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Abstrakt

Wieprzowina jest czestym wyborem konsumentow w asortymencie miesnym. Wedlug najnow-
szych doniesien, popyt na migso wieprzowe wciqz wzrasta, a w Polsce jego spoZycie osigga
nawet 45 kg/os. rocznie. Obecnie konsumenci preferujq produkty miesne wysokiej jakosci,
ktore charakteryzujq sie przede wszystkim tzw. prozdrowotnoscig. Na jakos¢ wieprzowiny
wplywa nie tylko prowadzona praca hodowlana, lecz takze zaloZenia genetyczne zwigzane
z planowym doborem zwierzqt i zarzqdzaniem ich rozrodem, ukierunkowane na uzyskanie
potomstwa o pozgdanych cechach produkcyjnych, zdrowotnych i uzytkowych, a takze czynniki
srodowiskowe. Nalezq do nich metody produkcji trzody chlewnej, ktore stanowiq jeden z klu-
czowych czynnikow determinujgcych jakos¢ swiezego miesa wieprzowego. Obejmujg one za-
rowno systemy utrzymania zwierzqt, jak i strategie Zywieniowe, ktore wplhywajq na wlasciwo-
sci technologiczne, sensoryczne oraz wartos¢ odzywczq miesa. Systemy utrzymania Swin,
w tym intensywne i ekstensywne, rozniq sig istotnie pod wzgledem wplywu na jakos¢ miesa.
Produkcja intensywna zapewnia wysokq wydajnosc, jednak moze wiqza¢ sie z wiekszym ryzy-
kiem stresu i pogorszenia jakosci miesa. Z kolei systemy ekstensywne oraz wykorzystanie ras
lokalnych czesto prowadzq do uzyskania migsa o wyzszej zawartosci Huszczu Srodmiesniowe-
go (IMF), wyzszym pH oraz lepszych cechach sensorycznych. Dostep do wybiegow, wieksza
przestrzen bytowa oraz naturalne warunki srodowiskowe wphywajg na aktywnos¢ zwierzgt, co
przektada sie na strukture miesni i jakos¢ miesa. Jednoczesnie podkresia sig, Ze efekty te nie
sq jednoznaczne i zalezq od wielu czynnikow srodowiskowych i genetycznych. Badania wska-
zujq rowniez, ze lokalne rasy swin, mimo nizszej wydajnosci produkcyjnej, mogq dostarczac
surowca o wysokiej jakosci technologicznej i sensorycznej. Poprzez zastosowanie rygory-
stycznej selekcji i odpowiedniego kojarzenia osobnikow produkcja wieprzowiny znacznie
wzrosta. Badania genetyczne znaczqco przyczyniajq sie do doskonalenia jakosci migsa wie-
przowego, a w szczegolnosci sktadu chemicznego. Wykrywanie genow, ktore mogq stac sie
markerami genetycznymi oraz znajomosc¢ wplywu czynnikow zewnetrznych poszerzajg wiedze
na temat wzrostu i rozwoju miesni. Stanowi to wsparcie dla hodowcow w zaspokajaniu aktu-
alnych potrzeb konsumentow na produkcje wysokiej jakosci migsa wieprzowego.
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Wstep

Migso wieprzowe stanowi jedno z podstawowych zrodel biatka zwierzgcego w diecie czto-
wieka, charakteryzujac si¢ wysoka wartoscig biologiczng oraz korzystnym profilem amino-
kwasowym. Zawarto$¢ biatka w Swiezym migsie wieprzowym wynosi przeci¢tnie 25-27
g/100 g produktu, co potwierdzaja dane zywieniowe USDA (USDA, 2023). W aspekcie mine-
ralnym mi¢so wieprzowe dostarcza istotnych ilosci makro- i mikroelementow. Zawarto$¢ po-
tasu wynosi okoto 350-550 mg/100 g, fosforu 200-240 mg/100 g, magnezu 20-30 mg/100 g
oraz wapnia 7-20 mg/100 g, przy czym warto$ci te zaleza od rodzaju elementu tuszy oraz
stopnia ottuszczenia (USDA, 2023; Lawrie i Ledward, 2006).

Migso wieprzowe jest rowniez istotnym zrddlem tiaminy (witamina B1), ktorej zawar-
tos¢ wynosi okoto 0,5-0,7 mg/100 g, co czyni je jednym z najbogatszych zrodet tej witaminy
wsrod mies czerwonych (Toldra, 2022). Tiamina pelni kluczowa role w metabolizmie weglo-
wodanow oraz funkcjonowaniu uktadu nerwowego. Zawarto$¢ cholesterolu w migsie wie-
przowym wynosi $rednio 60-90 mg/100 g, w zaleznosci od czesci tuszy i zawartosci thuszczu
sroddmiesniowego (Wood 1 in, 2008; USDA, 2023). Wspotczesne badania wskazuja, Ze umiar-
kowane spozycie chudego mig¢sa wieprzowego nie wigze si¢ jednoznacznie z negatywnym
wptywem na profil lipidowy u zdrowych o0s6b (Wyness, 2016). Migso wieprzowe dostarcza
takze zelaza hemowego, cynku oraz selenu, ktore charakteryzuja si¢ wysoka biodostepnoscia
w poréwnaniu z produktami roslinnymi (FAO, 2022). Sktadniki te odgrywaja istotng rolg
w procesach odpornosciowych oraz funkcjonowaniu enzymow antyoksydacyjnych.

Ze wzgledu na cechy uzytkowe istotne z punktu widzenia hodowli, takie jak wysoka
plennos¢ oraz duza wydajno$¢ migsa uzyskiwana z jednego osobnika, migso wieprzowe sta-
nowi istotny sktadnik $wiatowego zaopatrzenia w migso (Vicente 1 Pereira, 2024). Globalna
produkcja trzody chlewnej stanowi istotny element §wiatowego lancucha dostaw migsa,
obejmujacego hodowle, tuczenie, ubdj oraz przetworstwo. Wieprzowina stanowi okoto 33%
catkowitego spozycia migsa na $wiecie, przy czym jej konsumpcja wykazuje zréznicowanie
regionalne. W ostatnich latach obserwuje si¢ wzrost zainteresowania konsumentow jakoscia
migsa, co wigze si¢ z poprawg standardu zycia oraz rosngcg Swiadomoscig prozdrowotng.

W procesie wyboru wieprzowiny kluczowe znaczenie maja cechy sensoryczne, takie
jak wyglad, smak 1 zapach, ktore determinuja decyzje zakupowe konsumentéw. Poprawa ja-
ko$ci migsa wieprzowego moze wptywaé na wzrost jego atrakcyjnosci rynkowej oraz pozio-
mu spozycia. W konsekwencji stanowi to istotny czynnik determinujacy kierunki doskonale-
nia produkcji trzody chlewnej ukierunkowane na uzyskanie surowca o wysokiej jakosci (Le-
bret i Candek-Potokar, 2022).

Od wielu lat naukowcy zmagaja si¢ z identyfikacja loci cech ilo§ciowych (ang. QTL —
quantitative trait loci) 1 markerdw genetycznych, wykorzystujac badania asocjacji calego ge-
nomu (GWAS). Zmagania te umozliwily rozrdéznienie genetycznych podstaw takich cech jak
pH 1 kolor migsa. Szeroko stosowane badania asocjacji calego genomu umozliwiajg wykry-
wanie powigzan genotypow z fenotypami poprzez testowanie réznic w czestosci alleli poli-
morfizmoéw pojedynczego nukleotydu (SNP) wystepujacymi pomigdzy badanymi osobnika-
mi. Badania genetyczne odgrywaja istotng rol¢ w doskonaleniu jako$ci migsa wieprzowego,
szczegbdlnie w zakresie jego sktadu chemicznego. Identyfikacja genéw kandydackich oraz
markeréw genetycznych, a takze analiza wplywu czynnikow $rodowiskowych, pozwala na
lepsze poznanie mechanizmoéw regulujgcych wzrost 1 rozw¢j tkanki miesniowej. Uzyskana
wiedza stanowi istotne wsparcie dla hodowcéw w dostosowywaniu produkcji do zmieniaja-
cych si¢ wymagan konsumentow w skali globalnej (Zhuang 1 in., 2022).

