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Abstrakt 

 

Wieprzowina jest częstym wyborem konsumentów w asortymencie mięsnym. Według najnow-

szych doniesień, popyt na mięso wieprzowe wciąż wzrasta, a w Polsce jego spożycie osiąga 

nawet 45 kg/os. rocznie. Obecnie konsumenci preferują produkty mięsne wysokiej jakości, 

które charakteryzują się przede wszystkim tzw. prozdrowotnością. Na jakość wieprzowiny 

wpływa nie tylko prowadzona praca hodowlana, lecz także założenia genetyczne związane 

z  planowym doborem zwierząt i zarządzaniem ich rozrodem, ukierunkowane na uzyskanie 

potomstwa o pożądanych cechach produkcyjnych, zdrowotnych i użytkowych, a także czynniki 

środowiskowe. Należą do nich metody produkcji trzody chlewnej, które stanowią jeden z klu-

czowych czynników determinujących jakość świeżego mięsa wieprzowego. Obejmują one za-

równo systemy utrzymania zwierząt, jak i strategie żywieniowe, które wpływają na właściwo-

ści technologiczne, sensoryczne oraz wartość odżywczą mięsa. Systemy utrzymania świń, 

w  tym intensywne i ekstensywne, różnią się istotnie pod względem wpływu na jakość mięsa. 

Produkcja intensywna zapewnia wysoką wydajność, jednak może wiązać się z większym ryzy-

kiem stresu i pogorszenia jakości mięsa. Z kolei systemy ekstensywne oraz wykorzystanie ras 

lokalnych często prowadzą do uzyskania mięsa o wyższej zawartości tłuszczu śródmięśniowe-

go (IMF), wyższym pH oraz lepszych cechach sensorycznych. Dostęp do wybiegów, większa 

przestrzeń bytowa oraz naturalne warunki środowiskowe wpływają na aktywność zwierząt, co 

przekłada się na strukturę mięśni i jakość mięsa. Jednocześnie podkreśla się, że efekty te nie 

są jednoznaczne i zależą od wielu czynników środowiskowych i genetycznych. Badania wska-

zują również, że lokalne rasy świń, mimo niższej wydajności produkcyjnej, mogą dostarczać 

surowca o wysokiej jakości technologicznej i sensorycznej. Poprzez zastosowanie rygory-

stycznej selekcji i odpowiedniego kojarzenia osobników produkcja wieprzowiny znacznie 

wzrosła. Badania genetyczne znacząco przyczyniają się do doskonalenia jakości mięsa wie-

przowego, a w szczególności składu chemicznego. Wykrywanie genów, które mogą stać się 

markerami genetycznymi oraz znajomość wpływu czynników zewnętrznych poszerzają wiedzę 

na temat wzrostu i rozwoju mięśni. Stanowi to wsparcie dla hodowców w zaspokajaniu aktu-

alnych potrzeb konsumentów na produkcję wysokiej jakości mięsa wieprzowego.  
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Wstęp 
 

Mięso wieprzowe stanowi jedno z podstawowych źródeł białka zwierzęcego w diecie czło-

wieka, charakteryzując się wysoką wartością biologiczną oraz korzystnym profilem amino-

kwasowym. Zawartość białka w świeżym mięsie wieprzowym wynosi przeciętnie 25–27 

g/100 g produktu, co potwierdzają dane żywieniowe USDA (USDA, 2023). W aspekcie mine-

ralnym mięso wieprzowe dostarcza istotnych ilości makro- i mikroelementów. Zawartość po-

tasu wynosi około 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 wartości te zależą od rodzaju elementu tuszy oraz 

stopnia otłuszczenia (USDA, 2023; Lawrie i Ledward, 2006). 

