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Przeprowadzono identyfikacje polimorfizmow g.2242C>G i g.2373C>T w locus genu
MSTN u kurczqt linii Ross 308 odchowywanych do wieku 45 dni. Stwierdzono brak SNP
2.2242C>G, populacja byla monomorficzna i wystgpowaly w niej tylko ptaki o genotypie
CC. Zidentyfikowano polimorfizm g.2373C>T i wykazano najwyzszq frekwencje kogutkow
o genotypach CT (0,43), oraz CC (0,36). Allel T z substytucjq pojawial sie z czestoscig
0,43. Przeprowadzona analiza wzrostu kogutkow do 45. dnia zZycia oraz parametrow war-
tosci rzeznej i cech fizyko-chemicznych jakosci migsa wykazala brak wplywu zmiennosci
w genie MSTN na badane parametry.

Stowa kluczowe: brojlery kurze, wartos¢ rzezna, jakos¢ migsa, polimorfizm, MSTN

Miostatyna (MSTN, GDF8) nalezy do duzej rodziny biatek tzw. transformujacych
czynnikéw wzrostu (TGF-beta). GDF8 ma bezposredni wptyw na proliferacj¢ i r6zni-
cowanie komorek osteo-progenitorowych, a antagonisci i inhibitory miostatyny moga
zwigksza¢ zar6wno mas¢ mie$niowa, jak i wytrzymatosc¢ kosci (Elkasrawy 1 Hamrick,
2010). Gen MSTN wykazuje znaczng zmienno$¢ u zwierzat gospodarskich, a okresle-
nie przyczyn obecno$ci tzw. podwdjnego umigsnienia u bydta rasy biekitnej belgij-
skiej wzbudzito zainteresowanie badaczy i spowodowato w kolejnych latach identyfi-
kacje szeregu polimorfizméw u wielu gatunkdw, m.in. bydta, owiec, §win, koni (Han
iin., 2013; Hill i in., 2010; McPherron i Lee, 1997; Qian i in., 2015). Badania zmien-
no$ci w genie MSTN kury zapoczatkowali Baron i in. (2002), podajac jego strukture.
Sekwencja genu u tego gatunku jest podobna do innych gatunkow kregowcow. Jest
on lokowany w 7. chromosomie i zawiera 3 eksony kodujace 375-376 aminokwa-
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sow. Wykazano w nim szereg polimorfizmoéw pojedynczego nukleotydu (SNP) m.in.
u rasy leghorn, lokalnych ras chinskich, indyjskich czy indonezyjskich (Mott Ivarie,
2002; Kumar i in., 2007; Khaerunnisa i in., 2016; Paswan i in., 2014). Ye i in. (2007)
wykazali wysoki stopien zmienno$ci sekwencji DNA w genie MSTN i jego zwiazek
7 masg ciata u brojleréw ras chinskich. Wsrod kilku stad kur rasy bian wykryto SNP
¢.234G>A w 1. eksonie genu MSTN. Wykazano, ze genotyp wykazuje zwiazek ze
wzrostem brojlerow w okresie od 6. do 18. tygodnia zycia. Wyniki te potwierdza-
ja mozliwosci zastosowania mutacji w genie miostatyny jako markera genetycznego
w hodowli drobiu (Zhang i in., 2012).

Produkty pochodzenia zwierzgcego stanowia gtowny filar Swiatowej produkcji
zywno$ci. Znaczacy, bo az 4-krotny wzrost produkcji migsa obserwowano na prze-
strzeni poprzednich pigciu dekad (Kwasek, 2013). Brojlery kurze to podstawowy
material rzezny, a w skali $wiatowej jest to az 86% wszystkich ubijanych na migso
ptakow (Nowak i Trziszka, 2010).