Wyniki aktualnych badan wskazuja rowniez na zrdznicowang odpowiedZ organizmu
na zrddto biatka w diecie. Spozycie biatek roslinnych, takich jak soja czy pszenica, moze wia-
zac si¢ ze stabsza stymulacja syntezy bialek mig$niowych w poréwnaniu z biatkami pocho-
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dzenia zwierzecego. W tym kontekscie wieprzowina jako zroédto pelnowartosciowego biatka
o wysokiej biodostepnosci stanowi nadal istotny element diety czlowieka (Vissamsetti i in.,
2023).

Cechy jakosci mi¢sa

Do wskaznikow jako$ci wieprzowiny naleza barwa, krucho$¢, wartos¢ pH, wyciek naturalny
(drip loss), smak, marmurkowato$¢, a takze soczystos¢. Do niezbednych sktadnikow odzyw-
czych 1 smakowych migsa zaliczamy aminokwasy. Preferencje konsumentow dotyczace wie-
przowiny wynikaja przede wszystkim z cech sensorycznych migsa, takich jak kruchos¢, so-
czysto$¢ i smak, ktore sg posrednio zwigzane z jego sktadem chemicznym, w tym zawarto$cig
thuszczu $rodmiesniowego (IMF) oraz charakterystyka wtokien migsniowych. Migso o wyz-
szej zawarto$ci IMF oraz korzystniejszej strukturze wiokien migsniowych jest zazwyczaj
oceniane jako bardziej akceptowalne sensorycznie. Jednoczesnie zwigkszona gestos¢ widkien
mig$niowych moze by¢ zwigzana z obnizeniem barwy migsa (mniejszym zaczerwienieniem)
oraz jego twardosci (Chen 1 in., 2024). Jedng z istotnych cech produkcyjnych $win jest po-
ziom ottluszczenia tuszy, ktory pozostaje w $cistym zwigzku z jako$cig migsa oraz uzytkowo-
Scig tuczng. W literaturze wykazano, ze zawarto$¢ migsa chudego jest ujemnie skorelowana
z cechami otluszczenia, co oznacza, ze wraz ze wzrostem umigsnienia obserwuje si¢ spadek
udziatu tluszczu w tuszy (Ropka-Molik 1 in., 2020). Zbyt niska zawarto$s¢ IMF moze prowa-
dzi¢ do pogorszenia cech technologicznych i1 konsumenckiej akceptacji migsa, natomiast jej
odpowiedni poziom jest uznawany za korzystny z punktu widzenia jakosci produktu konco-
wego (Hussain i Khan, 2017).

Wspotczesne programy hodowlane §win sg w duzym stopniu ukierunkowane na
zwigkszenie migsnosci tusz, co moze prowadzi¢ do zmian w strukturze populacji genetycznej,
w tym do wzrostu udziatu okreslonych linii hodowlanych oraz ograniczenia zmiennoS$ci gene-
tycznej w obrgbie wybranych cech produkcyjnych. Zjawiska te sa konsekwencja dtugotrwate;j
selekcji fenotypowej 1 genetycznej, jednak ich zakres oraz wptyw na réznorodnos$¢ genetycz-
ng zaleza od stosowanego programu hodowlanego 1 jego zatozen (Ropka-Molik i in., 2020).

Barwa migsa jest jedng z podstawowych cech jako$ciowych ocenianych przez konsu-
mentoéw 1 stanowi istotny czynnik wplywajacy na akceptacje oraz oceng swiezego migsa wie-
przowego. Zmienno$¢ barwy migsa wynika gldéwnie z procesow biochemicznych zachodza-
cych po uboju, w tym tempa spadku pH, stopnia utlenienia mioglobiny oraz warunkow prze-
chowywania. W zwigzku z tym podejmowane sa dziatania ukierunkowane na stabilizacje
barwy oraz ograniczenie wystgpowania niepozgdanych zmian powierzchniowych, takich jak
odbarwienia, ktore moga obniza¢ atrakcyjno$¢ handlowa migsa wieprzowego (Nery da Silva
1 in., 2021; Gagaoua i in., 2023a).

Ocena barwy mi¢sa w badaniach naukowych oraz praktyce technologicznej najcze-
$ciej prowadzona jest w systemie CIE L*a*b*, ktory umozliwia obiektywny opis barwy
w przestrzeni trojwymiarowej. System ten obejmuje trzy parametry: L*, a* oraz b*, z ktorych
kazdy opisuje inny aspekt percepcji barwy miesa.

Parametr L* (jasno$¢) okre$la stopien jasnosci migsa i jest silnie powiazany z jego
wlasciwosciami fizykochemicznymi, w tym koncowym pH oraz zdolnoscig utrzymywania
wody. Wyzsze wartosci L* wskazuja na migso jasniejsze, natomiast nizsze na ciemniejsze.
Parametr ten jest czesto wykorzystywany jako wskaznik odchylen jakosciowych migsa wie-
przowego (np. PSE lub DFD) (Gagaoua i in., 2023b).

Parametr a* opisuje udzial sktadowej czerwono-zielonej, przy czym wyzsze wartosci
a* odpowiadaja bardziej intensywnej czerwieni migsa. Warto$¢ ta jest §cisle zwigzana z za-
wartoscig mioglobiny oraz jej stanem chemicznym, w tym proporcja oksy- 1 metmioglobiny,
ktore determinuja ostateczng barwe migsa (Gagaoua i in., 2023b; Poveda-Arteaga i in., 2023).
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Parametr b* odnosi si¢ do skladowej zoito-niebieskiej 1 moze by¢ modyfikowany
przez sktad lipidowy migsa, procesy oksydacyjne oraz warunki przechowywania i obrobki
technologicznej. Wzrost wartosci b* wskazuje na przesuni¢cie barwy w kierunku zoéici, co
moze by¢ zwigzane z postepujaca oksydacja lipidéw i biatek mig$niowych (Gagaoua i in.,
2023a, b). W zwigzku z tym system L*a*b* stanowi jedno z podstawowych narzedzi obiek-
tywnej oceny barwy migsa, umozliwiajac jej powigzanie z procesami biochemicznymi zacho-
dzacymi w tkance mig¢$niowej po uboju.

