCD wprowadza

podwojne wigzanie w pozycji cis-9 (A9) (migdzy weglami C9 i C10) substratéw [Paton i
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Ntambi 2009], stad nazywana jest takze A9-desaturazg. SCD moze oddziatywa¢ na kwasy
thuszczowe mieszczace si¢ w spektrum od C12:0 do C19:0 [Mauvoisin i Mounier 2011], ale
podstawowymi substratami dla jej aktywnos$ci sa kwasy palmitynowy (C16:0) i stearynowy
(C18:0), ktoére ulegaja przemianie do odpowiednio, palmitooleinowego (C16:1 n-7) i
oleinowego (C18:1 n-9). Z udziatem tego enzymu zachodzi réwniez biosynteza sprz¢zonego
kwasu linolowego cis-9, trans-11 (CLA) z kwasu wakcenowego trans-11 C18:1, co stwierdzono

m.in. w gruczole mlekowym kréw [Corl 1 in. 2001, Ntambi 1 in. 2004, Rezamand 1 in. 2014].

MUFA sg substratami do syntezy roznych lipidéw, w tym fosfolipidéw, diacylogliceroli,
triacylogliceroli i estréw cholesterolu, ktore sa podstawowymi sktadnikami bton biologicznych,
a takze stanowig zrodto energii. Sg rowniez zaangazowane jako mediatory w przekazywaniu
sygnatow 1 réznicowaniu komérkowym [Stubbs i in. 1984]. Dlatego aktywno$¢ SCD moze
wptywaé na utrzymanie btony komodrkowej i sygnalizacje, a takze na procesy fizjologiczne
organizmu, w tym tempo metabolizmu [ Ascenzi i in. 2021]. Fosfolipidy sa waznym elementem
budowy btony komorkowej, a ich sktad odgrywa istotng role¢ w utrzymaniu ptynnosci blony
niezbe¢dnej do prawidtowego funkcjonowania komorki. Triacyloglicerole, ktore dominujg w
tkance tluszczowej, powstaja przede wszystkim z kwasu oleinowego, glownego produktu
reakcji z wudzialem desaturazy steroilo-CoA [Mauvoisin i Mounier 2011]. Ponadto
triacyloglicerole stanowia okoto 98% ttuszczu mlecznego, a jednym z dominujacych kwasow
thuszczowych jest wtasnie kwas oleinowy [Pacheco-Pappenheim i in. 2022], ktéry odgrywa
takze kluczowg role w utrzymaniu plynnosci thuszczu mlecznego [Jacobs i in. 2013]. Zatem
glowne produkty aktywnosci SCD maja znaczacy wptyw na ksztattowanie frakcji ttuszczowej

mleka [Paton i Ntambi 2009].

SCD jest biatkiem o masie czasteczkowej 37 kDa zbudowanym z 359 aminokwasow.
Jest zakotwiczone w blonie retikulum endoplazmatycznym przez cztery domeny §rédblonowe,
a konce, aminowy (-NH) i karboksylowy (-COOH), znajduja si¢ w cytozolu. W strukturze
przestrzennej wyr6zni¢ mozna takze osiem waznych katalitycznie reszt histydynowych (o
ksztalcie heksagonalnym), ktére wiaza jony zelaza, kofaktora desaturazy, w centrum
katalitycznym [Bai 1 in. 2015, Ascenzi 1 in. 2021]. Reszty histydynowe nalezg do trzech
konserwatywnych motywéw His-box charakterystycznych dla integralnych desaturaz
btonowych [Bai i in. 2015]. Wszystkie te elementy sa zorientowane w kierunku cytozolu, co

zapewnia ramg¢ strukturalng dla reakcji desaturacji [Bai 1 in. 2015, Ascenzi i in. 2021].
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Gen kodujacy desaturaze stearylo-CoA scharakteryzowany zostat u r6znych gatunkow
kregowcow. Stwierdzono obecnos¢ kilku izoform genu i charakterystycznych dla nich miejsc
ekspresji. U myszy zidentyfikowano cztery izoformy, SCDI-4) [Zheng i in. 2001, Miyazaki in.
2003], przy czym SCDI jest dominujaca, ktéra ulega ekspresji w roznych tkankach, w
szczegblnos$ci w watrobie 1 tkance tluszczowej. U cztowieka zidentyfikowano dwie izoformy:
SCD1 i SCD5 [Zhang i in. 1999, Wang i in. 2005]. Gen SCD1 wykazuje wysoka homologi¢ z
genem mysim 1 charakteryzuje si¢ wszechobecng ekspresja, z przewaga w tkance tluszczowej,
sercu, mozgu, watrobie i ptucach. U bydta, owiec i §win takze zidentyfikowano homologi genu
SCDI11SCD5 [Lengi i Corl 2007, 2008]. U ptakoéw (kury 1 gesi) opisano jedng izoform¢ genu,
ulegajaca ekspresji w wielu tkankach, przy czym na wyzszym poziomie w podwzgdrzu,

nerkach, watrobie 1 tkance thuszczowej [Dridi 1 in. 2007, Mauvoisin i Mounier 2011].

U bydta gen SCD1 ulega ekspresji gldownie w tkance ttuszczowej [Bionaz i Loor 2008b].
Wysoki poziom ekspresji stwierdzono takze w migsniach szkieletowych, mig$niu sercowym i
gruczole mlekowym w okresie laktacji, a najnizszy w watrobie [Bernard i in. 2008, Rezamand
1 in. 2014]. Poziom transkryptow SCDI1 w tkance mig$niowej wzrasta po odsadzeniu do 12.
miesigca zycia [Lee i1 in. 2005]. Wykazano takze r6znice w poziomie mRNA u réznych ras
bydta [Taniguchi i in. 2004]. W gruczole mlekowym krow w okresie laktacji obserwowano
nawet ok. 40-krotne zwigkszenie poziomu ekspresji SCDI w poréwnaniu z okresem zasuszenia
[Bionaz i Loor 2008]. Obnizong ekspresje SCDI wystepujaca lokalnie w gruczole mlekowym
i odlegle w watrobie zaobserwowano podczas reakcji ogdlnoustrojowej wywotanej przez ostre
zapalenie wymienia [Xu i in. 2016]. Poréwnywalne wyniki do uzyskanych przy badaniu tkanek

gruczolu mlekowego stwierdzono w analizie komorek somatycznych mleka [Jacobs iin. 2013].

Ekspresja genu SCDI jest pozytywnie regulowana m.in. przez diet¢ bogata w
weglowodany, przez insuling 1 cholesterol [Flowers 1 Ntambi 2009, Mauvoisin i Mounier 2011],
natomiast trijodotyronina (T3), estrogen, PUFA i leptyna zostaly opisane jako inhibitory
[Sampath 1 Ntambi 2005, Bryzgalova i in. 2008, Mauvoisin 1 in. 2010]. Liczne czynniki
transkrypcyjne, w tym SREBP-1c (ang. sterol regulatory element-binding protein-1c — biatko
wigzace element regulatorowy sterolu-1c), LXR (ang. liver X receptor — receptor watrobowy
X), PPAR-a, NF-1 (ang. nuclear factor 1 — jadrowy czynnik 1), NF-Y (ang. nuclear factor Y —
jadrowy czynnik Y), AP-1 (ang. activator protein-1 — biatko aktywatorowe 1), SP-1 (ang.
specificity protein 1 — biatko specyficznosci 1) wiaza si¢ z promotorem genu SCD/, co sugeruje

jego precyzyjng regulacje [Samuel 1 in. 2001, Demoulin 1 in. 2004, Shi i in. 2013, Igal 2016].
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Gen SCD1 zlokalizowano w chromosomie 26. bydta [Campbell i in. 2001]. Obejmuje
on obszar o dtugosci okoto 17 kpz i jest zorganizowany w 6 eksondéw 1 5 introndw, a kodowane
biatko ma dlugos¢ 359 aminokwasow. W gruczole mlekowym i tkance tluszczowej bydta
stwierdzono istnienie pojedynczego transkryptu SCD/ o dtugosci ok. 5 kpz z bardzo dtugim
regionem 3'UTR (3884 nukleotydow) [Grisart i in. 2002, Nott i in. 2003, Jiang i in. 2005 z Alim
11n.2012]. W obrgbie sekwencji promotora genu zidentyfikowano dwa konserwatywne obszary
1 potencjalne miejsca wigzania czynnikdéw transkrypcyjnych. Pierwszy obszar (od -37 do -134)
zawiera kasete¢ TATA oraz miejsca wigzania dla AP-1, SP-1, HNF4 (ang. hepatocyte nuclear
factor 4 alpha — jadrowy czynnik hepatocytow) i elementu specyficznego dla tluszczu (FSE —
ang. fat-specific element). Drugi region (od -313 do -390) zostat opisany jako region
odpowiedzi na PUFA. Obejmuje on domniemane miejsca wigzania czynnikoOw
transkrypcyjnych NF-Y, NF-1, NF-Y/NF-1, SREBP i SP-1 [Keating i in. 2005].
Zidentyfikowano réwniez region o krytycznym znaczeniu dla aktywnosci transkrypcyjnej,
nazwany elementem wzmacniajacym transkrypcje desaturazy steroilo-CoA (STE — ang.
stearoyl-CoA desaturase transcriptional enhancer element). Ten element o dlugosci 36 pz
znajduje si¢ powyzej (od -366 do -402) domniemanego miejsca inicjacji transkrypcji 1 jest
miejscem wigzania biatek jadrowych. STE odgrywa réwniez kluczowa role w hamujacym

wptywie CLA na transkrypcj¢ genu SCD/ [Keating i in. 2006].

W genie SCDI bydta wykryto obecno$¢ substytucji nukleotydow w roéznych jego
regionach. W eksonie 5. znajduja si¢ trzy takie podstawienia, g.10153A>G (c.702A>G),
2.10213T>C (c.762T>C) 1 g.10329C>T (c.878C>T), a ostatnie z nich jest niesynonimiczne i
skutkuje zamiang aminokwasow p.Ala293Val w tancuchu peptydowym [Taniguchi i in. 2003].
W obregbie sekwencji intronowych opisano trzy podstawienia nukleotydow: g.6926A>G 1
2.8243A>G w intronie trzecim oraz g.8646A>G w intronie czwartym. Ponadto wykryto
dwanascie podstawien nukleotydow w regionie nieulegajacym translacji 3'UTR [Taniguchi i
in. 2003]. Polimorfizmy w genie SCD/ analizowane byt do$¢ szeroko w odniesieniu do cech
zwigzanych z mlecznym i rzeznym uzytkowaniem bydta [Jiang 1 in. 2008, Alim i in. 2012, Mao
i in. 2012, Kulig i in. 2013, Cecchinato i in. 2014, Kiyici i in. [2019, Citek i in. [2021]. Ze
wzgledu na funkcje pelniong przez produkt tego genu, w wielu pracach udokumentowano ich
zwigzek ze sktadem kwasow tluszczowych w réznych tkankach [Taniguchi i in. 2004, Mele i

in. 2007, Schennink i in. 2008, Clark i in. 2010, Li 1 in. 2016].
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MATERIAL I METODY

Material

Analizie poddano 634 krowy rasy holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-bialej
uzytkowanych w jednym gospodarstwie znajdujacym si¢ w zachodnim regionie Polski. Krowy
utrzymywane byty w takich samych warunkach w wolnostanowiskowej oborze. Zywione byty
w systemie TMR (ang. total mixed ration) i miaty stalty dostep do wody dzigki zastosowaniu

indywidualnych poidet automatycznych.

Wszystkie krowy miaty ukonczong pierwsza laktacjg, 624 — ukonczyty druga, a 539 —
trzecig laktacj¢. Czwarta 1 kolejne laktacje, az do 6smej ukonczyto odpowiednio 368, 247, 145,
651 11 kréw. Krowy byly objete kontrolg uzytkowosci mlecznej prowadzong przez PFHBiPM,

z wykorzystaniem metody referencyjnej A4.

Od kazdego osobnika pobrana zostata krew obwodowa z zyly szyjnej w ilosci ok. 3 ml
do probowek z czynnikiem o dzialaniu antykoagulacyjnym K3EDTA (s61 kwasu
etylenodiaminotetraoctowego — tripotassium (K3) ethylene diamine tetraacetic acid). Zostato to
przeprowadzone przez lekarza weterynarii przy okazji realizowanych w stadzie badan

kontrolnych.

Analizowane miejsca polimorficzne

Do analizy wybrano cztery miejsca polimorficzne, dwa zlokalizowane w genie
SLC27A41, jedno w genie LIPE oraz jedno w genie SCD/ (Rycina 1). Wszystkie zwigzane s3 z

podstawieniem pojedynczego nukleotydu w obrebie sekwencji kodujace;.

24



SLC27A1

CHROMOSOM 7 )

8 9 ‘10 11 12 13

1 2 3 4 5 6 7
Genstezzat (I ﬂ I W NN N WD

GUU/GRGC GG(C/NGT

LIPE

CHROMOSOM 18 | v )

1 234 5 6 7

8 9
cenure (M [ [N | )

\,

CGIA/QCT
SCD1
CHROMOSOM 26 ( V )
1 2 3 4 5 6
GEN SCD1 CI:EEI:?I:}
COG/ATG

Rycina 1. Analizowane podstawienia nukleotydow w genach SLC2741, LIPE 1 SCDI; troéjkatami

oznaczono lokalizacj¢ w chromosomie; prostokatami oznaczono eksony; strzatki wskazujg lokalizacje
SNP w eksonie

Polimorfizmy w genach SLC27A41 oraz w genie SCDI maja charakter synonimiczny, a

w genie LIPE — niesynonimiczny. Ich charakterystyka zostata zamieszczona w Tabeli 1.
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Tabela 1. Charakterystyka analizowanych miejsc polimorficznych

Lokalizacja  Efekt na poziomie

Gen BTA SNP } ) Zrédlo
W genie polipeptydu
Ordovas i in. [2008]
SLC27A1 7 g.14996C>G ekson 3. p.Alal86=
NM_001033625.2
Ordovas i in. [2008]
SLC27A1 7 0.14791C>T ekson 4. p.Pro212=
NM_001033625.2
Goszczynski i in. [2014]
LIPE 18  g.13298A>C ekson 7. p.Asp497Ala
NM_001080220.1
Taniguchi i in. [2004]
SCD1 26  ¢.10153G>A ekson 5. p.Pro234=

AY241932.1

BTA — chromosom (autosom) bydta (Bos taurus autosome)

Metody laboratoryjne

Wszystkie analizy laboratoryjne przeprowadzono w Katedrze Genetyki na Wydziale
Biotechnologii i Hodowli Zwierzat Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w

Szczecinie wykorzystujgc profesjonalny sprzet i akcesoria dostepne w laboratoriach jednostki.

Genomowe DNA wyizolowano z probek pozyskanej krwi. Do tego celu zostal uzyty
zestaw do izolacji DNA MasterPureTM, DNA Purification Kit for Blood V.2 (Epicentre
Biotechnologies, Madison, WI, USA). Izolacja DNA =zostala przeprowadzona zgodnie z
zalaczong metodyka. Wyizolowane DNA zawieszono w buforze TE (10 mM Tris-HCL, 0,1 mM

EDTA) i przechowywano w temperaturze 4°C do czasu wykonywania kolejnych analiz.

Genotypy byly oznaczane z wykorzystaniem metody PCR-RFLP (Polymerase Chain
Reaction — Restriction Fragment Lenght Polymorphism). Amplifikacj¢ przeprowadzono w
termocyklerze trdjblokowym, model T3 (Biometra®, obecnie Analytik Jena, Goéttingen,
Niemcy) po uprzedniej optymalizacji warunkéw termicznych i sktadu mieszaniny reakcyjne;.
W przypadku polimorfizméw w genach SLC27A41 oraz SCDI wykorzystano pary starterOw o
sekwencjach zaproponowanych przez Kulig i in. [2013] oraz Taniguchi i in. [2004]. W
przypadku genu LIPE zaprojektowano startery wykorzystujac program Primer3 v.4.1.0
[Primer3] oraz sekwencje dostepne w bazie NCBI (National Center for Biotechnology
Information — Narodowe Centrum Informacji Biotechnologicznej) pod numerami akcesyjnymi

GK000018.2 oraz NM_001080220. Szczegdly zostaty zaprezentowane w Tabeli 2.
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Tabela 2. Wykaz starterow uzytych do amplifikacji badanych fragmentow genow

Gen / SNP Sekwencje starterow Zrédlo Ta A
SLC27A1
5’-CTGCTCAACGTGAACCTGCG-3”’ Kulig i in.
g.14996C>G 54°C 261pz
5-ACCAGGCTCTTGCCCAACTC-3” [2013]
5’-CCATCTTCAACCACGACGTG-3’ Kulig i in.
g.14791C>T 52°C 160 pz
3’ GTCGTGGAGGTCTCCTTCAG-3’ [2013]
LIPE
5’- TAACTCACCCACCCAACACA-3~ opracowanie
0.13298A>C 55°C 165pz
3’- TCGTGGCTCAACTCCTTCTT-5"’ wlasne
SCD1
5-GTGTCCTGTTGTTGTGCTTCATCCTGCC-3 Taniguchi
g.10153G>A B 58°C 204 pz
5-AATATTCTCTCGGGGGTTGATGGTCTTG-3"  iin. [2004]

T, — temperatura hybrydyzacji starterow z matrycg DNA; A — dtugo$¢ amplikonu; pz — pary zasad

Mieszanina reakcyjna sporzadzana byla w objetosci 15 pl. Jej skilad zostat

zaprezentowany w Tabeli 3.