Od lat dziewigédziesigtych XX wieku firmy hodowlane oferujg szereg nowych
linii uzytkowych kur migsnych o szczegdlnie duzym udziale migséni piersiowych.
Wsrdd nich na uwagge zastuguje linia Ross 308 obecna od 2005 roku, poczgtkowo
w zestawie 208 a nastepnie 308, 508 1 wreszcie 708. Linia Ross 308 to jedna z najpo-
pularniejszych linii kurczat brojlerow utrzymywanych w naszym kraju wyrozniajaca
si¢ bardzo dobrym tempem wzrostu, duza odpornoscig na choroby, przezywalnos$cia,
optymalnym wykorzystaniem paszy i dobrg wydajnoscia rzezna.

Celem podjetych badan byla identyfikacja polimorfizméw g.2373C>T oraz
2.2242C>G w 1. eksonie genu miostatyny u brojleréw linii Ross 308 oraz okres$lenie
wplywu zmienno$ci na ich wzrost 1 warto$¢ rzezna.

Material i metody

Material

Material do$wiadczalny stanowito 141 kogutkéw linii Ross 308. Wszystkie pi-
skleta pochodzity z komercyjnego zakladu wylggu drobiu w Lezkowicach. Jed-
nodniowe indywidualnie oznakowane piskleta umieszczono na glgbokiej $cidlce
w przedziatach o powierzchni 3,5 m? i odchowywano w standaryzowanych warunkach
srodowiskowych (temperatura, wilgotno$¢ wzgledna i $wiatlo) przy wielkosci obsady
wynoszacej 33 kg/m?. Przez caty okres odchowu kurczeta zywiono do woli jednakowymi
peloporcjowymi mieszankami paszowymi starter (od 1. do 21. dnia zycia), grower (22.
do 35. dnia zycia) i finiszer (od 35. do 45. dnia Zycia) zawierajacymi odpowiednio 22%,
20,5% 1 20,5% biatka ogolnego oraz 2990, 3130 i 3130 kcal/kg. Przez caty okres odcho-
wu ptakom zapewniono swobodny dostep do wody. Odchéw kurczat przeprowadzono na
Doswiadczalnej Fermie Drobiu Instytutu Zootechniki PIB w Aleksandrowicach.

Metody

Ocena cech uiytkowosci miesnej kurczgt brojlerow

Podczas odchowu kogutkéw, w odstepach tygodniowych oraz w 45. dniu zycia,
kontrolowano ich indywidualng mas¢ ciata. Przed ubojem w 45. dniu zycia kurczeta
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poddano 8-godzinnemu glodzeniu. Podczas uboju z zyly szyjnej pobrano krew w celu
przeprowadzenia izolacji genomowego DNA. Uzyskane w wyniku obrébki poubojo-
wej tuszki poddano chtodzeniu przez 24 godziny w temp. 4°C, a nastgpnie okreslono
ich mase. Schtodzone tuszki poddano uproszczonej analizie rzeznej, podczas ktorej
okreslono mas¢ miesni piersiowych i migsni nég, mas¢ podroboéw jadalnych (zotad-
ka, watroby 1 serca), mas¢ koSci noég oraz mase tluszczu sadetkowego. W oparciu
o uzyskane dane wyliczono wydajnos¢ rzezng z podrobami i bez podroboéw oraz
udziat procentowy migéni piersiowych i miesni nodg, podrobdw, kosci nog i thuszczu
sadetkowego w stosunku do masy tuszki z podrobami.

Migénie piersiowe (pectoralis superficialis) wszystkich poddanych analizie
rzeznej kurczat brojleréw oceniono pod wzgledem wybranych parametréw techno-
logicznych: barwy, kwasowosci, strat termicznych oraz sity cigcia. Barwe mieéni
piersiowych okreslono w skali CIE L*a*b* po 24 godzinach od uboju przy pomocy
kolorymetru Minolta CR 310 (Minolta Camera C, Osaka, Japonia). Pomiarami obj¢to
wewnetrzng powierzchni¢ lewego migsnia piersiowego powierzchniowego pectora-
lis superficialis natychmiast po oddzieleniu go od kosci. Do badan wybierano po-
wierzchnie wolne od przebarwien, wybroczyn i widocznych naczyn krwionosnych
oraz wszelkich defektow pojawiajacych si¢ w migsie. Dla kazdej probki wykona-
no po sze$¢ pomiardw, wyliczajac $rednig dla poszczegdlnych wskaznikéw barwy:
L* (jasnos$¢) a* (czerwien) b* (2061¢€).