Jedna z istotnych cech jako$ci migsa jest jego wodochtonnos¢, okreslana jako zdol-
nos$¢ do zatrzymywania wody (WHC, water-holding capacity). W przypadku migsa wieprzo-
wego parametr ten odnosi si¢ do zdolnos$ci tkanki mi¢sniowej do utrzymywania wody w wa-
runkach oddziatywania czynnikow technologicznych, takich jak cigcie, mielenie czy obrobka
termiczna. WHC stanowi jeden z kluczowych wskaznikéw jako$ci migsa, poniewaz wplywa
na jego wyglad, soczystos$¢, teksture oraz wydajnos$¢ technologiczng przetwarzania migsa,
rozumiang jako ilo$¢ produktu koncowego uzyskanego z okreslonej masy surowca (Kim i in.,
1995; de Sousa Reis i in., 2023). Wysoka warto§¢ WHC jest pozadana, gdyz ogranicza straty
masy zwigzane z wyciekiem wody oraz poprawia soczystos$¢ i akceptacje sensoryczng migsa
(Kim 1 in., 1995). Do czynnikdw wptywajacych na wodochtonnos$¢ zaliczamy kwasowos¢.
Wyzsze pH po uboju jest dodatnio skorelowane z wodochtonnos$cia, co oznacza, ze migso
o wyzszym pH zawiera wigcej wody (Xiao-ling i in., 2009). Niskie pH moze powodowaé
denaturacj¢ biatek, w konsekwencji zmniejszajac wodochtonnos$¢ (Joo, 2018). W trakcie pro-
cesu dojrzewania migsa jego wodochtonno$¢ zwykle spada bezposrednio po uboju, ale moze
wzrosng¢ wraz ze dojrzewaniem migsa w wyniku rozkladu biatek cytoszkieletu, co pozwala
na ponowne wchtanianie wody do wildkien migsniowych (Kristensen i in., 2001). Struktura
migéni, a za tym idaca degradacja bialek cytoszkieletu w miarg uptywu czasu po uboju po-
prawia wodochtonno$¢ migsa, poniewaz potaczenia utrzymujace wode poza widknami mig-
$niowymi ulegaja rozpadowi, co sprzyja ponownemu wchianianiu (Kristensen i in., 2001).
Obnizona wodochtonno$¢ migsa wigze si¢ z wystepowaniem migsa typu PSE (pale, soft, exu-
dative), ktore charakteryzuje si¢ niskim pH, jasng barwg oraz zwigkszonym wyciekiem, co
skutkuje pogorszeniem jego jakosci technologicznej i sensorycznej. W odniesieniu do zalez-
nosci migdzy parametrami jakosci migsa, wykazano, ze w obrgbie pojedynczej tuszy wie-
przowej wodochlonno$¢ (WHC) moze nie wykazywacé istotnych zmian wraz z barwa migsa.
Jednak w poroéwnaniach miedzy r6znymi tuszami obserwuje si¢ tendencje do ujemnej korela-
cji pomiedzy WHC a jasno$cig migsa (wartos¢ L*), gdzie jasniejsze migso charakteryzuje sie
nizszg zdolnoscig utrzymywania wody (Xiao-ling 1 in., 2009).

Istotnym determinantem jako$ci migsa wieprzowego jest zawarto$¢ thuszczu $rédmie-
sniowego (IMF, intramuscular fat), ktéry wplywa na cechy sensoryczne, takie jak kruchos¢,
soczystos¢, smakowito$¢ oraz ogdlna akceptacja konsumencka. IMF oddzialuje réwniez na
wlasciwosci technologiczne migsa, w tym zdolno$¢ utrzymywania wody oraz strukture tkanki
migéniowej (Lebret i Candek-Potokar, 2022; Listrat i in., 2020). Z punktu widzenia jako$ci
sensorycznej migsa wieprzowego za zakres optymalny IMF najczesciej uznaje sie 2,5-3,5%,
przy czym wartos$ci ponizej 2% moga prowadzi¢ do pogorszenia kruchos$ci 1 suchos$ci migsa,
natomiast poziomy powyzej 4% moga by¢ postrzegane negatywnie przez cz¢s¢ konsumentow
ze wzgledu na nadmierng thusto$¢ produktu (Fernandez i in., 2021; FAO, 2022). Poziom IMF
wykazuje istotne zrdznicowanie pomig¢dzy rasami i1 typami uzytkowymi swin. W nowocze-
snych liniach hodowlanych typu migsnego, takich jak rasy pietrain czy duroc X linie terminal-
ne, zawarto$¢ IMF zazwyczaj miesci si¢ w zakresie 1,0-2,5%, co wynika z intensywnej se-
lekcji ukierunkowanej na wysoka migsnos¢ tuszy (Wood i in., 2008). Rasy takie jak landrace
1 large white charakteryzujg si¢ umiarkowanym poziomem IMF (okoto 1,5-3,0%), przy jed-
noczesnej wysokiej wydajnosci rzeznej. Z kolei rasy lokalne i tradycyjne, np. rasy czyste lub
autochtoniczne populacje europejskie, moga wykazywacé znacznie wyzszy poziom IMF, sig-
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gajacy 3—7%, a nawet powyzej 8%, co wigze si¢ z lepszymi cechami sensorycznymi mi¢sa,
ale nizszg efektywnoscia produkcyjng (Candek-Potokar i in., 2022; Pugliese i Sirtori, 2021).
Wykazano, ze IMF jest cechg o zlozonej determinacji genetycznej, silnie powigzang z meta-
bolizmem lipidow oraz genami regulujacymi adipogeneze. Jednoczesnie korelacje genetyczne
pomiedzy cechami ottuszczenia a sktadem kwasow ttuszczowych wskazuja, ze selekcja ukie-
runkowana wylacznie na zwickszenie migsno$ci moze prowadzi¢ do obnizenia IMF i pogor-
szenia jakos$ci sensorycznej migsa (Zhang i in., 2021; Listrat 1 in., 2020). Dlatego tez IMF
stanowi jeden z kluczowych parametrow uwzglednianych w nowoczesnych programach ho-
dowlanych, ktore coraz czgsciej daza do kompromisu pomiedzy wydajnoscig produkcyjng
a jako$cig sensoryczng migsa wieprzowego.

Tabela 1. Zalezno$¢ migdzy typem/rasa §win, a zawartosciag thuszczu srodmiesniowego (IMF) oraz cechami jako$ci migsa
Table 1. Relationship between pig type/breed, intramuscular fat (IMF) content and meat quality traits

Typ/rasa §win Przyktady Zawarto§¢  IMF  Charakterystyka jakosci Pismiennictwo
Pig type/breed Examples (%) migsa References
IMF content (%) Meat quality characteristics

Linie migsne — pietrain, 1,0-2,0 wysoka migsno$¢, nizsza Wood i in., 2008; Lebret
intensywna linie terminalne* krucho$é i soczysto$¢, ryzyko i Candek-Potokar, 2022
selekcja Pietrain, terminal lines* wystgpowania mig¢sa suchego
Meat lines — high lean meat content, lower
intensive selection tenderness and juiciness, risk

of dry meat
Rasy komercyjne —  landrace, large white 1,5-3,0 zrownowazona jako$¢ tech- Fernandeziin., 2021
srednia migsnos¢ nologiczna i sensoryczna
Commercial breeds balanced technological and
— moderate lean sensory quality
meat content
Rasy typu duroc Duroc 2,5-4,0 wyzsza marmurkowato$¢, Listrat i in., 2020; Wood
Duroc-type breeds lepsza krucho$¢ i smakowi- i in., 2008

tos¢

higher marbling, improved

tenderness and palatability
Rasy lokalne i mangalica, iberian, rasy 3,0-7,0 (>8,0) wysoka jako§¢ sensoryczna, Candek-Potokar i in.,
tradycyjne autochtoniczne**  Man- intensywna marmurkowato$¢, 2022; Pugliese i Sirtori,
Local and tradi- galica, Iberian, autoch- nizsze tempo wzrostu i wy- 2021

tional breeds thonous breeds** dajnos¢ tuczna
high sensory quality, inten-
sive marbling, lower growth

and fattening performance

* Linie terminalne — linie hodowlane wykorzystywane glownie do produkcji tucznikoéw o wysokiej migsnosci.
* Terminal lines — breeding lines used mainly for the production of high-lean fattening pigs.