Tabela 3. Sktad mieszaniny do reakcji amplifikacji fragmentéw analizowanych gendéw

Skladnik Stezenie koncowe
DNA ok. 50 ng
polimeraza DNA Taq 04U
bufor do polimerazy 1x
mieszanina wolnych nukleotydow (dNTPs) 0,2 mM
jony magnezu (MgCly) 2,0 mM
starter 1 15,0 pmol
starter 2 15,0 pmol

woda dejonizowana -
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Uzyskane amplikony zostaty poddane trawieniu odpowiednim enzymem restrykcyjnym
(Tabela 4) zgodnie z zaleceniami producenta (Thermo Fisher Scientific Inc., Waltham, MA,
USA). W przypadku polimorfizmu w genie LIPE enzym zostal dobrany z wykorzystaniem
programu Nebcutter v.2.0 [Vincze 1 in. 2003].

Produkty trawienia byly rozdzielane w 2,5 oraz 3 %-owych Zelach agarozowych z
dodatkiem bromku etydyny (bromku 3,8-diamino-N-etylo-6-fenylo-fenantrydyny) 1 w
obecnosci wzorca DNA pUC19 DNA/Mspl (Thermo Fisher Scientific Inc., Waltham, MA,
USA). Rozdziat przeprowadzono z wykorzystaniem zestawu do elektroforezy poziomej (BIO-
RAD, Bio-Rad Laboratories, Inc. Hercules, CA, USA). W celu odczytania i zwizualizowania
wynikow uzyty zostat system dokumentacji i analizy obrazoéw zeli elektroforetycznych (Vilber,
Torcy, Francja). Mozliwe genotypy wraz z przewidywang dlugoscig fragmentow

restrykcyjnych przedstawione zostaty w Tabeli 4.

Tabela 4. Mozliwe genotypy dla analizowanych miejsc polimorficznych

Genotypy i odpowiadajace im

Gen / SNP Enzym restrykcyjny )
fragmenty restrykcyjne
SLC27A1
GG - 261 pz
g.14996C>G Sacll CG —-261, 169, 92 pz
CC-169, 92 pz
TT - 160 pz
0.14791C>T BsaHlI CT - 160, 106, 54 pz
CC -106, 54 pz
LIPE
CC -165pz
g.13298A>C Hinfl AC — 165, 105, 60 pz
AA — 105, 60 pz
SCD1
GG - 204 pz
g.10153G>A Ncol GA — 204, 165, 39 pz
AA — 39, 165 pz
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Analiza statystyczna

W ramach analizy statystycznej oszacowano czestos¢ wystepowania alleli, genotypow

dla kazdego z analizowanych polimorfizméw w badanym stadzie krow. Okreslono takze stan

réwnowagi Hardy’ego-Weinberg’a wykorzystujac kalkulator dostgpny online [Pearl 2010]

Oszacowano rowniez czgsto$¢ wystepowania genotypow kombinowanych tworzac nastgpujace

kombinacje genotypow:

SLC27A1 g.14996C>G / SLC27A1 g.14791C>T
SLC27A1 g.14996C>G / LIPE ¢.13298A>C
SLC27A1 g.14791C>T / LIPE g.13298A>C
SLC27A1 ¢.14996C>G / SCD1 g.10153G>A
SLC27A1 g.14791C>T / SCD1 g.10153G>A
LIPE g.13298A>C / SCD1 ¢.10153G>A

Okreslone zostaty zalezno$ci migedzy genotypami SLC2741 g.14996C>G, SLC27A41

2.14791C>T, LIPE g.13298A>C 1 SCDI g.10153G>A, a takze genotypami kombinowanymi

(wymienionych wyzej) a warto$cig nastgpujacych cech:

dobowa wydajnoscig mleka (kg),
wydajnos$cig biatka (kg),
wydajnoscig ttuszczu (kg),
zawarto$cig biatka (%),
zawartos$cig thuszczu (%),
zawarto$cig laktozy (%),
zawarto$cig suchej masy (%),

liczba komorek somatycznych (In).

Analize statystyczng przeprowadzono przy uzyciu programu Statistica wersja 13.3

[TIBCO Software Inc. 2017] uwzgledniajac grupy krow z danym genotypem, ktérych

liczebnos¢ przekraczata 10 osobnikdéw. Zastosowano dwa podejsécia do analizy.

W pierwszym podejsciu analizowano dane pochodzace z wszystkich laktacji facznie,

wykorzystujac nastepujacy model ANOVA — wieloczynnikowej analizy wariancji.

Yijkimno = ¢ + Gi + Pj+ TDk + YS| + DIMm + An + PEo + €ijkimno

29



gdzie:

Yijkimno — wartos¢ cechy (dobowa wydajno$¢ mleka, procentowa zawartos¢ ttuszczu, biatka,
itd.) dla i-tego genotypu, w j-tej laktacji, k-tej klasie roku / miesigca probnego udoju, I-tej

klasie roku/sezonu wycielenia; m-tym dniu laktacji, corki n-tego ojca i o-tej krowy,
w1 — $rednia warto$¢ badanej cechy w populacji;

Gi — efekt i-tego genotypu;

P; — efekt j-tej laktacji,

TDx — efekt k-tej klasy roku / miesigca probnego udoju;

YS — efekt I-tej klasy roku /sezonu wycielenia;

DIMn, — efekt m-tego dnia laktacji;

An — losowy efekt addytywny poligeniczny (efekt n-tego ojca);

Po — losowy efekt trwaty srodowiskowy 0-tej krowy;

ejumn— reszta losowa dla 0-krowy, corki n-tego buhaja, w j-tej laktacji, w k-tej klasie roku /

miesigca probnego udoju, I-tej klasie roku / sezonu wycielenia, w m-tym dniu laktacji.

W drugim podejsciu analizowano dane dla poszczegdlnych laktacji. Ze wzgledu na
zmniejszajacy sie liczebnos¢ krow wraz z kolejng laktacja, dane dotyczace laktacji od czwarte;j
do 6smej byly analizowane lacznie. W tym podejsciu efekt roku/sezonu wycielenia (YS), efekt

dnia laktacji (DIM) i efekt trwaty srodowiskowy (P) nie byly zagniezdzone w laktacji.

Przeprowadzono takze analize zalezno$ci miedzy genotypami SLC27A1 g.14996C>G,
SLC27A1 @.14791C>T, LIPE g.13298A>C i SCD1 g.10153G>A, a takze genotypami

kombinowanymi a nastgpujacymi wskaznikami rozrodu:

e wiek pierwszego wycielenia (dni)
e okres migdzywycieleniowy (dni)
e okres migdzycigzowy (dni)

Wykorzystano nast¢pujacy model ANOVA — wieloczynnikowej analizy wariancji.

Yijki = u + Pj + RSk + Al + ejki
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gdzie:

Yju— warto$¢ analizowanej cechy w j-tej laktacji, k-tym roku/miesigcu wycielenia, u corki /-
tego ojca,

1 — warto$¢ srednia badanej cechy w stadzie,

P, — efekt j-tej laktacji,

RSi— efekt k-tego roku/miesigca wycielenia,

Ar— efekt addytywny poligeniczny /-tego ojca

eji — reszta losowa.

W analizie danych dla poszczegolnych laktacji w zastosowanym modelu statystycznym

pominicto efekt laktacji (Pj).

Roéznice migdzy $rednimi warto$ciami cech osigganych przez grupy kréw z danym

genotypem byly porownane za pomocg testu Bonferroni’ego.

Wszystkie dane uzytkowe uwzglednione w analizie statystycznej zostaly pozyskane z

dokumentacji prowadzonej w ramach kontroli wartosci stada.
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WYNIKI

Analiza miejsc polimorficznych

W nastegpstwie przeprowadzonego genotypowania w badanym stadzie kréw,
stwierdzono obecno$¢ wszystkich trzech mozliwych genotypéw w kazdym z analizowanych
polimorfizmow. Elektroforegramy obrazujagce poszczegdlne genotypy zaprezentowano na

Rycinie 2.

M GG CG CG CC M CTr CT Ccr cCc IT 1IT

M A4 CC AC AA AC AC M GG GG GG A4 GA AA

Il v

Rycina 2. Elektroforegramy przedstawiajace poszczegolne genotypy analizowanych SNP;

I — polimorfizm SLC27A1 g.14996C>G; M — wzorzec DNA (pUC19/Mspl); CC, CG, GG — genotypy;
Il — polimorfizm SLC27A1 g.14791C>T; M — wzorzec DNA (pUC19/Mspl); CC, CT, TT — genotypy;
111 — polimorfizm LIPE g.13298A>C; M — wzorzec DNA (pUC19/Mspl); AA, AC, CC — genotypy;

IV — polimorfizm SCD1 g.10153G>A; M — wzorzec DNA (pUC19/Mspl); GG, GA, AA — genotypy

Czestos¢ wystepowania genotypow i alleli przedstawiono w Tabeli 5. Najczesciej i
najrzadziej obserwowanymi genotypami byly GG oraz CC w przypadku polimorfizmu
SLC27A1 g.14996C>G; CT oraz CC w przypadku polimorfizmu SLC27A1 g.14791C>T; AC
oraz CC w przypadku polimorfizmu LIPE g.13298A>C; GA oraz GG w przypadku
polimorfizmu SCD1 ¢.10153G>A. W przypadku kazdego polimorfizmu, stwierdzono istotne

odchylenia od rownowagi Hardy’ego-Weinberg’a w badanym stadzie krow.
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Tabela 5. Czesto$¢ wystepowania genotypdw i alleli analizowanych polimorfizméw w badanym stadzie

krow rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej

Frekwencje genotypow Frekwencje alleli HWE
SLC27A1 g.14996C>G
GG CG cC G C p
0,65 (411) 0,34 (214) 0,01 (9) 0,82 0,18 0,0012
SLC27A1 g.14791C>T
1T CT cC T C
0,35 (221) 0,57 (363) 0,08 (50) 0,63 0,37 0,0000
LIPE g.13298A>C
AA AC CcC A C
0,33 (210) 0,53 (337) 0,14 (87) 0,60 0,40 0,0084
SCD1 g.10153G>A
AA GA GG A G
0,46 (293) 0,48 (302) 0,06 (39) 0,70 0,30 0,0007

W nawiasach podano liczbe¢ osobnikdw z danym genotypem; HWE — rownowaga Hardy’ego-

Weinberg’a (ang. Hardy-Weinberg equilibrium); p — poziom istotnosci

W Tabeli 6 zaprezentowano czgsto$ci genotypow kombinowanych analizowanych

polimorfizmow w badanym stadzie krow.

Tabela 6. Czesto§¢ wystepowania genotypdw kombinowanych analizowanych polimorfizmow w

badanym stadzie kréw rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-bialej

Genotyp Frekwencja Genotyp Frekwencja
SLC27A1 g.14996C>G / SLC27A1 g.14791C>T  SLC27A1 g.14996C>G / SCD1 g.10153G>A

Cc/icc 0,003 (2) CC/AA 0,005 (3)
CC/CT 0,011 (7) CC/GA 0,009 (6)
CCT - CC/GG -
CcG/CcC 0,057 (36) CG/AA 0,159 (101)
CGICT 0,246 (156) CGIGA 0,155 (98)
CG/TT 0,035 (22) CGI/GG 0,024 (15)
GG/CC 0,019 (12) GG/AA 0,298 (189)
GG/CT 0,315 (200) GG/GA 0,312 (198)
GG/TT 0,314 (199) GG/GG 0,038 (24)
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c.d. Tabeli 6
SLC27A1 9.14996C>G / LIPE g.13298A>C SLC27A1 9.14791C>T / SCD1 g.10153G>A

CCIAA 0,005 (3) CCIAA 0,041 (26)
CCIAC 0,005 (3) CCIGA 0,028 (18)
ccicc 0,005 (3) CCIGG 0,009 (6)

CGI/AA 0,109 (69) CT/AA 0,275 (174)
CGIAC 0,178 (113) CT/GA 0,260 (165)
cG/cC 0,050 (32) CT/GG 0,038 (24)
GG/AA 0,218 (138) TT/AA 0,147 (93)
GGI/AC 0,348 (221) TT/GA 0,188 (119)
GGI/CC 0,082 (52) TT/GG 0,014 (9)

SLC27A1 g.14791C>T / LIPE g.13298A>C LIPE g.13298A>C / SCD1 g.10153G>A

CCIAA 0,027 (17) AA/AA 0,159 (101)
CCIAC 0,041 (26) AA/GA 0,148 (94)
ccicc 0,011 (7) AA/GG 0,024 (15)
CT/AA 0,202 (128) AC/AA 0,248 (157)
CT/AC 0,295 (187) AC/GA 0,252 (160)
cT/cC 0,076 (48) AC/GG 0,032 (20)
TT/AA 0,102 (65) CCIAA 0,055 (35)
TTIAC 0,196 (124) CCIGA 0,076 (48)
TT/ICC 0,050 (32) CCIGG 0,006 (4)

W nawiasach podano liczb¢ osobnikow z danym genotypem kombinowanym

Analiza pojedynczych polimorfizmow w odniesieniu do cech uZytkowosci mlecznej i LKS

W Tabeli 7 przedstawiono $rednie wartosci badanych cech uzytkowosci mlecznej krow
z roznymi genotypami SLC27Al1 g.14996C>G dla wszystkich laktacji tacznie, a takze
oddzielnie dla poszczegolnych laktacji. Analiza statystyczna przeprowadzona tacznie dla
wszystkich laktacji wykazala istotne zalezno$ci mi¢dzy tym polimorfizmem a zawarto$cia
thuszczu, a takze zawarto$cig suchej masy w mleku. Istotnie wigksza zawarto$cig thuszezu (p <
0,01) i suchej masy (p < 0,05) charakteryzowaty si¢ krowy z genotypem CG w poréwnaniu z
krowami z genotypem GG, a roznice w obu przypadkach wynosity 0,03 %. Analiza
przeprowadzona oddzielnie dla poszczegolnych laktacji nie potwierdzila istotnych zaleznosci

mig¢dzy powyzszym polimorfizmem a cechami uzytkowosci mlecznej w badanym stadzie krow.