Mięso wieprzowe jest również istotnym źródłem tiaminy (witamina B1), której zawar-

tość wynosi około 0,5–0,7 mg/100 g, co czyni je jednym z najbogatszych źródeł tej witaminy 

wśród mięs czerwonych (Toldrá, 2022). Tiamina pełni kluczową rolę w metabolizmie węglo-

wodanów oraz funkcjonowaniu układu nerwowego. Zawartość cholesterolu w mięsie wie-

przowym wynosi średnio 60–90 mg/100 g, w zależności od części tuszy i zawartości tłuszczu 

śródmięśniowego (Wood i in, 2008; USDA, 2023). Współczesne badania wskazują, że umiar-

kowane spożycie chudego mięsa wieprzowego nie wiąże się jednoznacznie z negatywnym 

wpływem na profil lipidowy u zdrowych osób (Wyness, 2016). Mięso wieprzowe dostarcza 

także żelaza hemowego, cynku oraz selenu, które charakteryzują się wysoką biodostępnością 

w porównaniu z produktami roślinnymi (FAO, 2022). Składniki te odgrywają istotną rolę 

w  procesach odpornościowych oraz funkcjonowaniu enzymów antyoksydacyjnych.  

Ze względu na cechy użytkowe istotne z punktu widzenia hodowli, takie jak wysoka 

plenność oraz duża wydajność mięsa uzyskiwana z jednego osobnika, mięso wieprzowe sta-

nowi istotny składnik światowego zaopatrzenia w mięso (Vicente i Pereira, 2024). Globalna 

produkcja trzody chlewnej stanowi istotny element światowego łańcucha dostaw mięsa, 

obejmującego hodowlę, tuczenie, ubój oraz przetwórstwo. Wieprzowina stanowi około 33% 

całkowitego spożycia mięsa na świecie, przy czym jej konsumpcja wykazuje zróżnicowanie 

regionalne. W ostatnich latach obserwuje się wzrost zainteresowania konsumentów jakością 

mięsa, co wiąże się z poprawą standardu życia oraz rosnącą świadomością prozdrowotną. 

W procesie wyboru wieprzowiny kluczowe znaczenie mają cechy sensoryczne, takie 

jak wygląd, smak i zapach, które determinują decyzje zakupowe konsumentów. Poprawa ja-

kości mięsa wieprzowego może wpływać na wzrost jego atrakcyjności rynkowej oraz pozio-

mu spożycia. W konsekwencji stanowi to istotny czynnik determinujący kierunki doskonale-

nia produkcji trzody chlewnej ukierunkowane na uzyskanie surowca o wysokiej jakości (Le-

bret i Čandek-Potokar, 2022). 

Od wielu lat naukowcy zmagają się z identyfikacją loci cech ilościowych (ang. QTL – 

quantitative trait loci) i markerów genetycznych, wykorzystując badania asocjacji całego ge-

nomu (GWAS). Zmagania te umożliwiły rozróżnienie genetycznych podstaw takich cech jak 

pH i kolor mięsa. Szeroko stosowane badania asocjacji całego genomu umożliwiają wykry-

wanie powiązań genotypów z fenotypami poprzez testowanie różnic w częstości alleli poli-

morfizmów pojedynczego nukleotydu (SNP) występującymi pomiędzy badanymi osobnika-

mi. Badania genetyczne odgrywają istotną rolę w doskonaleniu jakości mięsa wieprzowego, 

szczególnie w zakresie jego składu chemicznego. Identyfikacja genów kandydackich oraz 

markerów genetycznych, a także analiza wpływu czynników środowiskowych, pozwala na 

lepsze poznanie mechanizmów regulujących wzrost i rozwój tkanki mięśniowej. Uzyskana 

wiedza stanowi istotne wsparcie dla hodowców w dostosowywaniu produkcji do zmieniają-

cych się wymagań konsumentów w skali globalnej (Zhuang i in., 2022). 

Wyniki aktualnych badań wskazują również na zróżnicowaną odpowiedź organizmu 

na źródło białka w diecie. Spożycie białek roślinnych, takich jak soja czy pszenica, może wią-

zać się ze słabszą stymulacją syntezy białek mięśniowych w porównaniu z białkami pocho-
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dzenia zwierzęcego. W tym kontekście wieprzowina jako źródło pełnowartościowego białka 

o  wysokiej biodostępności stanowi nadal istotny element diety człowieka (Vissamsetti i in., 

2023). 