** Rasy autochtoniczne — lokalne, rodzime rasy §win objete programami ochrony zasobéw genetycznych.

** Autochthonous breeds — local native pig breeds included in genetic resource conservation programmes.

Wspoltczesne programy hodowlane trzody chlewnej opieraja si¢ na intensywnym wy-
korzystaniu krzyzowania towarowego, ktorego celem jest uzyskanie tucznikow o wysokiej
migsnosci, szybkim tempie wzrostu oraz korzystnych parametrach jako$ci migsa. W syste-
mach tych szczeg6lng rolg pelnig linie terminalne, okreslane jako komponent ojcowski, wyko-
rzystywane do poprawy cech tucznych i rzeznych potomstwa (Lujka i in., 2021).

W polskich programach hodowlanych funkcje komponentu matecznego peinig gtow-
nie wielka biata polska oraz polska biata zwisloucha, natomiast jako rasy terminalne najczg-
sciej wykorzystuje si¢ pietrain 1 duroc. Rasy te odznaczaja si¢ wysoka wartos$cig uzytkowsa
rzezng oraz dobrg efektywnos$cig wykorzystania paszy (Radko i in., 2023). Badania przepro-
wadzone przez Lujke 1 in. (2021) wykazaty, ze zastosowanie knuréw ras duroc i pietrain
istotnie wptywato na mas¢ ciata prosigt oraz tempo ich wzrostu juz we wczesnym okresie
odchowu. Autorzy podkreslili, ze komponent ojcowski moze w znaczgcy sposob determino-
wac efektywno$¢ produkcyjng potomstwa. W badaniach dotyczacych jakos$ci tusz tucznikow
wykazano, ze mieszance po knurach pietrain osiggaty najwyzszg miesno$¢ tuszy, natomiast
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wykorzystanie rasy duroc poprawiato cechy jakosci migsa, zwlaszcza zawartos¢ thuszczu
srédmigsniowego i parametry sensoryczne (Polovinski-Horvatovi¢ i in., 2023).

Coraz wigksze znaczenie we wspotczesnej hodowli §win przypisuje si¢ rowniez selek-
cji genomicznej i analizie markeréw genetycznych. Badania Babicza i in. (2022) wskazuja, ze
polimorfizm genu hormonu wzrostu (GH/Haell) moze wplywac na stopien umig¢s$nienia oraz
cechy jako$ci migsa u mieszancoéOw z udziatem ras §win: wielkiej biatej polskiej, polskiej bia-
tej zwistouchej, duroc i pietrain.

Zachowanie zmiennosci genetycznej ras rodzimych stanowi istotny element wspotcze-
snych programow ochrony zasobow genetycznych zwierzat gospodarskich. Badania Radko
i in. (2023) wykazaly wyrazng odrgbnos$¢ genetyczng rasy putawskiej wzgledem ras komer-
cyjnych, co moze wskazywac na jej znaczenie w utrzymaniu cennych cech adaptacyjnych.
Wspolczesne kierunki doskonalenia linii terminalnych obejmuja nie tylko poprawe migsnosci
1 tempa wzrostu, lecz rowniez zwigkszenie odpornosci zwierzat, ograniczenie podatnosci na
stres oraz poprawe jakos$ci technologicznej migsa. Szczeg6lne znaczenie przypisuje si¢ elimi-
nacji genu RYR!I odpowiedzialnego za wystepowanie wad mig¢sa typu PSE, zwlaszcza w po-
pulacjach rasy pietrain (Djurkin Kusec i in., 2021).

Czynniki wplywajace na jakos¢ mig¢sa Swin

Poczatkowo selekcja $win opierata si¢ gldéwnie na ocenie fenotypu, obejmujacej analize cech
pokrojowych oraz uzytkowych poszczegélnych osobnikéw. Na podstawie tych obserwacji
dokonywano wyboru zwierzat o pozadanych cechach produkcyjnych i rozptodowych, co
prowadzito do stopniowego zwigkszania czgstosci korzystnych alleli w populacji. Metoda ta
charakteryzowata si¢ jednak ograniczong efektywnos$cia, wynikajaca przede wszystkim z ni-
skiej doktadnosci oceny warto$ci hodowlanej mtodych zwierzat oraz istotnego wplywu czyn-
nikow $rodowiskowych na ekspresj¢ cech ilosciowych (Dekkers, 2012; Goddard i Hayes,
2009). Wraz z rozwojem genetyki molekularnej selekcja fenotypowa zostata uzupelniona,
a nastepnie w duzej mierze zastgpiona przez selekcje genomowa, oparta na informacjach
o markerach DNA rozmieszczonych w calym genomie. Umozliwito to wyznaczanie geno-
mowej warto$ci hodowlanej (GEBV — genomic estimated breeding value) z wykorzystaniem
modeli statystycznych, takich jak BLUP (best linear unbiased prediction) i1 jego rozszerzenia
genomiczne. Wprowadzenie selekcji genomowej istotnie zwigkszyto dokladnos¢ oceny war-
tosci hodowlanej, szczegolnie u osobnikow w mitodym wieku oraz przyczynito si¢ do przy-
spieszenia postgpu genetycznego w populacjach §win (Meuwissen 1 in., 2001; Knol 1 in.,
2016).

Wspolczesne programy hodowlane trzody chlewnej wykorzystuja metody oparte na
danych genomowych, w tym modele wielocechowe oraz analizy wielopopulacyjne, co po-
zwala na zwigkszenie doktadnosci predykcji wartosci hodowlanej oraz efektywniejsze zarza-
dzanie zmiennoscig genetyczng w stadach hodowlanych (Wang 1 in., 2024; Yin i in., 2024).
Zastosowanie selekcji genomowej umozliwia réwniez bardziej precyzyjna kontrole poziomu
inbredu oraz optymalizacj¢ doboru osobnikéw rodzicielskich w liniach komercyjnych (Su
1 in., 2025). Szczegdlne znaczenie selekcja genomowa odgrywa w doskonaleniu linii termi-
nalnych $win, w ktorych gléwny nacisk ktadzie si¢ na poprawe cech tucznych, migsnosci oraz
parametrow jakos$ci tuszy, przy jednoczesnym zachowaniu wysokiej efektywnosci produkcyj-
nej (Sharif-Islam 1 in., 2024). W ostatnich latach o wiele bardziej zwiekszyt si¢ dobrostan
zwierzat, ktore w rezultacie ma pozytywny wplyw na jako$¢ produktu, bezpieczenstwo zyw-
nosci 1 zdrowie konsumentow (Casal 1 in., 2019). Coraz wiecej danych pokazuje, ze sktadniki
odzywcze 1 skladniki bioaktywne w diecie wplywaja na metabolizm energetyczny migsni,
bragzowienie biatej tkanki tluszczowej 1 dystrybucje thuszczu oraz sktad typu widkien mie-
$niowych u ludzi 1 gryzoni. Niedawno niektére badania wykazaty, ze modulacja metabolizmu
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energetycznego miegséni 1 akumulacji lipidow poprzez podejscie zywieniowe moze skutecznie
poprawi¢ jako$¢ migsa (Yan i in., 2023). Dzigki polaczeniu systemu identyfikacji radiowe;j
(RFID) ze stacjami zywienia elektronicznego (EFS) hodowcy sg w stanie monitorowaé za-
chowania zywieniowe poszczeg6lnych tucznikoéw, ktdre mozna mierzy¢ na przyktad w zakre-
sie dziennego pobrania paszy (kg), czy dziennego czasu trwania karmienia (s). System ten
pomaga tworzy¢ zmienne odzwierciedlajace dobowe wzorce zachowania zywieniowego
zwierzat, w tym proporcj¢ spozycia uzyskanego w nocy oraz rytm dobowy (Bus i in., 2024).
Do najwazniejszych cech ekonomicznych $win zalicza si¢ rozwdj masy migsni szkieletowych,
ktory w istotny sposob determinuje wydajnos¢ rzezng oraz ilos¢ uzyskiwanego migsa wie-
przowego z tuszy. Intensywno$¢ wzrostu i rozwoju tkanki mig¢$niowej stanowi jeden z klu-
czowych czynnikow warunkujacych efektywnos¢ produkcji zywca wieprzowego, a tym sa-
mym wplywa na wielko$¢ podazy migsa wieprzowego na rynku. W literaturze podkresla sig,
ze cechy zwigzane z umig$nieniem sg silnie uwarunkowane genetycznie i stanowig podsta-
wowy cel selekcji w kierunku poprawy wartosci uzytkowej swin rzeznych (Mohammadabadi
iin., 2021).