34



(A3931] opewr) G0°0 > d £z1d zeio (A1931] a[oIM) [0 > d Azad a1myoyst 31s Bruzoa (aloeysye] sulooy 1 BBMZO - <A ‘eloeye] BIOSZI)
— 111 ‘eloeppe] ebnup — || ‘eloepe] ezsmuald — | ‘aloefe] aISAZSM — Y YoAuUOZoBUZO 1[oRINE] B[P U[QIZppo) BI1oj| bures &1 ouozoeuzo yoeuwnoy M 1osoem $(9,) esew eyons
= (%) NS (%) Azopye] 9sorremez — (9p) 11Z *(Aujeanyeu wiksebo| — uf) yoAuzoAyewos YaIouwioy qzor| — (uf) ST (%) edjrerq 9soremez — (%) gz () experq osoulepAm — (B)
am (%) nzozsnp Jsouremez — (%) 1Z <(3) nzozsnp soulepAm — (63) LA (6) eerur osoulepAm — (33) INM ‘mofopn yoAuqod z qoxd eqzor — N ‘dAioushb — o ‘eloeppe] —

90°T F¥6°C1 0€°0 F89% 6¥°T F50°9 PO FHSE PEOFTIT L80OF SOV IS0 F0€°1 LETT FIY'TE 6985 99

60T F10°€T 0€°0 F89t 9S° I F20°9 S7'0 FSS°C PEOFCIT 06°0F 11y 0S‘0FIE'T QTITFIETE  LT.LC 90 <Al
SO‘T F80°¢CI 9T0FILY 6€°T F6S°S S0 F8S°¢ €E0F6I°T ¥8°0 F 60°% 670 F LET 6I°TI FI0'PE  ¥8SE 99
LOTFEICT LTOFLLY W' F8S°S 9%°0 F 85°¢ E0F6I°1 LSOFEIY LYOT6E'T €OTT FOTVE  LLLT 3%0) i
SO‘TFEICI CTOFISY €I F6L°S Y0 F9°E IE0FLIT 6L°0F SOV WO FOLl 0T F€8°T€ 0.0V 99

IT°T FOT°CI 9Z'0F18% 9 T F LTS 6¥°0 F¥9°¢ IE0FSIT ¥8°0 F 80t WoF6L'T 8S°0T F6€£°C€  TE0C 90 1
SOTFLICI TCOF 6P 61°T FH0°S V0T €9°¢ TTCOFYO°T PLOTFI0Y 8TOFSI‘I €6'9FI1°6T  2T.E 99

SO‘T F9I°CI 0C0F 6t 9T’ 1 F60°S 0T T9C IT0F€0°1 LLOFTOY 8TOFVT'T ST°LF80°6C  G96T 3%0) I

e90T ¥ L0'CT 8CT0F8LY w1 F99'S 70 F6S'E IE€0FET'T vZ80 FG0'Y SFOF8L'T PPOT FE1°TE 982LT 99
e80°T FOT'ST 8T0F6.L'Y L¥'1 FE€G'S 9%‘0 F6S'E I€0FCIT vSS0F 80V Y0 T 8T°1 6£°0T F66°'1€  06¥8 90 d

(%) NS (%) 1Z (un) sy (%) g9z (B) am (%) 1Z (63) 1 (63) M N 9 1

(amopJepuels alus|Ayopo F erupais) foperq
-outezo Aueiwpo [ayslAzA1g-oxsukizsioy [drysjod Aser mony [Quzodw 1950MOMIAZN TWRYID © H<)9661T D TV.2D1S TwedKjoudd Azpdiw 1osouzafey */ elagel

35



W przypadku polimorfizmu SLC27A1 g.14791C>T stwierdzono istotne zaleznos$ci
miedzy genotypami a zawarto$cig biatka w mleku przy analizie wynikow dla wszystkich
laktacji tacznie (Tabela 8). Najwicksza zawarto$¢ biatka w mleku zostata stwierdzona u krow
z genotypem CC i byla ona istotnie wicksza (p < 0,01) w pordwnaniu z osobnikami z
genotypami CT oraz TT, odpowiednio o 0,04 % i 0,05 %. W analizie przeprowadzonej
oddzielnie dla poszczegolnych laktacji nie stwierdzono istotnych zalezno$ci miedzy tym
polimorfizmem a zawarto$cig biatka w mleku. Natomiast w pierwszej laktacji stwierdzono
zaleznosci miedzy genotypami g.14791C>T a zawartos$cig suchej masy. Zawarto$¢ suchej masy
byta najwigksza w mleku krow z genotypem CC i byla ona istotnie wigksza (p < 0,05) 0 0,16
% niz u krow z genotypem homozygotycznym TT, ktérych mleko charakteryzowalo sig¢

najmniejszg zawartos$cig suchej masy.

W Tabeli 9 przedstawiono $rednie wartosci badanych cech uzytkowosci mlecznej u
krow z roznymi genotypami LIPE g.13298A>C dla wszystkich laktacji tacznie, a takze
oddzielnie dla poszczegélnych laktacji. W wyniku analizy przeprowadzonej lacznie dla
wszystkich laktacji wykazano istotne zalezno$ci miedzy tym polimorfizmem a dobowg
wydajnoscig mleka, wydajnos$cia biatka, zawartoscig thuszczu, zawartoscia laktozy, zawartoscia
suchej masy, a takze liczba komorek somatycznych w mleku. Srednia wydajno$é mleka i
srednia wydajno$¢ biatka byly istotnie wigksze (p < 0,01) u krow z genotypem CC niz AA,
odpowiednio o 0,77 kg oraz 0,02 kg. Istotne réznice (p < 0,05) w wartosciach tych cech
stwierdzono takze migdzy krowami z genotypami CC i AC, a w przypadku wydajnosci biatka
réwniez mi¢dzy krowami z genotypami AC i AA. Osobniki z genotypem AC charakteryzowaty
si¢ istotnie mniejsza liczba komorek somatycznych w mleku w poréwnaniu z krowami
homozygotycznymi AA i CC. Istotnie mniejszag LKS stwierdzono takze w mleku krow z
genotypem AA niz u kréw CC. Mleko krow z genotypem AA charakteryzowato si¢ najwigksza
zawartoscig tluszczu, zawartoscig laktozy i zawartoscig suchej masy, ktére byly istotnie
wigksze (p < 0,01) niz w mleku kréw homozygotycznych CC, odpowiednio o 0,07 %, 0,02 %
1 0,08 %. Istotne réznice w zawartosci thuszczu i suchej masy stwierdzono takze mig¢dzy
krowami z genotypami AC i CC, a réznice w zawartosci laktozy — miedzy krowami z

genotypami homozygotycznymi AA oraz CC.

36



(Axon1 opewr) G0°0 > d Azid zeio (K121 ap[oIM) 10°0 > d Azad arwyoyst
31s Bruzox (sfoepye] aulo]oy 1 BURMZO - <A ‘BloRiye] BI09ZN — ||| ‘eloepie] ebnip — || ‘eloenje] ezsmiaid — | ‘aloeppe] apjisAzsm —  yoAuozoruzo 1foeise] Bp S1u[a1zppo) b1oyi| bures &) ouozoeuzo
ORULIN]OY M IDSOLEM (%) BSEW BYINS — (%) INS (%) AZ0Pe] 9501BMEZ — (05) TTZ “(Aujeinieu wikreBo] — uf) goAuzoAyewos YoIouwoy eqzol] — (U[) ST (%) e3jfeIq 9souemez — (%) g7 (33) ejperq
gsouflepAm — (3¥) gM (%) nzozsnp gsouemez — (%) 17 (83) nzozsnp gsoulepAm — (3y) L (8Y) eyjoju gsoulepAm — (83) M moflopn yohuqoid z qoid eqzor — N !dAoush — 9 efoepe| — 7

37

1T ¥€6°C1 TE0F LYY SP'TFT1°9 P00 F ¥S°€ PEOFITT 060 F ¥0Vy 050 F8T°1 €TITFLOTE  T9EE 11
SO'TF86CI 0€°0 F 69V ST F96°S Y0 FSE PEOFEIL 88°0 T80V IS‘OFZE'T PP FILTE  ¥8bY 10

LOT F86°CT 62°0 F99y ST FSI9 SH'0 T9S°€ SEOTFIIT 06'0 F 60 IS0 F62'T €Y 11 F00°CE Z¢8 0}0) <Al
LOTFOIET 9T0 F LLY 8¢€‘T F6S°S SH°0 F8S°¢ TE0F6IT 980 F 1TV L¥0F8ET L60OT FITI'PE  Z96T 11

€0°T F80°€T 9C0F LLY I¥°1 F95°S SH0FLS'E €E0F6I°T 78°0 F 60V 6v°0 F8E'T TTITF9I'PE €00€ 12
PITFHICI 6T0F LY I¥°1 F 78S LY0 F €9°¢ PEOFOI‘T 960 F 11y 870 F9E'T 0S‘TT F £8°€¢E TV 20 1
SO'TFTICT Y20 FOSY 0¢'TI F9C°S SH0F €9°¢ I€0FSIT 6L°0 F SOV wWoF6L1 LEOT ¥8SCE  99TC 11
LO'TFEIECT Y20 F I8P 9¢ T F LTS 90 F¥9°¢ I€0FIIT 180 F SOV WO FOE'T 0501 F68°C€  928¢ 19

91T FHT€l STOF8LY SETFTSS €S0FTLE TE0FSIT 160 FCIY wWoF8L'T 98°01 F#0°CE 18V 20 I
IO T FILCI [0 F 26V TCTFLOS 40 T 6S°¢€ 10 F+0°1 L0 F66°€C LZOFSIT L89FG2'6C  v¥6T 11

90T F8I°€l TCOTF L6 ITTF€0°S P00 F €9°¢ TTOTF Y01 9L°0F 20V 60F P11 8I°LFI10°6C  T.LEE 10
81T FLTCT 00 F 16 171 F8I°S 970 F 69°¢ 020 FSO°T 180 F LOY 9Z'0 FOI‘T L¥'9 FS0°6T 4% 20 I
LOT FSO'ECT TOFLLY w1 F65'S abt’0 F85'€ I€0FCT'T ¥8°0 F S0'Y P0F82'T PEOT FEOTE  EEV6 11

90T ¥60'CT LTOF6L'Y Y1 F61'S vSP0 F65°C I€0FET'T 78°0F90'Y S0 T 6C°1 9%°01 F8I'CE  G8EYT 10
YI‘TFET'ET 8CT0FGL'Y SY'TFGL'G gu8Y°0FE9'E TE0FECIT 060 F 60V SH'0F8C1 79°01 F80°'TE  S£2C¢ 20 d

(%) NS (%) 1z (un) sM1 (%) g9z (6%) am (%) 17 (B3) 1 (B) WM N 9 1

(amop.Jepuess ai1usjAyopo F erupais) [oyeiq
-outezo Auelwpo laslAzA1y-oxsukizsioy [orysjod Aser mony [UZoa[w 19S0MONIAZN TWRYID B 1<) [6L¥1°3 TV.ZD1S IwedKjouad Azpdiw 1osouzafez g elagel



(Kxoy1 opewr) G0°0 > d Az1d ze1o (A1931] any[oIm) 100 > d Az1d a1u303s1
a1s kruzox (afoenye) aulsoy 1 elemzo - <Al ‘efoenie| e1oazn — ||| ‘eloepye) ebnip — || ‘efoenie) ezsmisid — | ‘aloepfe] appsAzsm —  yoAuozoeuzo 1foeyse] ep arufa1zppo) biey| bures &) suozoeuzo
[orUWN[OY A 10SOLIEM 1(%) BSBW BYONS — (%) INS *(%) AZ01e] 9501RMEZ — (95) TZ ‘(AUfRINTEU W)A1eB0| — U[) YoAuZoATewos o190 eqzol — (U]) SHT (%) etelq osoremez — (%) 97 (3%) eirelq
gsoulepAm — (3y) gm (%) nzozsnp gsopemez — (%) 17 (83) nzozsnp psoulepAm — () LM “(83) exoju gsoulepAm — (Bx) N ‘molopn yokuqord z qoid eqzor] — N ‘dAoush — 9 efoepe] — 1

38

ST TF16CT 1€0 F 99V a6t 1 F0T9 9%°0 F €5°¢ PEOFEIT S6'0FH0Y  TSOFOELT 99°TT F6LTE  2lTT 20
60T F L6°CI 0E0F LYY  guESTFL6S ¥¥°0 F SS°¢ SECOFCIL 680 F LOY IS0 F0E'T TITFLITE  ¥9.¥ ov
0T F96°CT 00 FOLY vL¥'T F60°9 P00 F TS'e PEOFTIL 98°0F LO'Y  OSOFTE'T SEITF29'2€  TY9C vV <Al
86°0 F 86°CI YTOFLLY 6€°T F69°S 6¥°0 F95°¢ PEOF6I°T 6L0F66C 6V 0FSET I€TT FOEVE 16. 20
60T F60°CI 8Z'0FILY OF' 1 FLS'S SH°0 F8S°¢ €COF6IT 8R0OFII'Y 6V 0FSET OI'TI FEI'YE  GE6C ov
€O'T FHIET STOFLLY Or'1 F96°S SH0 F8S°¢ 0T 8IT WOFVIY  LFOF6E'T 8I°TTI ¥66'€E  OT.T vV 1"
90°T F 60°€1 9T0 F6LY aCC' T FH¥'S 80 F#9°¢ TE0FS8I‘T 8LOFEOY  EHOFICT ¥8°01 F61°€E 958 20
80T FEIET CTOFISY b€ 1FCCS SH0F €9°¢ I€0FLIT 8°0FSOY  TFOTFOEL'T €C'0T FE6'TE  S6CE ov
SOTFLIET YZOF I8P V€T FTES LY0FS9°E I€0FHI°T 08'0F80Y THOTF8LT SS‘01 F0T'2E  L202 vvY 1
YOI FSTCI IT0F 16V o991 1 4TS SO FH9°E 17°0 F80°1 TL'OF86'E  LTOFSI'T  gul69F8I°0€ 128 10)0)
60°T FLICT TCOF Y  oyECT 1 F86'¢ P00 F79°¢ TCOF 01 SLOFI0Y 8TOTFVI‘T at1’L F80°6T  OV0E v
10T F9I°CT IT0FT6Y  gulTTF60°S wWoF o€ IT0F 201 SLOF Y 8TOTFECIT vES9OF$9°8C V68T vvY I
avLO'T F20'ET aSTOFLLY TV TFILS LY'OFBG'E  oyICOFPT'T guES0FTOY  SHOF6Z'T ow09°01 FE9'ZE  OV/E 10J0)
g60°T F80'ET v8TO0F8L'Y  ogSH' T F6V'S v¥°0 F 65'E Il S€0FET'T aS8'0F 90y  SH'OTFS8CI OP0T F60°TE  ¥EOVT oV
vEO'T FOT'ST  gulTOF6L'Y  gult’'1 FOG'G SFOFB6S'E  oIE€0FCIT vISOFS0Y  PPOFSTT  IVOI F98°1¢  £/Z8 \'A" S|
(%) NS (%) 1z (un) sy (%) gz (63) am (%) 17 (B) 1M (63) INM N 9 1

(emop.repuels a1us|Ayopo F BIrupaIs)
[aperq-ourezo Auelwpo lasiAzA1-oxsukizsioy fonysjod Aser Moxy| [QUzod[w 19S0MONIAZN TWRYID B J<VR6TE [ S JdI TwedAjouad Azpdrwr 19s0uza[e *6 B[oqe],



Analiza przeprowadzona oddzielnie dla poszczegdlnych laktacji potwierdzila istotne
zaleznosci migdzy polimorfizmem LIPE g.13298A>C a wydajnoscig mleka w pierwszej
laktacji. Istotnie wigksza wartos¢ tej cechy (p < 0,01) stwierdzono u kréw z genotypem CC w
poréwnaniu z krowami z genotypami AC i1 AA, odpowiednio 0 1,10 kg i 0 1,54 kg. Potwierdzone
zostaly takze istotne zalezno$ci migdzy powyzszym polimorfizmem a LKS. Najmniejsza ich
liczbe stwierdzono u krow z genotypem AC w pierwszej, drugiej, a takze rozpatrywanych
facznie czwartej 1 kolejnych laktacjach 1 byta ona istotnie mniejsza w porownaniu z krowami z
genotypem CC, odpowiednio 0 0,26, 0,22 10,23, a takze w poréwnaniu z krowami z genotypem
AA, odpowiednio o 0,15, 0,12 1 0,11. Istotne ré6znice w wartosci tej cechy stwierdzono takze

mi¢dzy krowami z genotypami AA i CC w pierwszej laktacji.