 

Cechy jakości mięsa 
 

Do wskaźników jakości wieprzowiny należą barwa, kruchość, wartość pH, wyciek naturalny 

(drip loss), smak, marmurkowatość, a także soczystość. Do niezbędnych składników odżyw-

czych i smakowych mięsa zaliczamy aminokwasy. Preferencje konsumentów dotyczące wie-

przowiny wynikają przede wszystkim z cech sensorycznych mięsa, takich jak kruchość, so-

czystość i smak, które są pośrednio związane z jego składem chemicznym, w tym zawartością 

tłuszczu śródmięśniowego (IMF) oraz charakterystyką włókien mięśniowych. Mięso o wyż-

szej zawartości IMF oraz korzystniejszej strukturze włókien mięśniowych jest zazwyczaj 

oceniane jako bardziej akceptowalne sensorycznie. Jednocześnie zwiększona gęstość włókien 

mięśniowych może być związana z obniżeniem barwy mięsa (mniejszym zaczerwienieniem) 

oraz jego twardości (Chen i in., 2024). Jedną z istotnych cech produkcyjnych świń jest po-

ziom otłuszczenia tuszy, który pozostaje w ścisłym związku z jakością mięsa oraz użytkowo-

ścią tuczną. W literaturze wykazano, że zawartość mięsa chudego jest ujemnie skorelowana 

z  cechami otłuszczenia, co oznacza, że wraz ze wzrostem umięśnienia obserwuje się spadek 

udziału tłuszczu w tuszy (Ropka-Molik i in., 2020). Zbyt niska zawartość IMF może prowa-

dzić do pogorszenia cech technologicznych i konsumenckiej akceptacji mięsa, natomiast jej 

odpowiedni poziom jest uznawany za korzystny z punktu widzenia jakości produktu końco-

wego (Hussain i Khan, 2017).  

Współczesne programy hodowlane świń są w dużym stopniu ukierunkowane na 

zwiększenie mięsności tusz, co może prowadzić do zmian w strukturze populacji genetycznej, 

w tym do wzrostu udziału określonych linii hodowlanych oraz ograniczenia zmienności gene-

tycznej w obrębie wybranych cech produkcyjnych. Zjawiska te są konsekwencją długotrwałej 

selekcji fenotypowej i genetycznej, jednak ich zakres oraz wpływ na różnorodność genetycz-

ną zależą od stosowanego programu hodowlanego i jego założeń (Ropka-Molik i in., 2020).  

Barwa mięsa jest jedną z podstawowych cech jakościowych ocenianych przez konsu-

mentów i stanowi istotny czynnik wpływający na akceptację oraz ocenę świeżego mięsa wie-

przowego. Zmienność barwy mięsa wynika głównie z procesów biochemicznych zachodzą-

cych po uboju, w tym tempa spadku pH, stopnia utlenienia mioglobiny oraz warunków prze-

chowywania. W związku z tym podejmowane są działania ukierunkowane na stabilizację 

barwy oraz ograniczenie występowania niepożądanych zmian powierzchniowych, takich jak 

odbarwienia, które mogą obniżać atrakcyjność handlową mięsa wieprzowego (Nery da Silva 

i  in., 2021; Gagaoua i in., 2023a). 

Ocena barwy mięsa w badaniach naukowych oraz praktyce technologicznej najczę-

ściej prowadzona jest w systemie CIE L*a*b*, który umożliwia obiektywny opis barwy 

w  przestrzeni trójwymiarowej. System ten obejmuje trzy parametry: L*, a* oraz b*, z których 

każdy opisuje inny aspekt percepcji barwy mięsa. 

Parametr L* (jasność) określa stopień jasności mięsa i jest silnie powiązany z jego 

właściwościami fizykochemicznymi, w tym końcowym pH oraz zdolnością utrzymywania 

wody. Wyższe wartości L* wskazują na mięso jaśniejsze, natomiast niższe na ciemniejsze. 

Parametr ten jest często wykorzystywany jako wskaźnik odchyleń jakościowych mięsa wie-

przowego (np. PSE lub DFD) (Gagaoua i in., 2023b). 