Wraz z rozwojem genetyki i dostepnos$cia technik biologii molekularnej selekcja zwie-
rzat gospodarskich zostala rozszerzona z podejscia opartego wytacznie na ocenie fenotypowe;j
na selekcje uwzgledniajaca informacje genotypowe. Selekcja fenotypowa opierala si¢ na oce-
nie cech uzytkowych, takich jak umig$nienie, tempo wzrostu oraz wydajnos¢ rzezna. Obecnie
stosowane podejscie obejmuje analiz¢ markeréw DNA oraz wariantow genetycznych zwigza-
nych z cechami produkcyjnymi, co umozliwia doktadniejsza ocen¢ potencjatu hodowlanego
zwierzat. Integracja danych fenotypowych i genotypowych stanowi podstawe wspotczesnych
metod oceny wartos$ci hodowlanej i selekcji zwierzat (Rexroad 1 in., 2019).

W identyfikacji genetycznych uwarunkowan cech jako$ci migsa istotng role odgrywaja
geny kandydujace, ktore sg bezposrednio lub posrednio zwigzane z fenotypowa ekspresja
cech produkcyjnych. W podejsciu bezposrednim analizuje si¢ geny o znanej funkcji biolo-
gicznej, wynikajacej z ich udziatu w procesach fizjologicznych i biochemicznych, takich jak
rozwoj tkanki mig$niowej czy metabolizm lipidow.

Z kolei podejscie posrednie opiera si¢ na identyfikacji pozycyjnych gendéw kandyduja-
cych, zlokalizowanych w obrebie loci cech ilosciowych (QTL). W tym przypadku wykorzy-
stuje si¢ mapowanie genetyczne w celu wyznaczenia regiondw genomu powigzanych z okre-
slonymi cechami, a nastepnie identyfikuje si¢ potencjalne geny odpowiedzialne za ich zmien-
no$¢ (Wang 1 in., 2013). Rozwd¢j wysokoprzepustowych metod analizy genomu, takich jak
sekwencjonowanie nowej generacji (NGS) oraz badania asocjacyjne catego genomu
(GWAS), umozliwia bardziej efektywna identyfikacje zmiennos$ci genetycznej lezacej u pod-
staw cech fenotypowych (Ropka-Molik 1 in., 2020).

Polimorfizmy pojedynczych nukleotydéw (SNP) stanowia jedne z najcze¢sciej wyko-
rzystywanych markerow molekularnych w analizach asocjacyjnych catego genomu oraz
w badaniach genéw kandydujacych. Wynika to z ich wysokiej liczebno$ci w genomie oraz
stosunkowo latwego 1 wysokoprzepustowego genotypowania. W badaniach tych wykorzystu-
je si¢ analizy asocjacyjne genotyp—fenotyp, ktorych celem jest estymacja efektow wariantow
allelicznych oraz identyfikacja zaleznosci pomigdzy okre§lonymi polimorfizmami SNP a ce-
chami uzytkowymi, takimi jak wydajno$¢ rzezna, tempo wzrostu czy jako$¢ migsa. Integracja
podejécia opartego na genach kandydujacych z technikami genotypowania wysokoprzepu-
stowego umozliwia identyfikacj¢ wariantdw genetycznych istotnie zwigzanych z cechami
produkcyjnymi. Zastosowanie tych metod przyczynia si¢ do zwigkszenia doktadnosci selekcji
oraz przyspieszenia postepu genetycznego w hodowli zwierzat gospodarskich (Karisa i in.,
2013; Antonyk i in., 2025).



A. Antonyk i in.

Markery genetyczne

Przez wiele lat jednym z najistotniejszych markerow genetycznych w hodowli §win byt rece-
sywny allel genu RYRI, zwigzany z wrazliwos$cia na stres. Osobniki posiadajace ten allel wy-
kazujg zaburzong odpowiedz fizjologiczng na czynniki stresowe, obejmujacag m.in. zmiany
w regulacji hormonalnej oraz reakcjach immunologicznych, takich jak aktywnos$¢ komorek
NK i produkcja cytokin (Fujii 1 in., 1991; Ciepielewski i in., 2016).

Istotne znaczenie w doskonaleniu cech uzytkowych §win ma roéwniez polimorfizm ge-
nu /GF2, zlokalizowany w intronie 3, ktory jest silnie zwigzany z rozwojem tkanki mi¢$nio-
wej. Wykorzystywany jest on w programach hodowlanych jako marker selekcyjny cech tuszy,
takich jak udziat migsa chudego oraz tempo wzrostu masy mig¢sniowej (Burgos i in., 2012;
Wang 1 in., 2023). Inne wazne dla hodowli §win polimorfizmy genetyczne zlokalizowano
w genach CAST, PRKAG3, LEPR, MC4R oraz IGF2. Wskazane geny wykazuja udokumen-
towany wplyw na cechy zwigzane z zawartoscig i dystrybucjg thuszczu w tuszy wieprzowej
oraz jakosci migsa wieprzowego (Rohrer i in., 2012; Lopez-Buesa i in., 2014). Ekspresja ge-
now takich jak CAST, COL1A41, ADIPOQ odpowiada za cechy jakoSciowe, jak utrata wody,
zawarto$¢ thuszczu czy tekstura, a réznice mig¢dzy liniami genetycznymi wplywaja na te pa-
rametry (Gomes 1 in., 2025).

Cechy jako$ci migsa u $win sg determinowane przez ztozone interakcje wielu loci
obejmujacych metabolizm lipidéw, przemiany energetyczne migs$ni oraz procesy proteoli-
tyczne zachodzace w okresie poubojowym. Wyniki niniejszej pracy potwierdzaja poligenicz-
ny charakter tych cech oraz dominujacy udzial sygnaléw asocjacyjnych identyfikowanych
w badaniach GWAS.

W zakresie metabolizmu lipidow kluczowa role odgrywa SCD kodujacy enzym katali-
zujacy przeksztalcanie kwasow thuszczowych nasyconych w jednonienasycone (MUFA).
Zgodnie z wynikami Kim 1 in. (2024) zmienno$¢ tego genu wptywa na profil kwasow thusz-
czowych migsa poprzez modulacje udzialu jednonienasyconych kwaséw tluszczowych, co
przektada si¢ na wlasciwosci jakosciowe lipidow migsniowych.

Cechy zwigzane z zawarto$cig ttuszczu Srodmiesniowego (IMF) oraz otluszczeniem
tuszy sa regulowane przez regiony genomowe powigzane z adipogeneza i metabolizmem
energetycznym. Wyniki GWAS (Wang 1 in., 2023; Gomes 1 in., 2025) wskazuja, ze zmienno$¢
tych regionéw moze istotnie wplywa¢ na akumulacje¢ lipidow w tkance mig$niowej, jednak
obserwowane efekty majg charakter asocjacyjny.