W Tabeli 10 zaprezentowano $rednie warto$ci badanych cech uzytkowosci mlecznej u
krow z réznymi genotypami SCD1 g.10153G>A dla wszystkich laktacji tacznie, a takze
oddzielnie dla poszczegodlnych laktacji. Analiza przeprowadzona lacznie dla wszystkich
laktacji wykazata istotne zaleznosci migdzy tym polimorfizmem a dobowg wydajnos$ciag mleka,
a takze zawartoscig thuszczu, biatka, suchej masy 1 liczbg komoérek somatycznych w mleku.
Najwicksza wydajnoscig mleka charakteryzowaly si¢ krowy z genotypem GA i byla ona istotnie
wieksza (p < 0,01) niz u kréow z genotypem GG (o 0,86 kg), u ktérych wartos¢ tej cechy byta
rowniez istotnie mniejsza (p < 0,05) niz u krow z genotypem AA (o 0,74 kg). Mleko krow z
genotypem GG charakteryzowalo si¢ natomiast najwicksza zawartoscig thuszczu, biatka i
suchej masy, a u krow z genotypem AA stwierdzono najmniejsze wartosci kazdej z tych cech.
Réznice zostaty potwierdzone statystycznie (p < 0,01) i wyniosty odpowiednio 0,17 %, 0,08 %
oraz 0,23 %. Istotne roznice w zawarto$¢ thuszczu, biatka i suchej masy (p < 0,01) stwierdzono
takze miedzy krowami z genotypami GG i GA, a takze AA i GA. Ponadto stwierdzono istotne
zalezno$ci miedzy analizowanym polimorfizmem a LKS. W badanym stadzie krow
najmniejsza liczbg komorek somatycznych charakteryzowaty si¢ osobniki z genotypem AA i
byla ona istotnie mniejsza (p < 0,01) w poréwnaniu z krowami z genotypem GG oraz krowami

heterozygotycznymi.
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Analiza statystyczna wykonana dla poszczegdlnych laktacji potwierdzita istotne
zaleznosci migdzy polimorfizmem g.10153G>A a zawartoscig laktozy w mleku w pierwszej
laktacji, zawartoscig tluszczu, bialka i suchej masy w drugiej i trzeciej laktacji oraz
rozpatrywanych tacznie czwartej 1 kolejnych laktacjach. Odnoszac si¢ do zawartosci laktozy w
mleku, najwigksza wartoscig tej cechy charakteryzowaty si¢ krowy z genotypem A4 i byta ona
istotnie wigksza (p < 0,01) niz u kréw z genotypem GA, przy czym roéznica wynosita 0,02 %.
Analizujac zawarto$¢ thuszczu, biatka 1 suchej masy w mleku najwigksze wartosci tych cech
odnotowano u krow z genotypem GG, a najmniejsze — u krow z genotypem AA4. Odnoszac si¢
do zawartosci ttuszczu w mleku w drugiej laktacji rdznice zostaly potwierdzone statystycznie
(p < 0,01) miedzy krowami z genotypami A4 1 GG, a takze migdzy 44 1 GA 1 wynosily
odpowiednio 0,16 % oraz 0,08 %. W trzeciej laktacji istotne rdéznice w zawartosci thuszczu
odnotowano miedzy osobnikami 44 i GG (0 0,19 %; p < 0,01) oraz miedzy G4 i GG (o0 0,15
%; p < 0,05). W czwartej 1 kolejnych laktacjach statystycznie istotne réznice (p < 0,01) w
wartosci tej cechy stwierdzono migdzy tymi samymi grupami krow co w trzeciej laktacji 1
wynosity one odpowiednio 0,10 % 1 0,05 %. Analizujgc zawarto$¢ biatka w mleku istotne
réznice migdzy krowami z r6znymi genotypami potwierdzono w drugiej i trzeciej laktacji. W
obu przypadkach istotnie wigksze wartosci tej cechy osiagaty krowy z genotypami GG i GA w
poréwnaniu z krowami A4, a réznice wynosity odpowiednio 0,07 %1 0,03 % w drugiej laktacji
oraz 0,10 % 10,05 % w trzeciej laktacji. W analizie dotyczacej zawartosci suchej masy w mleku
potwierdzone zostaly istotne réznice miedzy osobnikami z genotypami GG i GA w poroOwnaniu
z krowami 44, a r6znice wynosity odpowiednio 0,21 % 1 0,11 % w drugiej laktacji, 0,27 % i
0,10 % w trzeciej laktacji, natomiast w czwartej 1 kolejnych laktacjach réznice te ksztaltowaly
si¢ na poziomie 0,23 % 1 0,07 %. Istotne roéznice w zawarto$ci suchej masy w mleku
stwierdzono takze migdzy krowami GG 1 GA (o 0,17 %) w trzeciej laktacji. W czwartej i
kolejnych laktacjach istotne statystycznie rdznice w odniesieniu do tej cechy zostaty
stwierdzone réwniez mi¢dzy krowami z genotypami GG i GA (o 0,16 %), ale takze migedzy
osobnikami z genotypami A4 1 GA (0 0,07 %).
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Analiza genotypow kombinowanych w odniesieniu do cech uiytkowosci mlecznej i LKS

Analiza genotypow kombinowanych SLC2741 g.14996C>G / SLC27A41 g.14791C>T
przeprowadzona tacznie dla wszystkich laktacji wykazala, ze istniejg zalezno$ci migdzy nimi a
zawarto$cig thuszczu, biatka i1 suchej masy w mleku. Najwiekszymi warto$ciami powyzszych
cech charakteryzowaly si¢ krowy z genotypem CG/CC i byly one istotnie wigksze w
porownaniu z krowami z innymi genotypami. Stanowi to potwierdzenie analizy wykonanej dla
polimorfizmu SLC2741 g.14996C>G. Dodatkowo, stwierdzono istotne zalezno$ci migdzy
powyzszymi genotypami kombinowanymi a wydajno$cig ttuszczu i wydajnoscia biatka, przy
czym krowy z genotypem GG/CT osiggaly istotnie wigksze warto$ci tych cech niz krowy z
innymi genotypami. Najwieksza wydajnoscig mleka charakteryzowaly si¢ krowy z genotypem
CG/TT 1 byty istotnie wigksze przy poréwnaniu tej cechy u kréw z innymi genotypami. U tych
krow stwierdzono takze istotnie mniejsza liczbe komoérek somatycznych niz u osobnikow z
innymi genotypami. Szczegdlty powyzszej analizy, jak réwniez dotyczacej poszczegodlnych

laktacji zamieszczono w Tabeli 11.

Analiza genotypow kombinowanych SLC2741 g.14996C>G / LIPE g.13298A>C
przeprowadzona tacznie dla wszystkich laktacji wykazala, ze istniejg zalezno$ci migdzy nimi a
wydajnoscig mleka i biatka. Najwigkszymi warto$ciami powyzszych cech charakteryzowaly
si¢ krowy z genotypem CG/CC 1 byly one istotnie wigksze w poréwnaniu z krowami z innymi
genotypami. Stanowi to potwierdzenie analizy wykonanej dla polimorfizmu LIPE
2.13298A>C. Stwierdzono takze istotne zalezno$ci mig¢dzy powyzszymi genotypami
kombinowanymi a zawarto$cig ttuszczu i suchej masy, przy czym krowy z genotypem CG/AC
osiaggaty istotnie wigksze wartoéci tych cech niz krowy z innymi genotypami. U krow z
genotypem CG/AA stwierdzona zostata istotnie wigksza zawarto$¢ laktozy w poroOwnaniu z
krowami z innymi genotypami. U krow z genotypem GC/AA stwierdzono natomiast istotnie
mniejsza liczbe komorek somatycznych niz u osobnikdéw z innymi genotypami. Szczegoty

powyzszej analizy, jak rowniez dotyczacej poszczegolnych laktacji zamieszczono w Tabeli 12.
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Analiza genotypoéw kombinowanych SLC27A41 g.14791C>T / LIPE g.13298A>C
przeprowadzona tacznie dla wszystkich laktacji wykazata, ze istniejg zaleznosci migdzy nimi a
kazda z analizowanych cech (poza wydajnos$cig mleka). Najwicksza wydajnoscig biatka i
wydajnoscig thuszczu charakteryzowaty si¢ krowy z genotypami, odpowiednio 77/44 i CT/CC
1 byly one istotnie wigksze w poréwnaniu z krowami z innymi genotypami. Istotnie wigksza
zawartos$cig thuszczu, zawartoscig biatka 1 zawarto$cig suchej masy w mleku w poréwnaniu z
krowami z innymi genotypami charakteryzowaly si¢ krowy z genotypem CC/AC. U krow z
genotypem C7/AA stwierdzono istotnie wigkszg zawarto$¢ laktozy w mleku w poréwnaniu z
krowami z innymi genotypami. Krowy z genotypem C7/4C charakteryzowaly si¢ natomiast
istotnie mniejszg liczbg komorek somatycznych niz osobniki z innymi genotypami, co
potwierdza wyniki analizy wykonanej dla pojedynczych polimorfizmoéow. Szczegoty powyzszej

analizy, jak rowniez dotyczacej poszczegolnych laktacji zamieszczono w Tabeli 13.

Analiza genotypow kombinowanych SLC2741 g.14996C>G / SCDI g.10153G>A
przeprowadzona facznie dla wszystkich laktacji wykazata, Ze istniejg zalezno$ci miedzy nimi a
zawarto$cig bialka, thuszczu 1 suchej masy. Krowy z genotypem GG/GG osiggaty istotnie
wigksze wartos$ci tych cech niz krowy z innymi genotypami. Osobniki te charakteryzowaty si¢
réwniez istotnie mniejsza zawartoscia laktozy w poroéwnaniu z krowami z genotypem CG/AA.
Stwierdzono takze istotne zalezno$ci migdzy powyzszymi genotypami kombinowanymi a
wydajnos$cig biatka, przy czym krowy z genotypem GG/GA osiggaty istotnie wigksze wartosci
tych cech niz krowy z innymi genotypami. U kréw z genotypem GG/AA stwierdzono takze
istotnie mniejsza liczbe komorek somatycznych niz u osobnikow z innymi genotypami, co
potwierdza wyniki analizy wykonanej dla polimorfizmu SCD/ g.10153G>A. Szczegoty

powyzszej analizy, jak rowniez dotyczacej poszczegodlnych laktacji zamieszczono w Tabeli 14.
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Analiza genotypéw kombinowanych SLC2741 g.14791C>T / SCDI g.10153G>A
przeprowadzona tacznie dla wszystkich laktacji wykazata, ze istniejg zaleznosci migdzy nimi a
zawartoscig thuszczu, zawarto$cig biatka i zawartoscig suchej masy w mleku. Najwickszymi
wartosciami powyzszych cech charakteryzowaly si¢ krowy z genotypem 7TC/GG; byly one
istotnie wigksze w pordwnaniu z krowami z innymi genotypami. Potwierdza to analiz¢
wykonang dla polimorfizmu SCD/ g.10153G>A. Przeciwnie, nie powigzano powyzszych
genotypoéw kombinowanych z wydajnoscig biatka, ale stwierdzono zalezno$ci miedzy nimi a
wydajnoscig thuszczu, ktéra byla istotnie wigksza u osobnikéw z genotypem CC/GA w
poréwnaniu z krowami z innymi genotypami. Krowy z genotypem C7/4A charakteryzowaly
si¢ istotnie wigkszg zawartoscig laktozy niz krowy z innymi genotypami kombinowanymi.
Stwierdzono u nich roéwniez istotnie mniejszg liczbe komoérek somatycznych niz u osobnikéw
z innymi genotypami, co potwierdza wyniki analizy wykonanej dla polimorfizmu SCDI
2.10153G>A. Szczegbdly powyzszej analizy, jak réwniez dotyczacej poszczegdlnych laktacji

zamieszczono w Tabeli 15

Analiza genotypéw kombinowanych LIPE g.13298A>C / SCDI g.10153G>A
przeprowadzona tacznie dla wszystkich laktacji wykazala, ze istniejg zaleznosci miedzy nimi a
zawartoscig tlhuszczu, zawarto$cig biatka i zawarto$cig suchej masy w mleku. Najwigkszymi
wartosciami powyzszych cech charakteryzowaty si¢ krowy z genotypem AC/GG i byly one
istotnie wieksze w porownaniu z krowami z innymi genotypami. U krow z genotypem AA4/AA
stwierdzono istotnie wickszg zawarto$¢ laktozy niz u kréw z innymi genotypami. Istotnie
wigksza wydajnoscig mleka w poréwnaniu z krowami z innymi genotypami charakteryzowaly
si¢ krowy z genotypem CC/GA 1 jest to zgodne z wynikami analizy pojedynczych
polimorfizméw. Dodatkowo, stwierdzono istotne zaleznos$ci migdzy powyzszymi genotypami
kombinowanymi a wydajnoscig tluszczu, przy czym krowy z genotypem AC/GG osiggaly
istotnie wigksze wartosci tych cech niz krowy z innymi genotypami. U kroéw z tym genotypem
stwierdzono takze istotnie mniejsza liczb¢ komorek somatycznych niz u osobnikow z innymi
genotypami. Szczegolty powyzszej analizy, jak rowniez dotyczacej poszczegdlnych laktacji

zamieszczono w Tabeli 16.
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Analiza polimorfizmow w odniesieniu do wybranych wskaznikow rozrodu

Analiza wybranych wskaznikow rozrodu badanego stada krow rasy holsztynsko-
fryzyjskiej odmiany czarno-bialej zostata zaprezentowana na Rycinie A1 oraz w Tabelach A1-

A10 (Aneks).

Odnoszac si¢ do wieku pierwszego wycielenia nie stwierdzono istotnych zalezno$ci
miedzy analizowanymi miejscami polimorficznymi w genach SLC2741, LIPE 1 SCDI a tym
wskaznikiem (Rycina Al). Nie stwierdzono rowniez istotnego wplywu powyzszych
polimorfizmoéw na dlugo$¢ okresu miedzywycieleniowego 1 dtugos$¢ okresu miedzycigzowego
u badanych krow (Tabele A1-A4). Jednak analizujac genotypy kombinowane w calym okresie
uzytkowania stwierdzono istotne statystycznie zaleznosci migdzy genotypami kombinowanymi
SLC27A1 g.14996C>G / LIPE g.13298 A>C a dlugoscig okresu miedzycigzowego (Tabela A6).
Istotnie dluzszym (p < 0,01) okresem migdzycigzowym charakteryzowaly si¢ krowy z
genotypem GG/CC w poréwnaniu z krowami z genotypem GG/AC, a réznica wynosita 16,77
dnia. W analizie wykonanej oddzielnie dla kazdej laktacji stwierdzono, ze krowy z wyzej
wymienionymi genotypami roznily si¢ istotnie (p < 0,05) dlugoscia pierwszego okresu
migdzycigzowego. Stwierdzono rowniez istotne statystycznie (p < 0,01) zalezno$ci migdzy
genotypami kombinowanymi L/PE g.13298A>C / SCDI g.10153G>A a dtugoscia okresu
miedzycigzowego (Tabela A10). W tym przypadku istotnie dtuzszym (p < 0,01) okresem
miedzycigzowym charakteryzowaty si¢ krowy z genotypem CC/AA w poréwnaniu z krowami
z genotypem AC/GA, a r6znica wynosita 18,36 dnia. Analiza wykonana oddzielnie dla kazde;
laktacji wykazata, ze krowy z wyzej wymienionymi genotypami roznity si¢ istotnie (p < 0,05)

dlugos$cig czwartego okresu migdzycigzowego.
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DYSKUSJA

Przy doskonaleniu cech zwigzanych z uzytkowaniem mlecznym krow, takich jak
wydajno$¢ mleka, zawartos$¢ thuszczu, zawartos¢ biatka czy zawarto$¢ komoérek somatycznych
w mleku w coraz wigkszym stopniu korzysta si¢ z osiggnie¢ z zakresu genetyki i genomiki.
Wykryto wiele regiondow genomowych, gendw przyczynowych lub mutacji w ich obrebie, ktore
powiazano z cechami produkcji mleka. Naleza do nich geny kandydujace, ktore koduja m.in.
biatka mleka, niektore hormony, biatka transportujgce, biatka petigce funkcje czynnikoéw
transkrypcyjnych, czynnikow wzrostu, jak réwniez biatka biorgce udzial w syntezie i
przemianie kwaséw thuszczowych [Ma i in. 2021]. Wcigz jednak wiele gendéw kandydujacych
wymaga dalszej walidacji przed zaproponowaniem ich jako markeréw genetycznych w
hodowli bydta mlecznego. Sg to m.in. analizowane w niniejszej pracy geny SLC27A1 oraz

LIPE.

Analiza frekwencji genotypow i alleli w odniesieniu do polimorfizmu g.14996C>G w
genie SLC27A41 w badanym stadzie kréw wykazata, Ze najliczniejszy byt genotyp GG (0,65), a
najrzadziej reprezentowany byt genotyp CC (0,01). Frekwencja czg$ciej wystepujacego allelu
G wynosita 0,82. Znajduje to potwierdzenie w wynikach uzyskanych przez Ordovas i in. [2008]
oraz Kulig i in. [2013] u ras, odpowiednio hiszpanskiej holsztynsko-fryzyjskiej i polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej. W przypadku drugiego polimorfizmu, g.14791C>T, frekwencja
genotypu CT byta najwyzsza (0,57), natomiast najrzadziej reprezentowany byt genotyp CC
(0,08). Frekwencja czesciej wystepujacego allelu 7 wynosita 0,63. Réwniez te wyniki sg
zgodne z tymi, ktore uzyskali inni autorzy u ras hiszpanskiej holsztynsko-fryzyjskiej [Ordovas
1 in. 2008] chinskiej holsztynskiej [Lv i in. 2011], polskiej holsztynsko-fryzyjskiej [Kulig i in.
2013] oraz jersey [Kulig i in. 2016]. Stwierdzony w stadzie brak roéwnowagi Hardy'ego-
Weinberga w odniesieniu do obu polimorfizméw moze wynika¢ z prowadzonej w stadzie

selekcji.