Parametr a* opisuje udział składowej czerwono-zielonej, przy czym wyższe wartości 

a* odpowiadają bardziej intensywnej czerwieni mięsa. Wartość ta jest ściśle związana z za-

wartością mioglobiny oraz jej stanem chemicznym, w tym proporcją oksy- i metmioglobiny, 

które determinują ostateczną barwę mięsa (Gagaoua i in., 2023b; Poveda-Arteaga i in., 2023). 
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Parametr b* odnosi się do składowej żółto-niebieskiej i może być modyfikowany 

przez skład lipidowy mięsa, procesy oksydacyjne oraz warunki przechowywania i obróbki 

technologicznej. Wzrost wartości b* wskazuje na przesunięcie barwy w kierunku żółci, co 

może być związane z postępującą oksydacją lipidów i białek mięśniowych (Gagaoua i in., 

2023a, b). W związku z tym system L*a*b* stanowi jedno z podstawowych narzędzi obiek-

tywnej oceny barwy mięsa, umożliwiając jej powiązanie z procesami biochemicznymi zacho-

dzącymi w tkance mięśniowej po uboju. 

Jedną z istotnych cech jakości mięsa jest jego wodochłonność, określana jako zdol-

ność do zatrzymywania wody (WHC, water-holding capacity). W przypadku mięsa wieprzo-

wego parametr ten odnosi się do zdolności tkanki mięśniowej do utrzymywania wody w wa-

runkach oddziaływania czynników technologicznych, takich jak cięcie, mielenie czy obróbka 

termiczna. WHC stanowi jeden z kluczowych wskaźników jakości mięsa, ponieważ wpływa 

na jego wygląd, soczystość, teksturę oraz wydajność technologiczną przetwarzania mięsa, 

rozumianą jako ilość produktu końcowego uzyskanego z określonej masy surowca (Kim i in., 

1995; de Sousa Reis i in., 2023). Wysoka wartość WHC jest pożądana, gdyż ogranicza straty 

masy związane z wyciekiem wody oraz poprawia soczystość i akceptację sensoryczną mięsa 

(Kim i in., 1995). Do czynników wpływających na wodochłonność zaliczamy kwasowość. 

Wyższe pH po uboju jest dodatnio skorelowane z wodochłonnością, co oznacza, że mięso 

o  wyższym pH zawiera więcej wody (Xiao-ling i in., 2009). Niskie pH może powodować 

denaturację białek, w konsekwencji zmniejszając wodochłonność (Joo, 2018). W trakcie pro-

cesu dojrzewania mięsa jego wodochłonność zwykle spada bezpośrednio po uboju, ale może 

wzrosnąć wraz ze dojrzewaniem mięsa w wyniku rozkładu białek cytoszkieletu, co pozwala 

na ponowne wchłanianie wody do włókien mięśniowych (Kristensen i in., 2001). Struktura 

mięśni, a za tym idąca degradacja białek cytoszkieletu w miarę upływu czasu po uboju po-

prawia wodochłonność mięsa, ponieważ połączenia utrzymujące wodę poza włóknami mię-

śniowymi ulegają rozpadowi, co sprzyja ponownemu wchłanianiu (Kristensen i in., 2001). 

Obniżona wodochłonność mięsa wiąże się z występowaniem mięsa typu PSE (pale, soft, exu-

dative), które charakteryzuje się niskim pH, jasną barwą oraz zwiększonym wyciekiem, co 

skutkuje pogorszeniem jego jakości technologicznej i sensorycznej. W odniesieniu do zależ-

ności między parametrami jakości mięsa, wykazano, że w obrębie pojedynczej tuszy wie-

przowej wodochłonność (WHC) może nie wykazywać istotnych zmian wraz z barwą mięsa. 

Jednak w porównaniach między różnymi tuszami obserwuje się tendencję do ujemnej korela-

cji pomiędzy WHC a jasnością mięsa (wartość L*), gdzie jaśniejsze mięso charakteryzuje się 

niższą zdolnością utrzymywania wody (Xiao-ling i in., 2009). 