Kwasowos$¢ migsni okreslono przy pomocy przenosnego pH-metru CyberScan10
(Eutech Cybernetics, Singapur) wyposazonego w szklang elektrod¢ do badania mie-
sa 1 sond¢ temperaturowg umozliwiajaca automatyczng kompensacje temperatury.
Pomiar wykonano 24 godziny po uboju poprzez umieszczenie elektrody pod katem
okoto 45° w potowie grubosci lewego migénia piersiowego powierzchniowego. Przed
przystapieniem do badan wykonano dwupunktowg kalibracje elektrody w buforach
kalibracyjnych o pH 4,01 i 7,00, ktorych temperatury byty zblizone do temperatury
pomiaru.

Straty termiczne okreslono na podstawie procentowego ubytku masy mieéni
piersiowych podczas gotowania. Probki o masie okoto 190 g (e = 0,001 g)
umieszczono w szczelnych woreczkach foliowych 1 gotowano w temp. 100°C
przez okoto 15 minut do momentu osiggnigcia wewnetrznej temperatury 76°C
w najgrubszym miejscu probki. Po zakonczeniu gotowania probki chtodzono w tem-
peraturze pokojowej przez 30 minut, a nastepnie w temp. 4°C przez 45 minut. Straty
termiczne obliczono, odejmujgc mas¢ probki po gotowaniu od masy probki przed
gotowaniem, a nastepnie dzielagc uzyskany wynik przez mase probki przed gotowa-
niem.

Site cigcia okreslono, dokonujgc pomiaru maksymalnej sity potrzebnej do przecie-
cia probki gotowanych mieéni piersiowych. Badania wykonano przy uzyciu maszy-
ny wytrzymatos$ciowej Instron 5542 (Instron, High Wycombe, Anglia) wyposazone;j
w n6z tngcy Warner-Bratzler. Z najgrubszej gornej cze$ci gotowanego, schtodzo-
nego prawego miesnia piersiowego powierzchniowego wycinano walce o $rednicy
1,27 cm i dhugosci okoto 3 cm. Tak przygotowang probke przecinano trojkatnym
ostrzem Warner-Bratzler w trzech miejscach w kierunku prostopadtym do przebiegu
wiokien migsniowych.
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Izolacja DNA

Krew zylng pobrano od ptakow podczas uboju w 45. dniu zycia, umieszczajac ja
w proboéwkach zawierajacych czynnik zapobiegajacy krzepnigciu — kwas etylenodwu-
aminoczterooctowy (EDTA). W celu wyizolowania genomowego DNA wykorzystano
zestaw odczynnikow MasterPure Genomic DNA Purification Kit (Epicentre). Stopien
przydatnosci do dalszych analiz wyizolowanego roztworu DNA oceniono przy uzyciu
spektrofotometru NanoDrop 2000c (Thermo Fisher Scientific), analizujac czysto§é
i koncentracj¢ DNA w roztworze.

PCR-RFLP

W celu powielenia fragmentu DNA genu MSTN wykorzystano reakcj¢ PCR. Se-
kwencje starteréw zsyntetyzowang w firmie Genomed (Warszawa) zaczerpnigto z pu-
blikacji Ye i in. 2007. Startery miaty nastgpujaca sekwencje:

(F) 5-TAGTCAGCCCACAGAGAACG-3’

(R) 5’-CGAAAGCAGCAGGGTTGTTA- 3°

Temperature przylaczania starterdw dobrano poprzez wykonanie gradientu tempe-
raturowego w termocyklerze Eppendorf Mastercycler Ep Gradient Thermal Cyclers.
Objetos¢ mieszaniny reakcyjnej to 20 pl o sktadzie: 1x bufor polimerazy, 2,5 mM
MgCl,, 0,2 mM kazdego z primeréw, 0,25 mM dNTP, 1,2 U polimerazy (Thermo
Fisher Scientific), 200 ng DNA genomowego. Program termiczny wynosil: 94°C —
3 min; 35 cykli: 94°C -30 s, 59°C — 30 s, 72°C — 5 min.