Analiza polimorfizmu SLC27A41 g.14996C>G przeprowadzona we wszystkich
laktacjach tacznie u badanych kréw rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-
biatej wykazata zaleznos$ci migdzy genotypami a zawartoscig thuszczu i suchej masy w mleku,
z istotnie wigkszymi warto$ciami tych cech u kréw z genotypem CG niz GG. Polimorfizm
2.14791C>T powigzany zostat natomiast z zawarto$cia biatka przy analizie wszystkich laktacji
facznie, a takze z zawarto$cig suchej masy w mleku w pierwszej laktacji; osobniki z genotypem
CC charakteryzowaly si¢ istotnie wigkszymi wartosciami tych cech w pordéwnaniu z

pozostatymi osobnikami. Réwniez w poszczegodlnych laktacjach krowy z tymi genotypami
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osiggatly wigksze warto$ci powyzszych cech, ale roznice nie zostaly potwierdzone
statystycznie. Moze to by¢ zwigzane m.in. z r6znym stanem fizjologicznym krow w kolejnych
laktacjach. Jednak kombinacja obu genotypow CG/CC powigzana byta z wigkszymi
warto$ciami zawarto$ci thuszczu 1 suchej masy, zardwno we wszystkich laktacjach, jak réwniez
w I, IT 1 IIT laktacji. Dodatkowo, kombinacja obu polimorfizméw zostata powigzana z liczba
komorek somatycznych, czego nie stwierdzono w przypadku analizy wykonanej dla kazdego
polimorfizmu oddzielnie. Wskazuje to na mozliwos¢ interakcji obu polimorfizmow w

ksztattowaniu powyzszych cech.

W innych badaniach prowadzonych w stadzie kréw rasy polskiej holsztynsko-
fryzyjskiej odmiany czarno-biatej nie stwierdzono istotnych zaleznosci miedzy polimorfizmem
2.14996C>G a wartoscig hodowlang dla cech uzytkowosci mlecznej. Wykazano natomiast
istotne zalezno$ci migdzy genotypami g.14791C>T a wartosciag hodowlang dla zawarto$ci
biatka w mleku. Istotnie wyzsza wartoscig hodowlang dla tej cechy charakteryzowatly si¢ krowy
z genotypem CC w poréwnaniu z krowami 77 [Kulig i in. 2013], co jest zgodne z
prezentowanymi wynikami. W badaniach Lv i in. [2011] nie stwierdzono istotnego wptywu
powyzszego polimorfizmu na wartos¢ hodowlang dla zawartosci biatka w mleku bydta
chinskiego holsztynskiego. Powigzano natomiast genotypy g.14791C>T z wartoscig
hodowlang dla wydajnosci mleka, ktora byla istotnie wyzsza u krow z genotypem CC niz u
osobnikoéw z innymi genotypami [Lv 1in. 2011]. W badaniach prowadzonych przez Ordovas i
in. [2008] analizowano wplyw tych oraz innych polimorfizméw w genie SLC274 1 na warto$¢
hodowlang dla zawarto$ci tluszczu w mleku krow rasy holsztynsko-fryzyjskiej, jednak nie
stwierdzono istotnych zaleznos$ci mi¢dzy genotypami a ta cecha. Badania nie uwzgledniaty

innych cech zwigzanych z uzytkowoscia mleczng.

Wyniki badan dotyczace innych ras bydta mlecznego rowniez sg nieliczne 1 wykazujg
pewne rozbieznosci. W badanym przez Tivari i in. [2017] stadzie bydia indyjskiego sahival
stwierdzono istotne zalezno$ci migdzy polimorfizmem g.14791C>T a wydajno$cia mleka, z
istotnie wigksza wartoscia tej cechy u krow z genotypem CC w poréwnaniu z krowami z
pozostatymi genotypami. Nie stwierdzono natomiast istotnego wpltywu tego polimorfizmu na
cechy uzytkowosci mlecznej bydta rasy jersey [Kulig i in. 2016]. W dostepnym pisSmiennictwie
nie znaleziono informacji dotyczacej analizy polimorfizméw w genie SLC2741 w odniesieniu

do liczby komorek somatycznych.

Polimorfizmy w genie SLC27A41 bydta analizowane byly takze w odniesieniu do cech

jakosci tuszy bydia. Badania przeprowadzone przez Zhao i in. [2015] wskazujg na zwigzek
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migdzy SNP g.28470T>C 1 g.28672G>A (wg Ordovas 1 in [2008] odpowiednio g.14791C>T i
2.14589A>G) a cechami jakos$ci migsa bydta qinchuan. W przypadku g.28470T>C osobniki z
genotypem CC charakteryzowatly si¢ istotnie wigksza grubos$cig thuszczu grzbietowego niz
homozygotyczne 7T; ponadto osobniki z genotypami CC i TC mialy wigksza zawarto$¢
thuszczu $rédmigsniowego w pordwnaniu z osobnikami z genotypem 77. W przypadku
polimorfizmu g.28672 G>A u osobnikoéw z genotypem A4 stwierdzono istotnie wigkszg
zawarto$¢ thuszczu srédmigsniowego niz u osobnikow GA 1 GG; odnotowano u nich takze
istotnie wigksza powierzchni¢ oka poledwicy niz u zwierzat z genotypem GG. Sugeruje to, ze
obydwa miejsca polimorficzne mogga mie¢ potencjalny udzial w poprawie cech jako$ci migsa

bydta [Zhao 1 in. 2015].

Analizowane w prezentowanej pracy polimorfizmy eksonowe w genie SLC2741 maja
charakter synonimiczny. Synonimiczne podstawienia nukleotydow zlokalizowane w obrebie
sekwencji eksonowej genu (sSNP) nie wplywaja co prawda na zmian¢ aminokwasu w
kodowanym biatku, ale moga wptywac¢ na pewne wtasciwosci samego biatka. Zlokalizowane
w pre-mRNA 1 dojrzatym mRNA moga wplywac¢ na splicing, strukture, fatdowanie i stabilno$¢
tych transkryptéw. Przyktadem moze by¢ SNP zlokalizowany w eksonie 26. genu MDRI
(multidrug resistance gene, gen opornosci wielolekowej). Koduje on glikoproteing P, ktora
dziata jako pompa blonowa i przyczynia si¢ do farmakokinetyki niektorych lekow.
Synonimiczne podstawienie 3435C/T (izoleucyna/izoleucyna) nie zmienia poziomu mRNA ani
biatka (poziomy sg podobne, gdy porownuje si¢ oba allele), ale zmiana kodonu ATC na rzadki
kodon ATT wptywa na szybko$¢ translacji, faldowanie i wbudowanie glikoproteiny P do btony
komorkowej, a konsekwencja tego jest mniejsza skuteczno$¢ odpowiedzi na niektére leki
[Ramirez-Bello i Jiménez-Morales 2017]. Polimorfizmy g.14791C>T oraz g.14996C>G moga
zatem oddziatywa¢ na sktadanie mRNA, na stabilno$¢ 1 strukture transkryptow, a takze na
procesy zwigzane z transkrypcja i obrobka potranslacyjng [Woolfe i in. 2010]. Co ciekawe,
drugi z nich zlokalizowany jest w obrebie funkcjonalnego motywu (regionu dimeryzacji), co
moze przyczynia¢ si¢ do zmiennosci w aktywnosci biatka [Ordovas i in. 2008] Jednak
okreslenie doktadnej funkcjonalnosci obu SNP wymagatoby odrebnych badan. Warto doda¢, ze
gen SLC27A41 zlokalizowany jest w chromosomie 7. bydta, w ktorym zmapowano QTL dla
cech zwigzanych z uzytkowaniem mlecznym [Smaragdov i in. 2006, Wu i in. 2013]. W
badaniach asocjacyjnych genomu bydla przeprowadzonych przez Buaban i in [2020] wykryto

obszar zwigzany z zawarto$cig thuszczu i suchej masy w mleku w chromosomie 7. w poblizu
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locus SLC27A41. Stad badane polimorfizmy moga by¢ sprzezone z innymi funkcjonalnymi

polimorfizmami dla analizowanych cech uzytkowosci mlecznej bydta.

Podsumowujac, mozna przypuszczac, ze polimorfizmy g.14791C>T oraz g.14996C>G
w genie SLC27A41 maja udziat w ksztalttowaniu zmiennos$ci cech zwigzanych z mlecznym
uzytkowaniem bydla rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej, ktéry zostaje wzmocniony w
przypadku kombinacji obu SNP. Mozna odnie$¢ to do funkcji kodowanego przez ten gen bialka,
ktore uczestnicza w transporcie LCFA do komorek nabtonka gruczotu mlekowego [Tian 1 in.
2022]. Mimo znaczacej przewagi ekspresji SLC2746 w gruczole mlekowym bydta, SLC27A41
nadal charakteryzuje si¢ jej wysokim poziomem [Bionaz i Loor 2008a]. Stad mozna
rozpatrywa¢ powyzsze polimorfizmy jako potencjalnie przydatne w doskonaleniu cech
uzytkowosci mlecznej bydta rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej. Ze
wzgledu na niemozno$¢ uwzglednienia w analizie krow z genotypem g.14996C>G CC,
nalezatoby kontynuowac¢ badania na wiekszej grupie krow, w ktorej ten genotyp bylby czesciej

reprezentowany.

Bydlecy gen LIPE charakteryzuje si¢ wysokim stopniem polimorfizmu [Goszczynski i
in. 2014]. Odnoszac si¢ do SNP g.13298A>C, w analizowanym stadzie krow najliczniejszy byt
genotyp heterozygotyczny AC (0,53), a najrzadziej reprezentowany byt genotyp CC (0,14).
Frekwencja czgsciej wystepujacego allelu 4 wynosita 0,60. Jest to zgodne z wynikami
uzyskanymi przez Goszczynskiego i in. [2014], zgodnie z ktorymi w populacjach bydta ras
angus i hereford oraz mieszancéw z udziatlem rasy limousin, allel 4 obserwowany byl z
czgstoscig, odpowiednio 0,60, 0,58 oraz 0,72. Réwniez w odniesieniu do tego polimorfizmu
analizowane stado nie znajdowalo si¢ w rownowadze Hardy’ego-Weinberg’a, wskazujac na

prace hodowlang faworyzujacg jeden z genotypow.

Stwierdzona w niniejszym badaniu zalezno$¢ miedzy genotypami g.13298A>C a
dobowg wydajnoscig mleka, zawarto$cig thuszczu i zawartoscig suchej masy w mleku kréw rasy
polskiej holsztyfnsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej nie wydaje si¢ zaskakujaca, biorac pod
uwage funkcje pelniong przez produkt genu LIPE. Istotnie wigkszymi warto$ciami tych cech
we wszystkich laktacjach analizowanych tacznie charakteryzowaty si¢ krowy z genotypami,
odpowiednio CC oraz A4 1 AA. Jednak w poszczegdlnych laktacjach nie potwierdzono tych
zaleznosci. Brak statego efektu genu w poszczegélnych laktacjach, moze odzwierciedla¢
wpltyw czynnikéw $rodowiskowych. Srodowisko metaboliczne i hormonalne u tych samych
kréw moze si¢ r6zni¢ w kolejnych laktacjach. Mozna takze rozwazaé potencjalne skutki

zmienno$ci dobowej 1 sezonowej oraz réznice w wykorzystaniu sktadnikéw odzywczych. Co

55



wigcej, stan zdrowia wymienia krowy, a takze samej krowy rowniez moga by¢ rdézne migdzy
laktacjami [Cattaneo i in. 2022]. Uzyskane wyniki mogg wskazywa¢ na udziat genu LIPE w
ksztalttowaniu zmiennos$ci powyzszych cech, ale jego potencjat do wykorzystania w

doskonaleniu tych cech wymaga weryfikacji w dalszych badaniach.

W dostepnej literaturze nie znaleziono informacji dotyczacych analizy powyzszego
polimorfizmu w odniesieniu do cech uzytkowosci mlecznej bydta. El-Kassas i1 in. [2023]
wykazali natomiast, ze istniejg statystycznie istotne zalezno$ci miedzy zlokalizowanym w
drugim eksonie genu polimorfizmem g.50631651T>C a powyzszymi cechami u bydla rasy
holsztynsko-fryzyjskiej. U kréw z genotypem 7C stwierdzono istotnie wigksza wydajnos¢
mleka niz u krow z genotypem CC. Te ostatnie charakteryzowaly si¢ natomiast istotnie wigksza
zawarto$cig thluszczu, biatka, laktozy i suchej masy w mleku w porownaniu z krowami z
genotypem heterozygotycznym. Zlokalizowany w szostym eksonie SNP, g.50635369C>A,
zostal powigzany ze skladem mleka, przy czym u kroéw z genotypem CA stwierdzono istotnie
wieksza zawartos$¢ thuszczu, biatka i laktozy w mleku w poréwnaniu z krowami z genotypem

CC [El-Kassas i in. [2023].

W prezentowanych badaniach na uwagg zasluguja wyniki uzyskane w odniesieniu do
liczby komorek somatycznych w mleku. W mleku krow z genotypem A C byto ich istotnie mnie;j
w poroéwnaniu z pozostalymi genotypami. T¢ zalezno$¢ zaobserwowano przeprowadzajac
analize¢ wszystkich laktacji tacznie, ale rowniez analizujac poszczegolne laktacje. Co wigcej,
genotyp AC w kombinacjach z genotypami pozostatych polimorfizméw nadal byt powigzany z
istotnie mniejszg LKS w mleku. Wyniki te wskazuja, ze polimorfizm w genie LIPE wydaje si¢
by¢ zwigzany ze zmienno$cig w liczbie komoérek somatycznych w mleku kréw. Zatem mogtby
by¢ rozpatrywany do wykorzystania go w selekcji genomowej bydla tej rasy polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej w doskonaleniu tej cechy. Jednak nalezatoby kontynuowa¢ badania w
tym zakresie, poniewaz w dostepnej literaturze nie znaleziono badan, do ktérych mozna by
odnie$¢ uzyskane wyniki. Jest to szczegolnie istotne, poniewaz liczba komodrek somatycznych
jest podstawowym wskaznikiem stanu zapalnego gruczotu mlekowego [Rainard i in. 2018].
Zgodnie z PFHBPM przyjmuje si¢, ze u zdrowej krowy LKS nie powinna przekracza¢ 200
000/ml. Natomiast wartos¢ LKS > 200 000/ml moze wskazywac na proces zapalny wymienia
[Polska Federacja Hodowcow Bydta i Producentéw Mleka 2022a]. U podloza mastitis lezy
glownie infekcja bakteryjna; jednak innymi czynnikami etiologicznymi sg glony, wirusy,
grzyby czy niewtasciwe procedury doju [Vitenberga-Verza 1 in. 2022]. Zapalenie wymienia

moze objawia¢ si¢ stanem klinicznym lub subklinicznym. Kliniczna posta¢ mastitis
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charakteryzuje si¢ zmianami fenotypowymi wymienia 1 mleka, ktéorych nie mozna
zaobserwowac¢ w zapaleniu subklinicznym, stad jest ono trudne do zdiagnozowania [Sharma i
Sindhu 2007]. Subkliniczna postaé mastitis jest bardziej powszechna niz kliniczna i dtuzej
utrzymuje si¢ w stadzie, powodujac tym samym straty produkcyjne [Sindhu i in. 2010, Ali i in.
2015]. Jest takze przyczyng zmian wiasciwosci fizykochemicznych mleka [Singh i in. 2014],
ktore wptywaja na jako$¢ produktéw mlekopochodnych, takich jak sery, jogurty i $mietana
[Deeth 2006].

Istnieja dowody, ze efekty infekcji zaleza od odpowiedzi gospodarza we wczesnych
stadiach choroby, w tym od wplywu wydzielanych cytokin [ Alluwaimi 2004, Shah i in. 2018,
Murphy 1 in. 2019]. Zarowno wywotane eksperymentalnie, jak i naturalnie wystepujace
zapalenie wymienia skutkuje nie tylko wzrostem liczby komoérek somatycznych, ale takze
wzrostem poziomow wytwarzanych cytokin, w tym interleukin (IL-1, IL-2, IL-4, IL-5, IL-6,
IL-8, IL-10 i IL-12) w mleku [Bannerman 2009]. Co wigcej, w gruczole mlekowym bydta
wzgledne poziomy mRNA i biatek cytokin prozapalnych, w tym IL-4 i IL-6 oraz TNF-a (ang.
tumor necrosis factor o — czynnik martwicy nowotworu o) byly podwyzszone w tkankach
zakazonych w pordwnaniu ze zdrowymi [Vitenberga-Verza i in. 2022]. Tkanka thuszczowa,
ktoéra jest miejscem ekspresji genu LIPE i gldownymi miejscem aktywnosci HSL, wytwarza
czasteczki sygnatowe, ktore reguluja miejscowe i ogdlnoustrojowe reakcje prozapalne [Bézaire
1 Langin 2009]. Przyktadem moze by¢ syntetyzowana w tkance tluszczowej prozapalna
cytokina IL-6 [Sabio i in. 2008]. Niektore procesy zapalne zaleza od aktywacji HSL, m.in.
takie, w ktorych posrednicza ADRB3 (ang. B3-adrenergic receptor — receptor adrenergiczny 3)
oraz SphK1 (ang. sphingosine kinase 1 — kinaza sfingozyny 1). Lipoliza zachodzaca w
adipocytach, w ktorej uczestniczy HSL moze by¢ rowniez indukowana przez TNF-o [ Yang i in.
2011]. Badanie prowadzone przez Tsao i in. [2014] na myszach ujawnito, ze IL-4 hamuje
adipogeneze¢ 1 promuje lipoliz¢ w adipocytach w celu zmniejszenia ztogdéw lipidow, a
dokonywane jest to poprzez zwigkszenie aktywnosci HSL. [Tsao i in. 2014]. W proces ten
zaangazowany jest szlak cAMP/PKA (ang. adenosine 3',5'-cyclic monophosphate / protein
kinase A) [Shiau 1 in. 2019]. Powyzsze przyktady wskazuja zatem na powigzanie aktywnosci

HSL z procesami zapalnymi 1 uczestniczagcymi w nich cytokinami.