Kruchos$¢ migsa pozostaje cecha silnie zalezng od aktywnosci ukladu proteolityczne-
go. Gen CAST pelni funkcje kluczowego inhibitora kalpain, regulujac tempo degradacji biatek
miofibrylarnych w okresie dojrzewania migsa (Ciobanu i in., 2004). Wptywa to bezposrednio
na koncowg kruchos¢ produktu.

Cechy poubojowe zwigzane z warto$cia pH migsa sg determinowane przez geny
uczestniczace w metabolizmie glikogenu oraz regulacji energetycznej migsni. W szczegdlno-
Sci regiony obejmujace PRKAG3 zostaly powigzane ze zmianami tempa spadku pH oraz po-
datnos$cig migsa na defekty jakosciowe (Milan 1 in., 2000; Verardo i in., 2017).

Barwa migsa stanowi ceche zlozong, determinowang przez interakcje wielu procesow
metabolicznych 1 strukturalnych. Analizy GWAS wskazujg na udziat regionéw genomowych
zwigzanych z metabolizmem mig$niowym oraz odpowiedzig na stres oksydacyjny (Liu i in.,
2024; Wang 1 in., 2023). Jednak brak jednoznacznej walidacji funkcjonalnej ogranicza mozli-
woS$¢ przypisania bezposrednich efektow biologicznych poszczegdlnym wariantom.

Wyciek naturalny jest cechg wielogenowa, wynikajaca z zaburzen homeostazy wodno-
elektrolitowej oraz zmian strukturalnych wtokien miesniowych w okresie poubojowym (Yu
11n., 2025; Kaminski 1 in., 2024). Zidentyfikowane loci majg charakter asocjacyjny i wyma-
gaja dalszej walidacji funkcjonalne;.
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Wiekszos$¢ analizowanych loci stanowi sygnaty asocjacyjne, ktore moga odzwiercie-
dla¢ sprzezenie z wariantami funkcjonalnymi o rzeczywistym znaczeniu biologicznym. Inter-
pretacja wynikow powinna uwzglednia¢ ograniczenia metod GWAS oraz konieczno$¢ dal-
szych badan eksperymentalnych.

Tabela 2. Wptyw poszczegdlnych markerow genetycznych na cechy migsa wieprzowego
Table 2. Influence of individual genetic markers on pork meat characteristics

Gen/marker Typ Funkcja Wplyw na cechy migsa Pismiennictwo
Gene/marker Type Function Impact on meat characteristics Literature
AACS gen metabolizm lipidow 1 ciat | WHC Kaminski i in., 2024; McBryan
gene ketonowych (lipid and ketone iin., 2010; Yu i in., 2025; Wang
body metabolism) iin., 2023
ABCA4 gen transport lipidow blonowych | WHC Kaminski i in., 2024; McBryan
gene (membrane lipid transport) iin., 2010; Yu i in., 2025; Wang
iin., 2023
ABCG1 gen transport cholesterolu i TIMF Gomes i in., 2025; Wang i in.,
gene lipidow (cholesterol and lipid 2023
transport)
ADIPOQ gen regulacja adipogenezy i meta- 1 IMF, 1 marmurkowato$¢ (1 Gomes i in., 2025; Malagwi i
gene bolizmu lipidow (adipogenesis  marbling) in., 2022; Dall’Olio i in., 2009;
and lipid metabolism regula- Wang i in., 2023
tion)
AGPATS gen biosynteza fosfolipidow (pho- 1 IMF Molinero i in., 2025
gene spholipid biosynthesis)
ALDHS5A1 gen metabolizm  aldehydow 1 zmiany barwy mig¢sa (meat color Liu i in., 2024; Kaminski i in.,
gene aminokwasow (aldehyde and changes), 1 kruchos¢ migsa (T 2024; Wang i in., 2023
amino acid metabolism) meat tenderness)
ANKRD6 gen regulacja sygnalizacji komor- zmiany barwy migsa (meat color Liu i in., 2024; Kaminski i in.,
gene kowej (cell signaling regula- variation) 2024; Wang i in., 2023
tion)
CAPNI gen proteoliza biatek migsniowych 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Chaosap i in., 2025
gene (muscle protein proteolysis) derness)
CAPNI10 gen obrot bialek migsniowych 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Liu i in., 2024; Kaminski i in.,
gene (muscle protein turnover) derness), | WHC 2024; Gomes i in., 2025; Wang
iin., 2023
CAST gen inhibitor ~ kalpain  (calpain 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Chen i in., 2025; Ciobanu i in.,
gene inhibition) derness), regulacja dojrzewania 2004; Ropka-Molik i in., 2014;
migsa (postmortem aging), T Djurkin KuSec i in., 2015;
WHC, 1 IMF Wang i in., 2023
CBR4 gen metabolizm lipidow  (lipid | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene metabolism) 2025; Wang i in., 2023
CHLI1 gen adhezja  komorkowa (cell | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene adhesion) 2025; Wang i in., 2023
CLCN3 gen transport jonéw chlorkowych | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene (chloride ion transport) 2025; Wang i in., 2023
COLIA1 gen biosynteza kolagenu typu I 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Li i in., 2022; Li i in., 2023;
gene (type I collagen biosynthesis) derness), | WHC, 1 IMF Cho i in., 2020; Wang i in.,
2023
DGAT2 gen synteza triglicerydow (triacyl- 1 marmurkowato$¢ (1 marbling) ~ Molinero i in.,
gene glycerol biosynthesis) 2025
FABP4 gen transport kwasow thuszczo- 1 IMF Liiin., 2023
gene wych (fatty acid transport)
FARP2 gen organizacja cytoszkieletu | WHC Kaminski i in., 2024; McBryan
gene (cytoskeleton organization) iin., 2010; Yu i in., 2025; Wang
iin., 2023
GALNTIS gen glikozylacja biatek (protein | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene glycosylation) 2025; Wang i in., 2023
GIN1 gen regulacja procesoéw komorko- zmiany barwy migsa (meat color Liu i in., 2024; Kaminski i in.,
gene wych (cellular process regula-  variation) 2024; Wang i in., 2023
tion)
HDLBP gen wigzanie lipoprotein (lipopro- | WHC Kaminski i in., 2024; McBryan
gene tein binding) iin., 2010; Yu i in., 2025; Wang
iin., 2023
HPFI gen regulacja naprawy DNA (DNA | WHC Kaminski i in., 2024; McBryan i in.,

gene

repair regulation)