W celu wykrycia polimorfizmu pojedynczego nukleotydu w 1. egzonie genu
miostatyny wykorzystano enzym HinPl dla identyfikacji mutacji g.2242C>G.
a takze enzym Bbsl (mutacja g.2373C>T). Wyniki trawienia enzymami restryk-
cyjnymi oceniono na 3-procentowym zelu agarozowym z markerem O’GeneRu-
ler™ Ultra Low Range DNA Ladder (Fermentas), w warunkach: 80V, 400 mA przez
40 minut.

Analiza statystyczna

Dokonujac analizy statystycznej obliczono frekwencje alleli oraz genotypdw, po-
réwnujac liczbe osobnikow o danym genotypie do liczby wszystkich osobnikow. Po-
shugujac sie testem x> sprawdzono, czy badana populacja znajduje si¢ w rownowadze
Hardy’ego-Weinberga. W celu okreslenia wpltywu genotypu na parametry wzrostu,
warto$ci rzeznej, cechy jakosci migsa zastosowano jednoczynnikowa analize wa-
riancji wykorzystujac program STATISTICA wersje 13, procedura GLM (StatSoft
Polska). Do poréwnan wielokrotnych stosowano test Tuckeya dla nierownych liczeb-
nosci.

Wyniki

W wyniku przeprowadzenia reakcji amplifikacji uzyskano fragment sekwencji
o dlugosci 321 pz, stanowiacy czesé 1. eksonu genu MSTN (ID AF346599). W ba-
danym fragmencie stwierdzono brak substytucji g.2242C>G, cata badana populacja
byta monomorficzna i wszystkie kurczeta mialy genotyp CC.
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Identyfikacja substytucji g.2373C>T przy uzyciu enzymu restrykcyjnego Bpsl wy-
kazata obecno$¢ alleli C i T oraz trzech mozliwych genotypow (tab. 1).

Tabela 1. Frekwencja genotypow i alleli w locus g.2373C>T u Ross 308
Table 1. Frequency of genotypes and alleles at the g.2373C>T locus in Ross 308 broilers

Frekwencja genotypoéw Frekwencja alleli
Genotype frequency Allele frequency
cC CT TT C T
0,36 0,43 0,21 0,57 0,43

Rys. 1. Produkty trawienia enzymem Bps/ (g.2373C>T) na zelu agarozowym. M — marker wielkos$ci
GeneRuler Low Range DNA Ladder, K — proba kontrolna, $ciezka 11 6 to genotyp TT, Sciezka 2 to CC.
Heterozygoty CT znajduja w studzienkach oznaczonych numerami 3, 4 1 5, prazki o dtugosciach 321pz,
275pz oraz 41pz
Fig. 1. BpsI enzyme digestion products (g.2373C>T) on agarose gel. M — size marker GeneRuler Low
Range DNA Ladder, K — control sample, lanes 1 and 6 are TT genotype, lane 2 is CC. CT heterozygotes
are in wells 3, 4 and 5, bands of 321 bp, 275 bp and 41 bp

Wykazano, ze najczesciej pojawiat si¢ allel C (0,57) i kurczaki o genotypach CT
(0,43) oraz CC (0,36) (rys. 1). Badana populacja znajdowata si¢ w rownowadze Har-
dy’ego-Weinberga.