Stan zapalny jest kontrolowany przez réznorodne rozpuszczalne mediatory uwalniane
glownie przez komorki zlokalizowane w miejscu infekcji lub uszkodzenia tkanki, takie jak
wspomniane cytokiny [Aitken i in. 2011]. Istniejg takze silne mediatory zapalne pochodzace z

lipidow, tzw. oksylipidy, znane takze jako oksylipiny lub eikozanoidy, a w ich synteze
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zaangazowane s3 szlaki enzymatyczne i nieenzymatyczne. W zaleznosci od substratu i szlaku
utleniania, oksylipidy mogg dziata¢ w celu wzmocnienia lub zniwelowania kaskady zapalnej
[Serhan i Chiang 2008, Mattmiller i in. 2013]. Przyktadem moga by¢ kwasy oktadekadenowy i
oktadekadenowy pochodzace z przemian kwasu linoleinowego (OXLAM — ang. oxidized
linoleic acid metabolites, utlenione metabolity kwasu linolowego) [Santoro i Feldstein 2022. U
kréw w okresie okotoporodowym kwas linolowy, w porownaniu z innymi wielonienasyconymi
kwasami tluszczowymi, jest preferencyjnie mobilizowany z tkanki tluszczowej podczas
lipolizy dokonywanej przez HSL. OXLAM moga natomiast modulowa¢ metabolizm lipidow
tkanki thuszczowej i procesy zapalne [Contreras i in. 2020]. Co ciekawe, oksylipidy wywodzace
si¢ z kwasu linolowego byly obficie obecne w tkankach wymienia podczas procesu zapalnego
wywotanego przez Streptococcus uberis [Ryman 1 in. 2015a, Ryman 1 in. 2015b]. Wykazano
rowniez, ze mleko produkowane przez gruczot mlekowy krow dotknietych mastitis ma
podwyzszony poziom wolnych kwasow tluszczowych w poréwnaniu z mlekiem wytwarzanym
przez gruczot mlekowy zdrowych kréw [Needs i Anderson 1984] Te przyktady takze moga
sugerowa¢ powigzanie HSL, zaangazowanego w lipoliz¢ 1 dostarczanie wolnych kwasow
thuszczowych i produktéw ich przemian, z procesami zapalnymi wymienia. Wymagane bytoby

jednak poznanie doktadnych mechanizmoéw, ktore moglyby potwierdzi¢ t¢ sugestie.

Analizowany w prezentowanych badaniach SNP byt takze obiektem badan dotyczacych
cech zwigzanych z uzytkowaniem rzeznym bydta. Goszczynski 1 in. [2014] powigzali go z
zawartoscig kwasu heneikozylowego w migéniu najdtuzszym grzbietu réznych ras bydta.
Podobne zaleznosci stwierdzono w odniesieniu do SNP zlokalizowanego w eksonie 8.
(Glu621Lys). Ponadto SNP zlokalizowany w eksonie 5. (synonimiczny) powigzano z iloscig
MUFA i kwasu oleinowego [Goszczynski i in. 2014]. U bydta rasy chinskiej simentalskiej SNP
¢.276C>T zlokalizowany w eksonie 1. byl powigzany z wydajnoscia rzezna, zawartoscig miesa,
obwodem konczyn tylnych, wskaznikiem odktadania tluszczu w tuszy, masa thuszczu
okotonerkowego, pH migsa, a takze zawartoscig niektérych kwasow ttuszczowych w tuszy.
Genotypy zlokalizowanego w eksonie 8. SNP ¢.51C>T) byly istotnie powigzane z pH mig¢sa,
wskaznikiem barwy thuszczu, wskaznikiem odktadania thuszczu w tuszy 1 zawartoscig kwasow
thuszczowych w tuszy [Fang 1 in. 2014]. Polimorfizmy zlokalizowane w 5'-koncowym obszarze
sekwencji genu byty istotnie powigzane z cechami jako$ci tuszy i migsa u buhajow rasy
chinskiej simentalskiej, m.in. ze wskaznikiem odkfadania ttuszczu w tuszy 1 gruboscig thuszczu
grzbietowego. Ponadto calkowita zawarto§¢ FA w miegs$niu najdtuzszym grzbietu, a takze

zawarto$¢ wybranych kwasow tluszczowych roznita si¢ istotnie migdzy osobnikami z ré6znymi
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genotypami [Fang i in. 2017]. Wykazano takze istotne zalezno$ci miedzy polimorfizmami
zlokalizowanymi w eksonie 9. (g.16734G>A, g.16896A>G i g.17388G>T) a zawarto$cig

thuszczu $rédmigsniowego u chinskich rodzimych ras bydta [Gui i in. 2020].

Analizowany w pracy polimorfizm w genie LIPE wynika z niesynonimicznego
podstawienia nukleotydéw i skutkuje substytucja aminokwasdéw na poziomie polipeptydu.
Ujemnie naladowany polarny kwas asparaginowy (Asp) moze by¢ zamieniony na obojetng
niepolarng alaning (Ala). Ze wzgledu na substytucje aminokwasow, taki SNP moze znaczaco
wptywaé na funkcje¢ i strukture biatka, a tym samym na fenotyp. Substytucja aminokwasow
moze pojawi¢ si¢ w obrebie domeny katalitycznej biatka HSL. Jest zlokalizowana w regionie
okoto dwunastu reszt o mniejszym stopniu zakonserwowania znajdujagcym si¢ w srodku
szeroko konserwowanego obszaru [Goszczynski 1 in. 2014]. Warto podkresli¢, ze gen LIPE
zmapowano w chromosomie 18. bydta w poblizu QTL, ktore powigzano z wydajnosciag mleka
1 wydajnos$cig biatka. Jest ono przypisane do genu FOXA3 (ang. forkhead box A3), ktérego
produkt petni funkcje czynnika transkrypcyjnego [Kolbehdari i in. 2009].

Odnoszac si¢ do polimorfizmu g.10153G>A w genie SCD/ w badanym stadzie kroéw
wykazano wyzszg frekwencje allelu A (0,70) niz G, natomiast GA byl najczesciej wystepujacym
genotypem. Znajduje to potwierdzenie w wynikach innych badan dotyczacych tego
polimorfizmu u réznych ras bydta, co obrazuje Tabela 11. Jednak u niektorych ras, takich jak
marchigiana, piemoncka, podolica i hanwoo cze$ciej wystepowat allel G. Te odmienne wyniki
moga wynika¢ z roznic rasowych, selekcji prowadzonej w stadach, a takze liczebnosci
osobnikow uwzglednionych w badaniach. Rowniez w przypadku tego polimorfizmu stado krow

nie znajdowato si¢ w stanie rownowagi genetyczne;j.

Taniguchi i in. [2004] zidentyfikowali powigzanie pomiedzy powyzszym
podstawieniem nukleotydowym g.10153G>A (c.702G>A) i dwoma innymi, g.10213T>C
(c.762T>C) 1 2.10329C>T (c.878C>T), zlokalizowanymi rowniez w eksonie 5. genu SCD1
bydta. Na podstawie tych trzech sprz¢zonych polimorfizméw, autorzy opisali dwa haplotypy,
p.293V (GCT) okreslany jako wariant V (waliny) oraz p.293A (ATC) okreslany jako wariant A
(alaniny). Wszystkie trzy podstawienia nukleotydowe znajdujg si¢ w catkowitej
nierownowadze sprze¢zen. Stad wyniki prezentowanych badan mozna odnies¢ takze do
wynikow badan znacznie czg$ciej analizowanego polimorfizmu g.10329C>T. Z Tabeli 11
wynika, ze allel C, podobnie jak opisany w prezentowanych badaniach i nalezacy do tego
samego haplotypu allel A, byt czesciej obserwowany w zdecydowanej wigkszosci

analizowanych populacji bydta.
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Tabela 17. Frekwencje alleli dla polimorfizméw w genie SCD/ u r6znych ras bydta

Rasa Wariant Ala Wariant Val Zrédlo
g.10153G>A A G
wloska holsztynska 0,71 0,29 Milanesi i in. [2008]
kanadyjska holsztynska 0,69 0,31 Kgwatalala i in. [2009]
polska holsztynsko-fryzyjska 0,68 0,32 Kulig i in. [2016]
chinska holsztynska 0,68 0,32 Liiin. [2016]
chinska holsztynska 0,66 0,34 Alim i in. [2012]
jersey 0,76 0,24 Kulig i in. [2010]
japonska czarna 0,71 0,29 Matsuhashi i in. [2011]
szara alpejska 0,89 0,11 Milanesi i in. [2008]
wloska bragzowa 0,86 0,14 Milanesi i in. [2008]
chianina 0,58 0,42 Milanesi i in. [2008]
marchigiana 0,33 0,67 Milanesi i in. [2008]
piemoncka 0,41 0,59 Milanesi i in. [2008]
podolica 0,34 0,66 Milanesi i in. [2008]
hanwoo 0,46 0,54 Ohiin. [2011]
.10329C>T C T
dunska holsztynsko-fryzyjska 0,73 0,27 Schennink i in. [2008]
polska holsztynsko-fryzyjska 0,70 0,30 Komisarek i Dorynek [2009]
polska holsztynsko-fryzyjska 0,74 0,26 Kulig i in. [2013]
kanadyjska holsztynska 0,71 0,29 Clark i in. [2010]
japonska holsztynska 0,70 0,30 Narukami i in. [2011]
turecka holsztynska 0,73 0,27 Kiyici i in. [2019]
chinska holsztynska 0,80 0,20 Mao i in. [2012]
chinska holsztynska 0,68 0,32 Liiin. [2016]
chinska holsztynska 0,66 0,34 Alimiin. [2012]
wloska holsztynska 0,71 0,29 Milanesi i in. [2008]
wioska holsztynska 0,57 0,43 Mele i in. [2007]
Wloska holsztynska 0,56 0,44 Macciotta i in. [2008]
holsztyfska 0,65 0,35 Carvajal i in. [2016]
montbeliarde 0,56 0,44 Carvajal i in. [2016]
jersey 0,74 0,26 Kulig i in. [2010]
jersey 0,81 0,19 Carvajal i in. [2016]
jersey 0,94 0,06 Moioli i in. [2007]
hanwoo 0,56 0,44 Ohiin. [2011]
japonska czarna 0,59 0,41 Taniguchi i in. [2004]
szara alpejska 0,89 0,11 Milanesi i in. [2008]
wloska brgzowa 0,85 0,15 Milanesi i in. [2008]
chianina 0,83 0,17 Milanesi i in. [2008]
marchigiana 0,57 0,43 Milanesi i in. [2008]
podolica 0,45 0,55 Milanesi i in. [2008]
valdostana 0,65 0,35 Moioli i in. [2007]
piemoncka 0,52 0,48 Milanesi i in. [2008]
piemoncka 0,42 0,58 Moioli i in. [2007]
simentalska 0,49 0,51 Orru i in. [2011]
szwajcarska brunatna 0,85 0,15 Cecchinato i in. [2014]
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W prezentowanym badaniu stwierdzono istotne zalezno$ci miedzy polimorfizmem
g.10153G>A a zawarto$cig tluszczu, biatka 1 suchej masy. Krowy z genotypem GG osiagaty
istotnie wigksze wartosci kazdej z tych cech w porownaniu z krowami z genotypami G4 oraz
AA. Te zalezno$¢ zaobserwowano przeprowadzajac analize wszystkich laktacji tacznie, ale
réwniez w analizie poszczegdlnych laktacji. Dodatkowo genotyp GG w kombinacjach z
genotypami pozostatych polimorfizméw nadal byt powigzany z istotnie wigksza zawartoscig
thuszczu, biatka i suchej masy we wszystkich laktacjach tgcznie. Podobne wyniki odnoszace si¢
do polimorfizmu g.10153G>A uzyskali Alim i in. [2012], analizujac cechy uzytkowosci
mlecznej u krow rasy chinskiej holsztynskiej. Rowniez analiza tego polimorfizmu w
odniesieniu do wartosci hodowlanej dla cech uzytkowo$ci mlecznej kréw rasy polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej wykazata, ze krowy z genotypem GG charakteryzowaty si¢ istotnie
wyzszg warto$cig hodowlang dla zawartoéci tluszczu i biatka [Kulig i in. 2016]. W
prezentowanym badaniu stwierdzono takze, ze krowy z genotypem CC charakteryzowatly si¢
istotnie mniejszg liczbg komorek somatycznych w mleku niz krowy z innymi genotypami. Nie
zostalo to potwie rdzone w badaniach dotyczacych bydta rasy jersey [Kulig i in. 2010],

natomiast w innych badaniach ta cecha nie byla uwzgledniana.

Znacznie wigcej badan poswigcono analizie polimorfizmu g.10329C>T, ktory
wykazywatl istotne zaleznosci z cechami uzytkowo$ci mlecznej bydta. W badaniach
prowadzonych na stadach bydta rasy holsztynsko-fryzyjskiej krowy z genotypem 7T
charakteryzowaly si¢ istotnie wigksza zawarto$cig thuszczu w mleku [Komisarek i Dorynek
2009, Mao i in. 2012, Kulig i in. 2013]. Analizowany polimorfizm wptywat takze istotnie na
zawarto$¢ thuszeczu w mleku u kréw rasy szwajcarskiej brunatnej i allel 7 byt pozytywnie
powigzany z ta cechg [Cecchinato i in. 2014]. Jednak Citek i in. [2021] oraz Carvajal i in [2016]
nie potwierdzili wptywu powyzszego polimorfizmu na zawarto$¢ thuszczu w badanych
populacjach kréw ras holsztynskiej, simentalskiej i montbeliarde. Z genotypem TT zostata
powigzana istotnie wigksza zawarto$¢ biatka w mleku w badaniach Mao i in. [2012] oraz Kulig
i in. [2013] u krow rasy holsztynisko-fryzyjskiej, a takze w badaniach Citek i in. [2021] u krow
ras holsztynskiej 1 simentalskiej. W innych badaniach nie potwierdzono tej zaleznosci.
Rozbieznosci w uzyskiwanych wynikach dotyczg takze innych cech. W badaniach
przeprowadzonych przez Citek i in. [2021], polimorfizm g.10329C>T powigzano z
wydajnoscig mleka, biatka i thuszczu. Osobniki z genotypem CC uzyskiwaty wigksze warto$ci
tych cech. Podobnie, istotnie wickszg wydajnos¢ tluszczu stwierdzono u rasy chinskiej

holsztynskiej u krow z genotypem CC [Alim 1 in. 2012, Mao 1 in. 2012]. Najwigksze
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rozbiezno$ci dotyczyly wydajnosci mleka. U krow rasy chinskiej holsztynskiej istotnie
wiekszymi warto$ciami tej cechy charakteryzowaty si¢ krowy z genotypem CC [Mao 1 in.
2012], ale takze CT [Alim 1 in. 2012], natomiast w populacji kréw rasy wloskiej holsztynskiej
— krowy z genotypem 7T [Macciotta i in. 2008]. Clark i in. [2010] oraz Kulig i in. [2010] nie
potwierdzili natomiast wptywu polimorfizmu g.10329C>T na wydajno$¢ mleka, biatka 1
thuszczu odpowiednio ras holsztynskiej i jersey. Ponadto stwierdzono istotne zalezno$ci migdzy
tym SNP a LKS w mleku krow rasy jersey [Kulig i in. 2010] i chinskiej holsztynskiej [Mao i
in. 2012], z istotnie mniejszg liczba komoérek somatycznych u osobnikéw z genotypami CC
oraz CT niz u kréw homozygotycznych TT. Natomiast Kiyici i in. [2019] oraz Cecchinato i in.
[2014] nie potwierdzili wptywu powyzszego polimorfizmu na LKS u kréw ras, odpowiednio
holsztynskiej i brunatnej szwajcarskiej. Odmienne wyniki uzyskiwane w réznych badaniach

moga by¢ zwigzane m.in. z liczebnos$cig stad, rasg czy zastosowanym modelem statystycznym.