2010; Yuiin., 2025; Wang i in., 2023
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IGF2 gen regulacja ~ wzrostu migsni 1T masa migsni (T muscle we- Clark i in., 2014; Clark i in.,
gene (muscle growth regulation) ight), 1 udziat migsa chudego w  2015; Fontanesi i in., 2010
tuszy (1 lean meat yield), |
otluszczenie tuszy (| carcass
fatness)
LEPR SNP sygnalizacja leptynowa (leptin 1 IMEF, 1 grubos¢ stoniny (f Wangiin., 2023; Balatsky i in.,
signaling) backfat thickness) 2016; Suarez-Mesa i in., 2024
MACROD?2 gen regulacja epigenetyczna (epi- 1 IMF Gomes 1 in., 2025; Wang i in.,
gene genetic regulation) 2023
MC4R SNP regulacja apetytu i homeostazy 1 ottuszczenie tuszy (1 carcass Zhang i in., 2020; Houston i in.,
energetycznej (appetite and fatness), T tempo wzrostu (T 2004; Piorkowska i in., 2010
energy homeostasis regula- growth rate)
tion)
MTERF4 gen regulacja transkrypcji mito- | WHC Kaminski i in., 2024; McBryan
gene chondrialnej  (mitochondrial iin., 2010; Yu i in., 2025; Wang
transcription regulation) iin., 2023
MYH7B gen organizacja wiokien mig$nio- 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Liuiin., 2024
gene wych (muscle fiber organiza- derness)
tion)
NCO0A2 gen regulacja transkrypcji (trans- | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene cription regulation) 2025; Wang i in., 2023
OXSM gen biosynteza kwasoéw tluszczo- | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene wych (fatty acid biosynthesis) 2025; Wang i in., 2023
PASK gen regulacja metabolizmu gluko- | WHC, cechy jakosci technolo-  Kaminski i in., 2024
gene zy (glucose metabolism regu- giczne migsa (meat technologi-
lation) cal quality traits)
PDE4B gen szlak  sygnalowy  cAMP 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Liuiin., 2024
gene (cAMP signaling pathway) derness)
PIP4K2A gen metabolizm fosfatydyloinozy- 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Kaminski i in., 2024; Gomes i
gene tolu (phosphatidylinositol ~ derness) in., 2025; Wang i in., 2023
metabolism)
PPARGC14 gen regulacja metabolizmu energe- | WHC, 1 IMF Kaminski i in., 2024; McBryan
gene tycznego (energy metabolism iin,, 2010; Yui in., 2025; Wang
regulation) iin., 2023
PPIP5K2 gen regulacja sygnalizacji komor- zmiany barwy migsa (meat color  Liu i in., 2024; Kaminski i in.,
gene kowej (cell signaling regula- variation) 2024; Wang i in., 2023
tion)
PRKAG3 SNP metabolizm glikogenu mie- 1 pH, T WHC, | PSE Kaminski i in., 2024; Milan i
$niowego (muscle glycogen in., 2000; Liu i in., 2019; Mo-
metabolism) linero i in., 2024
PRKAR2A gen regulacja kinazy biatkowej A 1 krucho$¢ migsa (1 meat ten- Gomes i in., 2025; Wang i in.,
gene (protein kinase A regulation) derness), 1 IMF 2023
RYRI SNP homeostaza wapnia (calcium podatno$¢ na PSE (PSE suscep- Scerraiin., 2024
homeostasis) tibility), | pH
SCD gen desaturacja kwasow tluszczo- 1 MUFA w profilu kwaséw Kimiin., 2024
gene wych (fatty acid desaturation)  tluszczowych (1 MUFA in fatty
acid profile)
SLCI1A2 gen transport aminokwasow | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in,,
gene (amino acid transport) 2025; Wang i in., 2023
TBCIDI gen transport  glukozy (glucose | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in.,
gene transport regulation) 2025; Wang i in., 2023
ZAG gen mobilizacja lipidow  (lipid | WHC McBryan i in., 2010; Yu i in,,
gene mobilization) 2025; Wang i in., 2023

1 =zwigksza , | = zmniejsza
1 = increases, | = decreases

Epigenetyka

Waznym elementem prowadzonych badan nad jako$cig mig¢sa wieprzowego staje si¢ rozu-
mienie powigzan pomig¢dzy czynnikami genetycznymi a sama epigenetyka zajmujaca si¢
zmianami ekspresji genow, ktore nie wynikajg ze zmian w sekwencji DNA, ale z modyfikacji
tego, jak geny sa odczytywane przez komoérke (Jain i Epstein, 2024). Epigenetyka obejmuje
mechanizmy regulujace ekspresje genéw bez zmian w sekwencji DNA, dziatajace gldwnie na
poziomie modyfikacji chromatyny, metylacji DNA oraz modyfikacji histonéw. Procesy te
wplywaja na aktywno$¢ gendéw i moga prowadzi¢ do zmian fenotypowych w odpowiedzi na
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czynniki srodowiskowe (Jain 1 Epstein, 2024; Radford, 2018). Epigenetyka wykorzystuje kil-
ka podstawowych mechanizmé6w molekularnych, do ktérych m.in. nalezy metylacja DNA.
Opiera si¢ ona na dodawaniu matych grup chemicznych (metylowych) do zasad DNA, ktore
zwykle hamujg aktywnos$¢ gendw (Jain i Epstein, 2024). Kolejnym znanym mechanizmem sg
modyfikacje histonow, ktére poprzez swoje chemiczne zmiany mogg utatwia¢ dostep do ge-
ndéw poprzez jego aktywacje albo go utrudniaé poprzez wyciszenie. Wyjasnia réwniez, dla-
czego komorki zawierajace takie same DNA zachowujg si¢ inaczej. Okresla takze specyfika-
cje 1 roznicowanie si¢ komoérek w rozwoju embrionalnym, utrzymanie tozsamosci komorko-
wej w dojrzalym organizmie, zmiany we wrazliwosci na sygnaly srodowiskowe (Radford,
2018). Autorzy publikacji naukowych podkreslaja, ze epigenetyczne zmiany charakteryzuja
si¢ dynamicznos$cig oraz czesciowg odwracalnos$cia, co stanowi jedng z kluczowych roznic
w stosunku do trwatych zmian sekwencji DNA. Ponadto komdrki moga modyfikowa¢ znacz-
niki epigenetyczne w odpowiedzi na bodzce srodowiskowe takie jak stres, warunki srodowi-
skowe czy ekspozycja na toksyny (Handel i in., 2010).

W genomie wystepuje liczna grupa niekodujacych elementow regulacyjnych DNA
1 RNA, wsrdd ktorych istotng role pelnia wzmacniacze (enhancery). S3 to niekodujace se-
kwencje DNA zlokalizowane gltéwnie w regionach migdzygenowych oraz intronowych, ktére
uczestnicza w regulacji ekspresji gendw poprzez zwigkszanie aktywnosci transkrypcyjnej
gendw docelowych (Wang 1 in., 2023). Wraz z rozwojem badan genomowych oraz dostgpem
do coraz wiekszych zbiorow danych wykazano, ze liczba wzmacniaczy w genomie jest
znacznie wigksza niz liczba genéw kodujacych biatka.

Wzmacniacz transkrypcji (enhancer) stanowi krétka niekodujaca sekwencj¢ DNA pel-
nigcg funkcje regulatorowa w kontroli ekspresji genow. Elementy te mogg by¢ zlokalizowane
w znacznej odleglosci od promotoréw gendw docelowych, zaréwno w kierunku zgodnym, jak
1 przeciwnym do orientacji transkrypcji, czgsto wystepujac w regionach mi¢dzygenowych lub
intronowych. Regulacja dzialania enhancerow odbywa si¢ poprzez specyficzne dla tkanek
czynniki transkrypcyjne oraz kofaktory, ktére umozliwiaja tworzenie kontaktéw przestrzen-
nych z promotorami genéw docelowych. W efekcie wzmacniacze umozliwiaja precyzyjng
kontrole ekspresji genow w sposob zalezny od typu komorki oraz etapu rozwoju organizmu
(Blayney i in., 2023; Yang i in., 2025). Wzmacniacze istotne dla choroby zazwyczaj wykazuja
aktywnos$¢ specyficzng dla typu komorki, co komplikuje proste przyporzadkowanie SNP (a
takze mutacji de novo) znalezionych w potencjalnych wzmacniaczach (Friedman i in., 2024).
Niekodujace warianty genetyczne moga zmienia¢ normalne procesy rozwojowe poprzez za-
ktocanie funkcji wzmacniaczy. W swojej pracy autorzy (Vashisht i in., 2025) podaja, ze liczba
wariantow zwigzanych z chorobami, wplywajacych na funkcj¢ wzmacniaczy, znacznie prze-
kracza liczbe wplywajacych na geny kodujace biatka. W doniesieniach naukowych mozna
znalez¢ coraz wigcej informacji dotyczacych wzmacniaczy w genomie $wini. Zidentyfikowa-
no kilkanascie wzmacniaczy tkankowo-specyficznych, ktére wystepujg m.in. w sercu, watro-
bie 1 migsniach szkieletowych. Kontroluja one ekspresje genow zwigzanych przede wszyst-
kim ze wzrostem mig$ni, metabolizmem 1 odpornoscig (Bai 1 in., 2023; Wang 1 in., 2024;
Zhao i1in., 2021).