Przeprowadzona analiza zwigzku genotypu w locus g.2373C>T z masg ciata
kogutkéw oznaczang w kolejnych tygodniach do osiagnigcia koncowej masy ciata
w 45. dniu zycia nie wykazata r6éznic statystycznie istotnych (tab. 2). Nalezy jednak
zauwazy¢, ze najwyzsza poczatkowa i koncowa masa ciata cechowaty si¢ kogutki
o genotypie TT.
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Tabela 2. Srednia najmniejszych kwadratow (LSM +SE) dla masy ciata kurczakéw o réznych genoty-
pach w locus g.2373C>T w genie MSTN
Table 2. Least square means (LSM £SE) for body weight of chickens of different genotypes at the
2.2373C>T locus in the MSTN gene

. Genotyp MSTN
BMgsa Clé'm}l\t(%)) MSTN genotype
ody wei
yweetie cc | CT T

1. dzien 45,27+0,61 45,65+0,63 46,42+0,84
day 1
7. dzief 162,55+2,48 166,42+2,68 153,88+3,16
day 7
14. dzien 466,25+7,40 460,81+6,65 441,92+9,34
day 14
21. dzien 988,25+13,27 969,38+12,67 945,00+18,11
day 21
28. dzien 1703,604+20,90 1651,00£19,19 1620,00+29,09
day 28
35. dzien 2414,00+27,76 2357,69+21,46 2367,69+35,47
day 35
45. dzien 3446,58+28,00 3529,86+27,55 3540,73+26,55
day 45

Na 14 analizowanych cech wydajno$ci poubojowej oraz na 4 fizykochemiczne
cechy miesni piersiowych wptyw genotypu okazat si¢ takze statystycznie nieistotny
(tab. 314).

Tabela 3. Srednie (LSM +SE) dla parametrow poubojowych kurczat o réznych genotypach w locus
2.2373C>T w genie MSTN
Table 3. Means (LSM =£SE) for post-slaughter parameters of chickens of different genotypes at the
2.2373C>T locus in the MSTN gene

Genotyp MSTN
Cecha MSTN genotype
Parameter
cC CT TT
1 2 3 4

Straty po schladzaniu (%) 1,70+0,33 1,73+0,54 1,71+£0,26
Chilling loss (%)
Masa tuszki po schtadzaniu (g) 2585,38+422,97  2651,65+21,20  2693,64+28,14
Carcass weight after chilling (g)
Wydajnos¢ rzezna z podrobami (%) 77,99+0,23 78,09+026 78,60+0,26
Dressing percentage with giblets (%)
Wydajnos¢ rzezna bez podrobow (%) 75,00+0,24 75,14+0,27 75,67+0,29
Dressing percentage without giblets (%)
Migsénie piersiowe (g) 854,23+9,97 886,35+9,06 876,73+20,17
Breast muscles (g)
Migsénie piersiowe (%) 31,86+0,25 32,24+40,22 31,51+0,77

Breast muscles (%)
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cd. tab. 3
Table 3 — contd.
1 2 3 4
Migs$nie nog (g) 539,27+7,34 558,1349,36 565,49+14,16
Leg muscles (%)
Migs$nie nog (%) 20,37+0,21 20,33+0,26 20,36+0,39
Leg muscles (%)
Podroby (%) 3,83+0,05 3,79+0,06 3,72+0,08
Giblets (%)
Watroba (%) 2,46+0,05 2,45+0,05 2,34+0,06
Liver (%)
Zotadek (%) 0,81+0,02 0,80+0,02 0,80+0,04
Gizzard (%)
Serce (%) 0,57+0,01 0,54+0,01 0,58+0,03
Heart (%)
Kosci nog (%) 4,47+0,06 4,64+0,07 4,44+0,07
Leg bones (%)
Thuszez sadetkowy (%) 1,35+0,05 1,13+0,05 1,28+0,12
Abdominal fat (%)

Tabela 4. Srednie najmniejszych kwadratow (LSM +SE) dla parametrow jakosci migsa kogutkow
o réznych genotypach w locus g.2373C>T w genie MSTN
Table 4. Least square means (LSM £SE) for meat quality parameters of cockerels of different genotypes
at the g.2373C>T locus in the MSTN gene