Gen kodujacy desaturaze steroilo-CoA jest szeroko badany pod katem udzialu w
zmiennos$ci cech zwigzanych z mlecznym uzytkowaniem bydta i mozliwosci wykorzystania w
pracy hodowlanej. Wplyw polimorfizmu w genie SCDI na cechy uzytkowos$ci mlecznej bydta
moze wydawac si¢ niejednoznaczny, co pokazuja przytoczone wyniki badan réznych autorow.
Najwiecej zbieznych wynikéw dotyczy wplywu na zawartos¢ thuszczu i biatka w mleku.
Istotnie wigkszymi warto$ciami tych cech charakteryzowaly si¢ krowy z genotypem GG w
przypadku polimorfizmu g.10153G>A oraz z genotypem 77 w przypadku polimorfizmu
g.10329C>T, czyli sklasyfikowanymi jako genotyp waliny. Stanowi to kolejne potwierdzenie
na wysoki potencjal SCD1 jako markera mogacego znalez¢ zastosowanie w programach
selekcyjnych w kierunku doskonalenia zawarto$ci ttuszczu i biatka w mleku krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej.

Ze wzgledu na kluczowag role SCD w procesie desaturacji kwasow ttuszczowych,
zardbwno w gruczole mlekowym, jak réwniez w innych tkankach, wiele badan asocjacyjnych z
udzialem polimorfizmu w genie kodujacym ten enzym u bydta dotyczylo analizy profilu
kwasow tluszczowych. Stwierdzono istotne zaleznos$ci migdzy polimorfizmem g.10329C>T
oraz g.10153G>A a skladem kwaséw thuszczowych i1 indeksem desaturacji (aktywnosci
wyrazonej stosunkiem produktu do substratu danego kwasu ttuszczowego) w mleku oraz tuszy
u roznych ras bydla, co zaprezentowano w Tabeli 12. Gen SCDI zostal wigc uznany jest

funkcjonalny gen kandydujacy wptywajacy na sktad kwasoéw ttuszczowych.
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Tabela 18. Zaleznosci miedzy polimorfizmem w genie SCD/ a zawarto$cig kwasoéw thuszczowych u

réznych ras bydta
Rasa / Material Wartosci dla wariantu Ala Zrédlo
mieszance biologiczny
g.10153G>A AA
chinska mleko wicksza zawarto$¢ C14:1, wyzszy indeks  Liiin. [2016]
holsztynska C14; mniejsza zawarto$¢ C14:0
japonska migsien najdtuzszy ~ wigksza zawarto$¢ C14:1, C18:1, MUFA;  Matsuhashi i
czarna klatki piersiowej mniejsza zawarto$¢ C14:0, C18:0 in. [2011]
hanwoo migsien najdtuzszy ~ wigksza zawartos¢ C14:1; wyzszy indeks ~ Oh i in. [2011]
grzbietu C14; mniejsza zawartos¢ C14:0
g.10329C>T CC
chinska mleko wicksza zawartos¢ C14:1, wyzszy indeks  Liiin. [2016]
holsztynska C14; mniejsza zawartos¢ C14:0
wloska mleko wigksza zawarto§¢ MUFA, cis-9 C14:1, Mele i in.
holsztynska cis-9 C18:1 [2007]
dunska mleko wyzsze indeksy C10, C12 i1 C14, nizsze ~ Schennink i in.
holsztynska indeksy C16, C18 [2008]
kanadyjska mleko wigksza zawartos¢ C10:1, C12:1, C14:1; Kgwatalala i
holsztynska wyzsze indeksy C10, C12 i C14 in. [2009]
kanadyjska mleko wicksza zawarto$¢ C14:1; wyzszy indeks Clark i in.
holsztynska C14 [2010]
piemoncka, mleko wigksza zawartos¢ C10:1, C14:1, wyzsze Moioli i in.
valdostana indeksy C10, C14; mniejsza zawartos$¢ [2007]
Cl6:1
mieszance rasy migsien najdtuzszy  wigksza zawarto$¢ C14:0, C16:0, C18:0, Pecina i in.
holsztynskiej klatki piersiowej SFA; mniejsza zawarto$¢ C14:1, C18:0 [2023]
hanwoo migsien najdtuzszy ~ wyzszy indeks C14; mniejsza zawartos¢ ~ Oh i in. [2011]
grzbietu C14:.0
japonska migsien wigksza zawartos¢ PUFA Taniguchi i in.
czarna czworoboczny [2004]
japonska przepona wigksza zawartos¢ C14:1; mniejsza Nakurami i in.
holsztynska zawarto$¢ C14:0, C18:0, SFA [2011]

Analizowany w prezentowanej pracy SNP g.10153G>A ma charakter synonimiczny,

wiec nie skutkuje substytucja aminokwas6éw na poziomie polipeptydu. Jest jednak sprzgzone z

niesynonimicznym podstawieniem g.10329C>T, ktérego konsekwencja jest substytucja

p.Ala293Val w sekwencji aminokwasowej SCD [Taniguchi i in. 2004]. Stwierdzono, Ze wariant

z resztg waliny kodowanym przez allel 7 moze zmienia¢ aktywno$¢ katalityczng enzymu w

porownaniu z wariantem z resztg alaniny kodowanym przez allel C [Taniguchi i in. 2004]. Jest

to zgodne z umiejscowieniem polimorfizmu w trzecim, bogatym w histydyne, regionie enzymu,

ktory jest wazny dla aktywnos$ci katalitycznej enzymu [Li 1 in. 2020]. Co wazne, gen SCD1

zostal zmapowany w chromosomie 26. bydta, w ktorym wykryto QTL dla cech uzytkowosci

mlecznej. Zidentyfikowano m.in. QTL dla wydajnosci tluszczu, ktory przypisano do SCDI
[Kemper i in. 2015, Wang i in. 2017, Lopdell i in. 2023].
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Prowadzac prace hodowlang zmierzajaca do doskonalenia cech produkcyjnych wazne
jest, aby zréwnowazy¢ selekcje zaréwno pod wzgledem tych cech (np. wydajnosci mleka i jego
sktadu), jak i funkcjonalnych (np. ptodnosci czy zdrowotnosci). Szczegélnie, ze migdzy
wydajnoscig mleka a cechami ptodnosci istnieje ujemna korelacja [Martinez-Castillero i in.
2021], a indeks selekcyjny dla krow rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej, oprocz cech
produkcyjnych, uwzglednia m.in. cechy pltodnosci [Polska Federacja Hodowcow Bydla i
Producentow Mleka 2022b]. Stad w prezentowanym badaniu oceniono kilka najbardziej
popularnych wskaznikéw rozrodu uzyskiwanych w wyniku prowadzenia oceny wartosci
uzytkowej, mianowicie wiek pierwszego wycielenia, okres migdzywycieleniowy 1 okres
miedzycigzowy. Analizowane pojedyncze polimorfizmy nie wplywaly istotnie na powyzsze
wskazniki. Mozna wigc przypuszczaé, ze doskonalenie cech uzytkowosci mlecznej w oparciu
o korzystne dla nich genotypy, nie przelozy si¢ na pogorszenie analizowanych wskaznikéw

rozrodu.

Genotypy kombinowane SLC2741 g.14996C>G / LIPE g.13298A>C oraz LIPE
g2.13298A>C / SCDI g.10153G>A powigzano z dlugoscig okresu mie¢dzycigzowego. W
pierwszym przypadku korzystne genotypy GC/CC (istotnie wigksza wydajno$¢ mleka i biatka),
GC/AC (istotnie wigksza zawarto$¢ thuszczu i suchej masy) oraz GC/AA (istotnie mniejsza
LKS) nie roznity si¢ istotnie pod wzgledem dlugosci okresu migdzycigzowego. W drugim
przypadku korzystny dla cech uzytkowosci mlecznej genotyp AC/GG rdéwniez nie rdznit si¢
istotnie w zakresie okresu miedzycigzowego od kréw z innymi genotypami. Dlatego
prawdopodobne jest, ze doskonalac cechy uzytkowosci mlecznej w oparciu o powyzsze

genotypy kombinowane, nie wptynie si¢ na pogorszenie analizowanych wskaznikéw rozrodu.
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Przeprowadzone badania wykazaly istnienie statystycznie istotnych zalezno$ci miedzy
polimorfizmami SLC27A41 g.14996C>G, SLC2741 g.14791C>T, LIPE g.13298A>C oraz
SCDI g.10153G>A a cechami uzytkowos$ci mlecznej krow rasy polskiej holsztynsko-

fryzyjskiej odmiany czarno-biate;.

W przypadku polimorfizmow g.14996C>G g. oraz 14791C>T w genie SLC27A41 mozna
zauwazy¢ ich potencjat w doskonaleniu zawartosci ttuszczu w mleku. Wpltyw genotypow
kombinowanych na zawarto$¢ tluszczu utrzymywat si¢ w kolejnych laktacjach, a jego
najwigksze wartos$ci obserwowano u krow z genotypem CG/CC. Jednak ze wzgledu na niska
frekwencje genotypu g.14996C>G CC, uniemozliwiajaca uwzglednienie go w analizie
statystycznej, nalezaloby kontynuowac¢ badania na wigkszej grupie kréw, w ktorej ten genotyp
bylby czesciej reprezentowany. Pozwoliloby to na zweryfikowanie przydatnosci genu
SLC27A41 jako markera mogacego znalezé zastosowanie w programach selekcyjnych w
kierunku doskonalenia zawartosci tluszczu w mleku kréw rasy holsztynsko-fryzyjskiej

odmiany czarno-biale;j.

Odnoszac si¢ do polimorfizmu LIPE g.13298A>C, informacja dotyczaca genotypow
moglaby by¢ pomocna w doskonaleniu cech mleka w kontekscie liczby komorek
somatycznych. Mleko kréw z genotypem AC charakteryzowato si¢ istotnie mniejsza LKS niz
krow z innymi genotypami, co obserwowano w kolejnych laktacjach, a takze w kombinacjach
z genotypami pozostalych polimorfizméw. Preferowanie w hodowli osobnikow z genotypem
AC mogtoby przyczyni¢ si¢ do zmniejszenia LKS, co mogloby przelozy¢ si¢ na poprawe
zdrowotnosci wymienia. Jednocze$nie mozliwe byloby utrzymanie wysokich wartosci
wydajnosci mleka, zawartosci thuszczu i zawartosci suchej masy, co bylo szczegolnie widoczne
w kombinacji z polimorfizmem SCD/ g.10153G>A. Ze wzgledu na to, e sa to pierwsze wyniki
z udziatem polimorfizmu LIPE g.13298A>C, wymagane jest potwierdzenie jego potencjalnej
uzytecznos$ci w selekcji bydia rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej

poprzez rozszerzenie badan na inne stada krow.

Wykorzystanie informacji dotyczacej genotypow SCDI g.10153G>A w programach
hodowlanych mogtoby by¢ pomocne w doskonaleniu zawartosci ttuszczu i biatka w mleku.
Preferowanie w hodowli osobnikéw z genotypem GG mogtoby przyczyni¢ si¢ do zwigkszenia
wartosci tych cech. Dodatkowo, genotyp GG w kombinacjach z genotypami pozostatych

polimorfizmoéw nadal byl powigzany z wysokimi warto$ciami zawartosci thuszczu, biatka 1
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suchej masy. Wyniki te stanowig kolejne potwierdzenie potencjatu sprz¢zonych polimorfizmow
zlokalizowanych w pigtym eksonie genu SCDI, ktory mogltby by¢ wykorzystany w selekcji
zmierzajacej do doskonalenia cech uzytkowosci mlecznej bydta rasy holsztynsko-fryzyjskiej

odmiany czarno-biate;j.

Analizowane pojedyncze polimorfizmy nie wptywaty istotnie na wskazniki rozrodu,
takie jak wiek pierwszego wycielenia, okres migdzywycieleniowy i okres miedzycigzowy.
Natomiast uzyskane istotne réznice pod wzgledem dlugosci okresu migdzycigzowego miedzy
genotypami kombinowanymi SLC2741 g.14996C>G / LIPE g.13298A>C oraz LIPE
2.13298A>C / SCD1 g.10153G>A nie dotyczyly osobnikdéw z genotypami, ktore mozna uznaé
za korzystne w doskonaleniu zawarto$ci tluszczu i biatka w mleku. Mozna wiec przypuszczac,
ze doskonalenie cech uzytkowo$ci mlecznej z udzialem analizowanych polimorfizmow w
genach SLC27A41, LIPE 1 SCDI, nie przetozyloby si¢ na pogorszenie analizowanych
wskaznikow rozrodu. Wymaga to jednak potwierdzenia w badaniach na innych populacjach
krow rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej, uwzgledniajacych takze

inne cechy funkcjonalne.
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Tabela Al. Srednie dlugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-bialej z r6znymi genotypami SLC2741 g.14996C>G; ($rednia

+ odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)
R CG 596 434,56 + 81,38 131,18 £44,77
GG 1014 434,08 + 81,48 129,86 + 47,16
I CG 158 535,00 + 0,00 121,65 +71,48
GG 264 532,73 £18,36 121,12 £ 71,06
I CG 146 399,29 + 67,10 126,26 + 57,05
GG 258 400,09 + 68,60 127,13 £ 55,26
i CG 139 411,79 £ 67,47 152,62 + 48,38
GG 233 407,71 £ 68,91 145,31 £ 57,89
Iv> CG 596 437,87 £81,17 132,39 + 55,92
GG 1014 437,71 £ 81,37 130,93 + 58,58

N - liczba danych pochodzacych od kréow z okreslonym genotypem; OMW —
migdzywycieleniowy; OMC — okres miedzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, II — drugi, III — trzeci, [V> czwarty i kolejne)

okres

Tabela A2. Srednie dtugosci okresu miedzywycieleniowego i miedzycigzowego u badanych krow rasy
holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-bialej z r6znymi genotypami SLC27A41 g.14791 C>T; (Srednia

+ odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)
R cC 121 442,85+ 81,02 139,03 + 54,00
CT 981 433,65 +81,17 130,34 + 45,66
1T 535 432,98 + 81,10 126,94 + 39,47
I cC 31 535,00 + 0,00 115,02 + 65,49
CT 259 533,84 £13,16 123,86 +£74,25
1T 139 532,84 +17,93 116,60 + 65,67
I cC 28 388,71 +£ 67,10 147,19 £ 84,90
CT 248 403,93 + 69,66 121,06 +£45,37
1T 135 394,25 + 64,74 132,50 + 63,22
" cC 28 439,89 + 77,00 166,39 +£41,55
CT 232 404,10 + 65,79 150,77 + 53,80
1T 118 409,75 + 69,38 139,34 + 56,84
V> cC 121 449,48 + 82,21 142,67 £ 69,03
CT 981 437,45+ 81,46 131,02 + 55,63
1T 535 435,27 + 80,69 129,46 + 57,46

N - liczba danych pochodzacych od kréow z okreslonym genotypem; OMW —

okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres miedzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, II — drugi, III — trzeci, [V> czwarty i kolejne)
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Tabela A3. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z r6znymi genotypami LIPE g.13298A>C; ($rednia +

odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)
R AA 561 435,35+ 81,67 131,99 + 46,96
AC 843 432,50 + 82,57 126,93 + 44,56
cC 233 436,94 +£76,52 138,35 + 48,86
I AA 149 533,99 £12,29 117,76 £ 66,95
AC 221 534,32 £ 10,09 117,31 £70,91
CcC 59 529,92 £27,38 142,07 £77,90
I AA 141 394,04 £ 66,25 133,03 £ 59,78
AC 213 398,66 + 68,10 119,46 + 45,54
CcC 57 417,68 69,78 137,32 £73,15
i AA 130 414,31 £67,18 147,88 + 39,69
AC 196 403,18 + 66,49 146,26 + 58,63
CcC 52 414,15 +£76,66 157,49 + 67,81
Iv> AA 561 438,98 + 81,50 133,62 £ 57,57
AC 843 435,23 £81,75 127,19 £ 55,02
CcC 233 443,04 + 79,11 141,09 + 63,68

N — liczba danych pochodzacych od krow =z okreSlonym genotypem; OMW -

okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres migdzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, Il — drugi, III — trzeci, [IV> czwarty i kolejne)

Tabela A4. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z réznymi genotypami SCDI g.10153G>A; (Srednia +

odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)
R AA 770 437,48 + 80,69 127,15 £ 40,56
GA 798 430,63 + 82,09 128,08 + 44,35
GG 69 436,65 + 80,67 127,15 £ 40,56
I AA 204 532,79 £ 18,10 121,05+ 73,36
GA 205 534,27 £10,48 120,76 + 69,94
GG 20 535,00 + 0,00 120,15+ 57,12
I AA 193 403,46 70,75 131,40 + 54,47
GA 200 396,57 £ 66,29 121,98 £ 56,11
GG 18 394,56 £ 55,76 126,30 + 58,42
i AA 182 411,93 £ 68,34 156,16 £ 67,15
GA 181 404,45 + 68,01 141,25 + 38,33
GG 15 416,13 £71,53 139,62 + 28,42
Iv> AA 770 441,72 + 80,75 135,10 £ 63,24
GA 798 433,43 + 81,79 128,05 + 51,86
GG 69 440,49 + 80,26 128,21 +£46,37