Podsumowanie

Selekcja genomowa stanowi znaczacy postep w hodowli §win, umozliwiajac bardziej precy-
zyjna i szybsza ocen¢ wartosci hodowlanej oraz selekcje zwierzat pod katem cech produkcyj-
nych 1 reprodukcyjnych. Obejmuje ona przede wszystkim poprawe cech takich jak tempo
wzrostu, wydajnos$¢ rzezna, jako$¢ migsa oraz efektywnos$¢ wykorzystania paszy. Rownolegle
rozwo0j technik wysokoprzepustowych, takich jak STARR-seq, ChIP-Seq (markery H3K27ac i
H3K4mel) oraz ATAC-Seq umozliwia identyfikacj¢ enhanceréw i innych elementéw regula-
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cyjnych genomu (Salavati 1 in., 2022; Wu i in., 2022). Integracja danych genomowych i epi-
genomicznych pozwala hodowcom i badaczom na bardziej precyzyjne podejmowanie decyzji
selekcyjnych, ukierunkowanych na poprawe efektywnosci produkcji, jako$ci migsa, dobrosta-
nu zwierzat oraz zréwnowazonego rozwoju produkcji trzody chlewnej (Sharif-Islam i in.,
2024; Li i in., 2024). Zhuang 1 in. (2022) przeprowadzili mapowanie loci cech ilosciowych
(QTL) dla cech jako$ci migsa u $win z populacji krzyzéwkowej, co potwierdzito poligeniczny
charakter ich determinacji genetycznej. Podejscie oparte wylacznie na analizie QTL 1 asocja-
cji SNP nie zawsze pozwalaja na jednoznaczne okreslenie zaleznos$ci przyczynowo skutko-
wych pomiedzy wariantami genetycznymi a cechami fenotypowymi. W tym konteks$cie roz-
woj zasoboéw epigenomicznych, takich jak baza Pig-eRNAdb, stanowi istotne uzupeinienie
analiz genomowych, umozliwiajac identyfikacje ponad 100 000 wzmacniaczy (enhancerow)
genomie §win, z ktorych czes$¢ pokrywa si¢ z wczesniej opisanymi regionom QTL i wykazuje
aktywnos$¢ specyficzng dla tkanek, w tym tkanki mig$niowej (Wang 1 in., 2024). Integracja
danych epigenomicznych z wynikami badan QTL i analiz SNP moze utatwia¢ identyfikacje
wariantow funkcjonalnych, co potencjalnie zwicksza efektywnos¢ selekcji genomowej 1 po-
zwala wyj$¢ poza proste asocjacje marker—cecha. Jednocze$nie nalezy podkresli¢, ze dane
epigenomiczne dla Sus scrofa pozostaja ograniczone i obejmuja gtdéwnie wybrane tkanki, ta-
kie jak tkanka mig$niowa, watroba oraz tkanka tluszczowa. Kompleksowe mapy metylacji
DNA oraz atlasy wzmacniaczy dla kluczowych tkanek o znaczeniu produkcyjnym w szcze-
golnosci tkanki mig$niowej (np. migsien longissimus dorsi), nadal nie s3 w petni dostepne.
Brak epigenomowych profili dla polskich ras zachowawczych, takich jak §winia putawska
oraz ztotnicka biata, ogranicza mozliwo$¢ petnego zrozumienia mechanizméw adaptacyjnych
na poziomie epigenetycznym w warunkach krajowych systeméw hodowli i utrzymania. Doty-
czy to szczegdlnie populacji utrzymywanych w odmiennych warunkach $rodowiskowych
i systemach produkcji w Polsce, mimo dostgpnosci danych fenotypowych i genetycznych
(Antonyk 1 in., 2025). Identyfikowane wzmacniacze i QTL wymagaja walidacji funkcjonalne;j
poprzez edycje gendw (CRISPR/Cas9), ktorej brakuje w badaniach §win — w przeciwienstwie
do modeli mysich — co ogranicza przejscie od korelacji statystycznych do praktycznych mar-
kerow hodowlanych. Wzmacniacze czgsto pokrywaja si¢ z regionami QTL zwigzanymi
z cechami produkcyjnymi, co moze pomoc zidentyfikowac funkcjonalne mutacje regulatoro-
we (Wu 1 in., 2022). Wiele wzmacniaczy dziata w sposob zalezny od typu tkanki przez co
wykazujg unikalng aktywno$¢ 1 powigzania z regulacja ekspresji gendw (Zhang 1 in., 2023).
Ponadto w ubiegtych latach zrealizowano projekty ENCODE, FANTOMS oraz Roadmap
Epigenomics, ktorych celem byla identyfikacja elementow regulacyjnych genomu, w tym
wzmacniaczy, u ludzi i zwierzat (Wang i in., 2024). Integracja wiedzy epigenomicznej z od-
powiednim zarzadzaniem systemem hodowli obejmujacym zywienie, warunki utrzymania
oraz strategie selekcji, w potaczeniu z czynnikami Srodowiskowymi, takimi jak stres, jako$¢
paszy 1 warunki mikroklimatyczne, umozliwia lepsze dostosowanie produkcji do zmieniajg-
cych si¢ wymagan konsumentoéw (Zhuang i in., 2022).
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APPLICATION OF MOLECULAR GENETICS IN THE IMPROVEMENT OF CAR-
CASS AND MEAT QUALITY TRAITS IN PIGS

Anna Antonyk, Thierry Van De Wetering, Arkadiusz Terman
SUMMARY

Pork is one of the most frequently chosen types of meat among consumers. According to re-
cent data, the demand for pork continues to increase, with per capita consumption in Poland
reaching approximately 45 kg per year. Contemporary consumers increasingly prefer high-
quality meat products characterized primarily by their health-promoting properties. The quali-
ty of pork is influenced both by breeding factors and genetic aspects related to the planned
selection of animals and reproductive management aimed at producing offspring with desira-
ble production, health, and utility traits. Environmental factors also play an important role,
including pig production systems, which represent a key determinant of fresh pork quality.
These encompass housing systems as well as feeding strategies that affect the technological,
sensory, and nutritional properties of meat. Pig production systems, including intensive and
extensive systems, differ significantly in their impact on meat quality. Intensive production
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ensures high efficiency but may be associated with increased stress levels in animals and a
deterioration of certain meat quality traits. In contrast, extensive systems and the use of local
breeds often result in meat with higher intramuscular fat (IMF) content, higher pH values, and
improved sensory characteristics. Access to outdoor areas, increased space allowance, and
more natural environmental conditions affect animal activity, which in turn influences muscle
structure and meat quality. At the same time, it is emphasized that these effects are complex
and depend on the interaction of multiple genetic and environmental factors. Studies also in-
dicate that local pig breeds, despite lower production efficiency, may provide raw material of
high technological and sensory quality. Through the application of rigorous selection and ap-
propriate mating strategies, pork production has increased significantly. Genetic research
makes a substantial contribution to improving pork quality, particularly its chemical composi-
tion. The identification of candidate genes with potential as genetic markers, together with the
analysis of environmental influences, has expanded knowledge on muscle growth and devel-
opment, supporting breeders in meeting current consumer demands for high-quality pork.
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