Istotnym determinantem jakości mięsa wieprzowego jest zawartość tłuszczu śródmię-

śniowego (IMF, intramuscular fat), który wpływa na cechy sensoryczne, takie jak kruchość, 

soczystość, smakowitość oraz ogólna akceptacja konsumencka. IMF oddziałuje również na 

właściwości technologiczne mięsa, w tym zdolność utrzymywania wody oraz strukturę tkanki 

mięśniowej (Lebret i Čandek-Potokar, 2022; Listrat i in., 2020). Z punktu widzenia jakości 

sensorycznej mięsa wieprzowego za zakres optymalny IMF najczęściej uznaje się 2,5–3,5%, 

przy czym wartości poniżej 2% mogą prowadzić do pogorszenia kruchości i suchości mięsa, 

natomiast poziomy powyżej 4% mogą być postrzegane negatywnie przez część konsumentów 

ze względu na nadmierną tłustość produktu (Fernandez i in., 2021; FAO, 2022). Poziom IMF 

wykazuje istotne zróżnicowanie pomiędzy rasami i typami użytkowymi świń. W nowocze-

snych liniach hodowlanych typu mięsnego, takich jak rasy pietrain czy duroc × linie terminal-

ne, zawartość IMF zazwyczaj mieści się w zakresie 1,0–2,5%, co wynika z intensywnej se-

lekcji ukierunkowanej na wysoką mięsność tuszy (Wood i in., 2008). Rasy takie jak landrace 

i  large white charakteryzują się umiarkowanym poziomem IMF (około 1,5–3,0%), przy jed-

noczesnej wysokiej wydajności rzeźnej. Z kolei rasy lokalne i tradycyjne, np. rasy czyste lub 

autochtoniczne populacje europejskie, mogą wykazywać znacznie wyższy poziom IMF, się-
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gający 3–7%, a nawet powyżej 8%, co wiąże się z lepszymi cechami sensorycznymi mięsa, 

ale niższą efektywnością produkcyjną (Čandek-Potokar i in., 2022; Pugliese i Sirtori, 2021). 

Wykazano, że IMF jest cechą o złożonej determinacji genetycznej, silnie powiązaną z meta-

bolizmem lipidów oraz genami regulującymi adipogenezę. Jednocześnie korelacje genetyczne 

pomiędzy cechami otłuszczenia a składem kwasów tłuszczowych wskazują, że selekcja ukie-

runkowana wyłącznie na zwiększenie mięsności może prowadzić do obniżenia IMF i pogor-

szenia jakości sensorycznej mięsa (Zhang i in., 2021; Listrat i in., 2020). Dlatego też IMF 

stanowi jeden z kluczowych parametrów uwzględnianych w nowoczesnych programach ho-

dowlanych, które coraz częściej dążą do kompromisu pomiędzy wydajnością produkcyjną 

a  jakością sensoryczną mięsa wieprzowego. 
 

Tabela 1. Zależność między typem/rasą świń, a zawartością tłuszczu śródmięśniowego (IMF) oraz cechami jakości mięsa 

Table 1. Relationship between pig type/breed, intramuscular fat (IMF) content and meat quality traits 

 

Typ/rasa świń  

Pig type/breed 

Przykłady  

Examples 

Zawartość IMF 

(%)  

IMF content (%) 

Charakterystyka jakości 

mięsa  

Meat quality characteristics 

Piśmiennictwo 

 References 

Linie mięsne – 

intensywna  

selekcja 

Meat lines –  

intensive selection 

pietrain,  

linie terminalne*  

Pietrain, terminal lines* 

1,0–2,0 wysoka mięsność, niższa 

kruchość i soczystość, ryzyko 

występowania mięsa suchego 

high lean meat content, lower 

tenderness and juiciness, risk 

of dry meat 

Wood i in., 2008; Lebret 

i Čandek-Potokar, 2022 

Rasy komercyjne – 

średnia mięsność 

Commercial breeds 

– moderate lean 

meat content 

landrace, large white 1,5–3,0 zrównoważona jakość tech-

nologiczna i sensoryczna 

balanced technological and 

sensory quality 

Fernandez i in., 2021 

Rasy typu duroc 

Duroc-type breeds 

Duroc 2,5–4,0 wyższa marmurkowatość, 

lepsza kruchość i smakowi-

tość 

higher marbling, improved 

tenderness and palatability 

Listrat i in., 2020; Wood 

i in., 2008 

Rasy lokalne i 

tradycyjne 

Local and tradi-

tional breeds 

mangalica, iberian, rasy 

autochtoniczne** Man-

galica, Iberian, autoch-

thonous breeds** 

3,0–7,0 (>8,0) wysoka jakość sensoryczna, 

intensywna marmurkowatość, 

niższe tempo wzrostu i wy-

dajność tuczna 

high sensory quality, inten-

sive marbling, lower growth 

and fattening performance 

Čandek-Potokar i in., 

2022; Pugliese i Sirtori, 

2021 

* Linie terminalne – linie hodowlane wykorzystywane głównie do produkcji tuczników o wysokiej mięsności. 