Genotyp MSTN
Cecha MSTN genotype
Parameter
CC CT TT
pH24 5,79+0,01 5,83+0,02 5,77+0,02
Barwa:
Colour:
L* 59,08+0,40 58,54+0,40 59,12+0,50
a* 10,52+0,23 10,22+0,24 10,48+0,33
b* 9,17+0,20 9,46+0,20 9,89+0,28
Straty termiczne (%) 25,53+0,58 25,2340,36 25,91+0,84
Thermal loss (%)
Sita cigeia (N) 19,01+0,65 18,53+0,44 18,35+0,55

Shear force (N)

Omowienie wynikow

Przeprowadzona identyfikacja polimorfizméw g.2242C>G 1 g.2373C>T w locus
genu MSTN u kogutkéw migsnej linii Ross 308 wykazata obecnos¢ jedynie substy-
tucji g.2373C>T. Stwierdzono wystgpowanie allelu T 1 heterozygot CT z frekwencja
0,43. Wyniki opisane w przedstawionej pracy sg zblizone do rezultatéw, ktore uzy-
skali Ye i in. (2007), gdzie frekwencja allelu T u trzech komercyjnych linii chinskich
brojleréw (X, Y 1 Z) wahata si¢ od 0,17 do 0,52.
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Wykazano brak wplywu genotypu na parametry wzrostu i wartosci rzeznej. Uzy-
skane wyniki nie potwierdzajg rezultatow przedstawionych przez Ye i in. (2007),
ktorzy analizujac ten sam polimorfizm g.2373C>T stwierdzili jego dodatni wptyw
na przyrosty masy ciata ptakéw od 7. do 40. dnia zycia. Obecno$¢ polimorfizmu
w promotorze MSTN stwierdzili Paswan i in. (2014). Autorzy ci wykazali u kurczat
obecnos¢ trzech genotypdw, przy czym najczesciej pojawiaty sie AA (63%) oraz AB
(28%). Dominujacym byt allel A z frekwencja 0,76. Autorzy stwierdzili, ze ptaki po-
siadajace allel A z mutacja charakteryzowaty si¢ wyzsza masa ciata w 4., 5.1 6. tygo-
dniu zycia. Zauwazono takze, ze w dniu wylegu piskleta o genotypie BB cechowata
znacznie wigksza masa ciala niz osobniki o pozostatych genotypach (Paswan 1 in.,
2014).

Analizujagc LSM wartosci cech poubojowych brojleréw Ross 308 wykazano, ze
najwyzsze wartosci takich parametréw, jak masa tuszy po schtadzaniu, wydajnosé
rzezna zardwno z podrobami jak i bez podrobow, masa migéni ndg oraz masa kosci,
wystepowaty u homozygot TT. Heterozygoty CT odznaczaly si¢ najwigksza masa
miegéni piersiowych oraz ich wysoka zawarto$cia thuszczu. Homozygoty typu dzi-
kiego CC charakteryzowaty si¢ najwigksza ogdlng zawartoScig podrobow i thuszczu
sadetkowego, jednocze$nie osiagajac najnizsze wartosci dla cech takich, jak masa
tuszki po schtodzeniu, wydajnos¢ rzezna z podrobami i wydajnos¢ rzezna bez po-
drobéw. Jednak wszystkie wyzej wymienione roéznice nie byty statystycznie istotne.
Nalezy zwroci¢ uwage, ze wigkszo$¢ pozadanych cech decydujacych o oplacalno-
$ci 1 wydajnosci produkc;ji, takich jak masa tuszki po schtadzaniu, wydajno$¢ rzezna
z podrobami czy wzglednie niska, w porownaniu do innych, zawarto$¢ thuszczu sadet-
kowego, stwierdzono u homozygot TT.