N - liczba danych pochodzacych od kréw z okreslonym genotypem; OMW —

okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres migdzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, Il — drugi, III — trzeci, [V> czwarty i kolejne)
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Tabela A5. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z réznymi genotypami kombinowanymi SLC27A41

g.14996C>G / SLC27A1 g.14791C>T; (srednia &+ odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)

R CcaG/cC 97 439,74 £ 82,01 137,18 £ 53,30
CGICT 443 433,86 + 81,30 129,64 + 43,61

CG/ITT 56 431,13 £ 81,98 132,99 + 36,86

GG/CC 16 462,25 +79,21 151,90 + 58,48

GGI/CT 519 434,03 + 81,06 131,20 £47,81

GG/TT 479 433,20 + 82,00 127,66 + 45,88

I CG/CC 25 535,21 £ 74,22 106,67 £ 62,18
CGICT 118 528,07 + 36,76 125,62 £75,55

CG/TT 15 501,10 + 65,70 115,47 £49,05

GG/CT 136 532,79 + 18,12 123,71 £ 74,03

GG/TT 124 532,58 + 18,97 116,73 £ 67,57

I CaG/cC 22 378,05 + 62,38 161,70 + 88,80
CGICT 110 404,85 + 68,93 117,01 +41,31

CG/ITT 14 389,00 + 54,37 143,26 + 78,12

GG/CT 133 403,46 + 70,63 124,34 £ 49,11

GG/TT 121 394,86 + 66,01 131,25 + 61,54

" GG/TT 105 411,65 +70,93 138,56 + 59,64
GG/CT 124 403,60 + 66,29 150,16 + 56,55

CG/ITT 13 394,46 + 55,23 145,64 + 25,01

CGICT 104 406,90 + 65,70 151,36 + 51,68

CG/CcC 22 445,14 + 74,40 162,70 £42,25

Iv> CG/cC 97 44575 £ 8291 140,26 + 65,16
CGICT 443 436,97 + 81,12 130,37 £ 54,43

CG/ITT 56 431,41 +78,93 134,74 + 49,58

GG/CC 16 471,50 + 79,39 162,21 £ 93,21

GGI/CT 519 438,50 + 81,72 131,89 + 57,32

GG/TT 479 435,72 + 80,96 128,85 + 58,33

N - liczba danych pochodzacych od krow 2z okreslonym genotypem; OMW —

okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres mi¢dzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, II — drugi, III — trzeci, [IV> czwarty i kolejne)
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Tabela A6. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z réznymi genotypami kombinowanymi SLC27A41

2.14996C>G / LIPE g.13298 A>C; ($rednia & odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)

R CG/AA 193 435,14 + 82,92 130,77 +45,16
CG/AC 305 435,53 + 81,20 130,73 £ 46,06

CcG/cC 98 430,40 79,55 133,38 +£40,08

GG/AA 357 435,94 + 81,12 132,92 +£48,34
GG/AC 526 430,95 + 83,37 124,85 + 43,814
GG/CC 131 441,60 + 74,38 141,62 + 53,944

I CG/AA 52 515,25 + 78,13 115,02 +£70,68
CG/AC 81 530,77 £ 45,16 126,88 + 77,92

CG/CC 25 535,49 + 63,27 118,53 +48,76

GG/AA 94 533,40 + 15,47 120,08 + 65,50

GG/AC 137 533,91+ 12,82 112,74 + 66,512

GG/CC 33 525,91 + 36,35 158,88 + 91,952

I CG/AA 47 392,19 + 66,36 139,31 + 75,05
CG/AC 75 405,25 £ 71,36 120,09 + 43,13

CG/CC 24 394,54 + 5437 120,00 + 52,52

GG/AA 91 394,16 + 66,06 130,27 £51,36

GG/AC 135 396,10 + 66,54 118,91 + 47,45

GG/CC 32 433,75+ 76,59 152,84 + 83,22

i CG/AA 45 420,67 £71,51 151,04 +27,20
CG/AC 71 410,86 + 65,17 146,38 + 37,68

CcG/cC 23 397,30 £ 66,57 174,97 + 89,64

GG/AA 83 412,22 + 65,18 146,01 +45,51

GG/AC 122 399,35+ 67,19 145,98 + 68,67

GG/CC 28 430,79 £ 82,06 140,33 + 36,67

v> CG/AA 193 438,67 + 82,58 133,72 + 59,00
CG/AC 305 439,10 + 80,93 130,54 + 52,42

CG/cC 98 432,51 +79,71 135,54 + 60,42

GG/AA 357 439,56 + 80,87 133,94 + 57,41

GG/AC 526 433,29 + 82,28 125,39 + 56,81

GG/CC 131 450,40 £ 78,10 144,97 + 65,88

N - liczba danych pochodzacych od kréw z okreslonym genotypem; OMW — okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres migdzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, II — drugi, III — trzeci, IV> czwarty i kolejne); warto$ci w kolumnach oznaczone tg sama

litera (oddzielnie dla R i | ) r6znig si¢ istotnie przy p < 0,01 (wielkie litery) oraz przy p < 0,05 (mate

litery)
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Tabela A7. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z réznymi genotypami kombinowanymi SLC27A41

g.14791C>T / LIPE g.13298 A>C; ($rednia + odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)

R CC/AA 38 446,84 + 87,77 136,79 + 53,86
CCI/IAC 56 443,77 + 80,52 138,28 + 57,76

CT/AA 345 432,08 + 82,03 131,17 £47,15

CT/AC 506 433,79 + 81,48 128,44 + 44,00

CT/CC 130 437,24 +£78,08 135,53 +47,85

TT/AA 178 439,24 +£79,70 132,54 £45.21

TT/AC 281 427,93 + 84,87 121,95 +£42,07

TT/ICC 76 437,00 + 75,54 141,26 +£51,35

I CC/AA 10 535,00 + 0,00 103,30 + 60,19
CCIAC 15 535,00 + 0,00 102,18 + 60,65

CT/AA 91 533,35 + 15,72 119,22 £ 71,46

CT/AC 133 535,00 + 0,00 122,87 + 73,86

CT/CC 35 530,71 £ 25,35 139,70 + 82,59

TT/AA 48 535,00 + 0,00 118,01 £59,95

TT/IAC 73 532,95 + 17,56 110,27 £ 67,02

TT/ICC 18 526,67 + 35,36 138,50 + 73,27

I CC/IAC 13 372,15 + 53,38 152,00 + 60,48
CT/AA 86 397,00 £ 67,51 124,83 +43,03

CT/AC 129 407,38 = 71,87 116,83 + 37,86

CT/CC 33 408,52 £ 67,01 127,74 £71,26

TT/AA 46 392,80 + 64,68 141,72 + 67,63

TT/AC 71 387,68 £61,01 118,29 + 53,12

TT/CC 18 423,89 + 74,34 164,94 + 74,81

i CC/AC 13 460,00 + 65,46 170,44 + 53,62
CT/AA 83 408,77 + 64,79 150,45 + 36,98

CT/AC 119 399,51 + 64,10 147,74 + 53,97

CT/CC 30 409,37 + 75,58 163,71 + 84,39

TT/AA 38 421,63+ 66,98 139,57 + 46,74

TT/IAC 64 398,45 + 66,75 138,58 + 66,71

TT/CC 16 426,75 + 80,98 141,81 + 33,38

Iv> CC/AA 38 450,45 + 85,01 151,84 + 90,24
CC/AC 56 449,05 + 80,76 136,78 + 60,18

Cc/cC 27 449,00 + 84,32 142,00 + 50,42

CT/AA 345 435,54 + 81,86 130,96 + 51,77

CT/AC 506 437,56 + 81,73 128,69 + 53,62

CT/CC 130 442,10 + 79,76 140,25 + 70,72

TT/AA 178 443,18 + 80,07 134,88 + 59,05

TT/IAC 281 428,30 = 81,68 122,58 + 56,23

TT/CC 76 442,53 +£77,05 142,22 + 55,31

N - liczba danych pochodzacych od krow =z okreSlonym genotypem; OMW —

okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres migdzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, Il — drugi, III — trzeci, [V> czwarty i kolejne)
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Tabela A8. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z réznymi genotypami kombinowanymi SLC27A41

2.14996C>G / SCD1 g.10153G>A; (Srednia + odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)

R CG/AA 278 441,61 + 81,40 132,93 + 46,14
CG/GA 289 426,76 + 80,85 129,82 + 43,54

CG/GG 29 444,69 + 81,89 127,93 + 44,55

GG/AA 484 435,81 +80,12 133,04 +49,77

GG/GA 490 432,64 +83,02 126,98 +£45,01

GG/GG 40 430,83 + 80,30 126,58 + 37,99

I CG/AA 76 545,37 £ 62,36 123,35 £ 73,60
CG/GA 72 528,29 + 71,17 119,80 + 70,90

CG/GG 10 535,65 + 48,73 122,17 £ 65,52

GG/AA 126 531,43 +22,96 120,76 + 73,54

GG/GA 128 533,83 £ 13,26 121,71 £70,35

GG/GG 10 516,29 + 78,55 118,13 £50,85

I CG/AA 68 404,28 £ 67,99 128,64 + 52,13
CG/GA 70 394,39 + 67,52 122,28 + 60,19

GG/AA 123 404,15 + 72,48 132,98 + 56,30

GG/GA 125 396,86 + 65,82 122,37 £ 54,73

GG/GG 10 390,40 + 55,00 114,60 + 44,93

i CG/AA 65 421,83 +71,21 158,33 + 63,26
CG/GA 68 399,84 + 62,32 147,68 + 30,19

GG/AA 115 407,37 £ 66,52 154,95 + 70,06

GG/GA 109 408,61 + 71,56 136,00 +41,72

Iv> CG/AA 278 445,33 £ 80,41 134,79 +£ 59,79
CG/GA 289 429,69 + 81,38 130,22 + 52,03

CGIGG 29 447,97 + 81,12 131,03 + 55,82

GG/AA 484 440,34 + 80,71 135,58 + 65,46

GG/GA 490 435,33 £82,19 126,73 £ 52,12

GG/GG 40 435,08 + 80,22 126,16 + 38,75

N - liczba danych pochodzacych od krow 2z okreslonym genotypem; OMW —

okres

migdzywycieleniowy; OMC — okres mi¢dzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, II — drugi, III — trzeci, [IV> czwarty i kolejne)
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Tabela A9. Srednie dhugosci okresu migdzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy

holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej z réznymi genotypami kombinowanymi SLC27A41

g.14791C>T / SCD1I g.10153G>A; (srednia + odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)

R CC/AA 70 433,46 + 80,76 139,81 + 59,92
CCIGA 44 436,43 + 84,03 137,22 + 44,53

CT/AA 471 435,94 + 82,47 130,31 +£45,44

CT/GA 464 431,33 + 80,04 130,62 + 46,45

CT/GG 46 433,50 + 80,14 127,87 £40,36

TT/AA 229 438,83 +£77,12 135,97 + 50,03

TT/GA 290 428,64 £85,21 122,64 +£40,26

I CC/AA 17 496,33 + 45,39 108,39 + 64,55
CCI/GA 12 521,60 + 50,06 119,75 + 68,89

CT/AA 128 533,83 + 13,26 120,22 +73,42

CT/IGA 117 533,72 £ 13,87 127,56 £ 77,01

CT/GG 14 542,89 + 68,35 126,29 £ 59,95

TT/AA 59 529,92 + 27,38 126,50 + 76,20

TT/IGA 76 485,14 + 49,12 110,45 + 57,06

I CC/AA 15 378,93 £61,03 148,60 + 86,63
CCIGA 11 396,45 + 76,85 138,94 + 72,14

CT/AA 122 406,25 + 71,48 123,77 £41,90

CT/GA 114 401,89 + 69,05 118,69 + 50,46

CT/IGG 12 399,67 + 60,48 115,92 + 24,28

TT/AA 56 403,93 +71,45 143,43 + 65,02

TT/IGA 75 388,49 + 60,24 124,49 + 61,72

i CC/AA 15 435,80 + 76,77 170,40 + 53,46
CCIGA 11 430,82 + 79,37 163,06 + 24,42

CT/AA 115 403,51 + 66,85 156,12 + 66,96

CT/GA 107 404,65 + 65,71 145,94 + 36,65

CT/IGG 10 404,90 + 60,22 141,03 +30,32

TT/AA 52 423,65 + 67,08 152,13 + 71,56

TT/GA 63 399,51 + 69,87 129,47 + 40,10

Iv> CC/AA 70 450,49 + 81,92 144,10 + 76,54
CCIGA 44 440,82 + 84,62 138,29 + 53,17

CT/AA 471 439,45 + 81,91 131,77 £ 58,73

CT/GA 464 435,47 + 81,24 130,62 + 53,68

CT/IGG 46 436,98 + 80,37 127,41 £ 41,23

TT/AA 229 443,70 + 78,06 139,22 + 67,37

TT/GA 290 429,05 + 82,31 122,38 + 48,18

N - liczba danych pochodzacych od krow =z okreSlonym genotypem; OMW -

okres

miedzywycieleniowy; OMC — okres migdzycigzowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, Il — drugi, III — trzeci, [V> czwarty i kolejne)
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Tabela A10. Srednie dtugosci okresu miedzywycieleniowego i migdzyciazowego u badanych krow rasy
holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-bialej z réznymi genotypami kombinowanymi LIPE
g.13298A>C / SCD1 g.10153G>A; (Srednia + odchylenie standardowe)

Lp Genotyp N OMW (dni) OMC (dni)

R AA/AA 296 438,15 +81,38 134,15 £49,11
AAIGA 244 431,90 + 82,51 129,66 + 44,73

AAIGG 21 435,95 + 78,07 128,62 £41,37

AC/AA 372 434,80 + 81,74 129,00 + 45,69
AC/GA 432 429,70 + 83,30 124,83 + 43,914

AC/GG 39 441,59 + 82,97 130,49 + 40,48
CC/AA 102 445,33 £74,76 143,19 + 54,00*

CCIGA 122 431,40 + 77,40 136,46 + 44,24

I AA/AA 78 533,08 + 16,98 117,46 £72,79

AAIGA 65 482,98 +31,67 17,92 + 61,72

AC/AA 100 533,50 £ 15,00 115,15 £ 68,95

AC/GA 109 497,33 +£38,21 118,13 + 73,80

AC/GG 12 534,22 £ 47,45 127,75 £ 64,27

CC/AA 26 529,23 +£29,42 154,53 + 84,92

CCI/IGA 31 530,16 + 26,94 135,96 + 72,42

I AA/AA 74 397,95 + 69,99 134,05 + 57,21
AAIGA 62 389,35 + 63,26 129,44 + 59,90

AC/AA 95 401,09 + 69,59 123,46 +£ 43,23

AC/GA 107 396,23 + 67,82 115,60 + 49,20

AC/GG 11 401,27 £ 62,72 122,52 +20,40

CC/AA 24 429,79 + 74,90 154,67 + 76,76

CCIGA 31 412,16 + 66,33 129,10 + 68,72

" AA/AA 72 416,76 + 68,29 151,13 + 37,61
AA/GA 54 409,44 + 65,36 143,93 + 43,34

AC/AA 87 403,13 + 65,19 158,49 + 76,23

AC/GA 100 402,79 + 68,54 136,63 + 37,30

CC/AA 23 430,09 + 77,67 163,04 + 98,22

CCIGA 27 400,63 + 73,14 152,98 + 28,42

Iv> AAJAA 296 442,34 + 81,09 136,65 + 62,43
AA/GA 244 434,53 + 82,00 129,95 + 51,17

AAIGG 21 443,24 + 82,77 133,48 + 56,44

AC/AA 372 438,14 + 81,32 130,16 + 59,92
AC/GA 432 432,10 + 82,49 124,36 + 51,56*

AC/GG 39 442,28 +78,08 130,18 + 41,10
CC/AA 102 452,96 + 77,29 148,63 + 74,794

CCI/GA 122 435,98 + 79,39 137,28 + 53,35

N — liczba danych pochodzacych od krow z okreSlonym genotypem; OMW -

okres

miedzywycieleniowy; OMC — okres migdzyciazowy; Lp — kolejny OMW i OMC (R — wszystkie razem,

I — pierwszy, Il — drugi, III — trzeci, IV> czwarty i kolejne); wartosci w kolumnach oznaczone tg samag

literg (oddzielnie dla R i IV>) rdznig sig istotnie przy p < 0,01
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