W niniejszej pracy przeprowadzono rowniez analize wplywu polimorfizmu na pa-
rametry jakosci migsa, takie jak: pH24, barwa migsa, starty termiczne oraz sita cigcia.
Wykazano, ze warto$¢ pH24 migsa byta zblizona u wszystkich trzech genotypow.
Parametry dotyczace barwy migsa, takie jak L* (jasno$¢) oraz b* (nasycenie barwy
w kierunku zo6tci) miaty zblizone wartosci wsrod wszystkich analizowanych genoty-
pow. Jedynie parametr a* (nasycenie barwy w kierunku czerwieni) wykazat najnizsza
warto$¢ u homozygot CC, a najwyzsza u homozygot TT. WartoS$ci strat termicznych
réwniez zblizone byly u wszystkich analizowanych kurczat. Natomiast warto$¢ sily
cigcia migsa kogutkow o genotypie CC byla nieznacznie wigksza od warto$ci uzy-
skanych dla pozostatych badanych genotypow. Wielu autorow analizowato zmien-
no$¢ w genie MSTN u lokalnych, azjatyckich ras i linii. Z wykorzystaniem techniki
PCR-SSCP u trzech linii kurczat rasy bian wykryto cztery SNP (G2283A, C7552T,
C7638T oraz T7661A). Badania wykazaly, ze kurczgta, u ktorych wystapily mutacje
charakteryzowaly si¢ wigkszym przyrostem masy ciata niz ptaki, u ktorych nie wy-
stgpita zadna z mutacji. Autorzy uwazali, ze mutacja G2283A wykryta w eksonie 1.
moze sta¢ si¢ markerem genetycznym wykorzystywanym w hodowli kurczat rasy
bian (Zhang i in., 2011). U tej samej rasy autorzy Genxi i in. ( 2014) zidentyfikowali
szereg SNP w 5” UTR i potwierdzili ich zwigzek z parametrami wzrostu. Zhiliang
1in. (2004) w rejonie 3’ UTR wykryli polimorfizm g.7263 A>T i wykazali jego zwigzek
z masg i procentowym udziatem mies$ni piersiowych w tuszce. Khaerunnisa i in.
(2016) analizujac wptyw substytucji g. 4842 T>G u 7 indonezyjskich populacji broj-
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lerow wykazali wptyw genotypu w 2. eksonie na m.in. masg ciala, tuszki, mase mie-
$ni piersiowych 1 mase¢ skrzydetl. Interesujacy jest fakt, ze niektére mutacje w genie
miostatyny wptywaja nie tylko na umiesnienie, lecz takze na inne parametry, takie
jak $miertelnos¢ pisklat, co moze §wiadczy¢ o efekcie plejotropowym genu (Ye i in.,
2007).

Podsumowujac, u kurczat Ross 308 nie zidentyfikowano osobnikéw z mutacja
g.2242C>G. Populacja byta monomorficzna i wystgpowaty w niej tylko ptaki o geno-
typie CC. Zidentyfikowano natomiast polimorfizm g.2373C>T. Najczgsciej wystepo-
waty kogutki o genotypach CT (0,43) oraz CC (0,36). Allel T z substytucja pojawiat
si¢ z frekwencja 0,43. Polimorfizm g.2373C>T w genie miostatyny nie warunkowat
parametrow wzrostu i wartosci rzeznej u kurczat bojerow linii Ross 308.
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Polymorphism in the myostatin gene (MSTN) as related to growth and slaughter value of Ross 308
broilers

SUMMARY

The aim of the study was to identify single nucleotide polymorphisms (SNP) g.2242C>G and
2.2373C>T at the myostatin gene (MSTN) locus in broiler chickens of the commercial Ross 308 line,
reared to 45 days of age. No SNP g.2242C>G was found and the population was shown to be monomor-
phic. The g.2373C>T polymorphism was identified and the highest frequency was observed in cockerels
of CT (0.43) and CC (0.36) genotypes. The T allele with substitution had a frequency of 0.43. The analysis
made of cockerel growth until 45 days of age, slaughter value parameters and physicochemical traits of
meat quality showed no effect of MSTN gene variation on the studied traits.

Key words: broiler chickens, slaughter value, meat quality, polymorphism, MSTN