 * Terminal lines – breeding lines used mainly for the production of high-lean fattening pigs. 

** Rasy autochtoniczne – lokalne, rodzime rasy świń objęte programami ochrony zasobów genetycznych. 

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

 

Współczesne programy hodowlane trzody chlewnej opierają się na intensywnym wy-

korzystaniu krzyżowania towarowego, którego celem jest uzyskanie tuczników o wysokiej 

mięsności, szybkim tempie wzrostu oraz korzystnych parametrach jakości mięsa. W syste-

mach tych szczególną rolę pełnią linie terminalne, określane jako komponent ojcowski, wyko-

rzystywane do poprawy cech tucznych i rzeźnych potomstwa (Lujka i in., 2021). 

W polskich programach hodowlanych funkcję komponentu matecznego pełnią głów-

nie wielka biała polska oraz polska biała zwisłoucha, natomiast jako rasy terminalne najczę-

ściej wykorzystuje się pietrain i duroc. Rasy te odznaczają się wysoką wartością użytkową 

rzeźną oraz dobrą efektywnością wykorzystania paszy (Radko i in., 2023). Badania przepro-

wadzone przez Lujkę i in. (2021) wykazały, że zastosowanie knurów ras duroc i pietrain 

istotnie wpływało na masę ciała prosiąt oraz tempo ich wzrostu już we wczesnym okresie 

odchowu. Autorzy podkreślili, że komponent ojcowski może w znaczący sposób determino-

wać efektywność produkcyjną potomstwa. W badaniach dotyczących jakości tusz tuczników 

wykazano, że mieszańce po knurach pietrain osiągały najwyższą mięsność tuszy, natomiast 
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wykorzystanie rasy duroc poprawiało cechy jakości mięsa, zwłaszcza zawartość tłuszczu 

śródmięśniowego i parametry sensoryczne (Polovinski-Horvatović i in., 2023). 

Coraz większe znaczenie we współczesnej hodowli świń przypisuje się również selek-

cji genomicznej i analizie markerów genetycznych. Badania Babicza i in. (2022) wskazują, że 

polimorfizm genu hormonu wzrostu (GH/HaeII) może wpływać na stopień umięśnienia oraz 

cechy jakości mięsa u mieszańców z udziałem ras świń: wielkiej białej polskiej, polskiej bia-

łej zwisłouchej, duroc i pietrain. 

Zachowanie zmienności genetycznej ras rodzimych stanowi istotny element współcze-

snych programów ochrony zasobów genetycznych zwierząt gospodarskich. Badania Radko 

i  in. (2023) wykazały wyraźną odrębność genetyczną rasy puławskiej względem ras komer-

cyjnych, co może wskazywać na jej znaczenie w utrzymaniu cennych cech adaptacyjnych. 

Współczesne kierunki doskonalenia linii terminalnych obejmują nie tylko poprawę mięsności 

i tempa wzrostu, lecz również zwiększenie odporności zwierząt, ograniczenie podatności na 

stres oraz poprawę jakości technologicznej mięsa. Szczególne znaczenie przypisuje się elimi-

nacji genu RYR1 odpowiedzialnego za występowanie wad mięsa typu PSE, zwłaszcza w po-

pulacjach rasy pietrain (Djurkin Kušec i in., 2021). 

 

Czynniki wpływające na jakość mięsa świń 
 

Początkowo selekcja świń opierała się głównie na ocenie fenotypu, obejmującej analizę cech 

pokrojowych oraz użytkowych poszczególnych osobników. Na podstawie tych obserwacji 

dokonywano wyboru zwierząt o pożądanych cechach produkcyjnych i rozpłodowych, co 

prowadziło do stopniowego zwiększania częstości korzystnych alleli w populacji. Metoda ta 

charakteryzowała się jednak ograniczoną efektywnością, wynikającą przede wszystkim z ni-

skiej dokładności oceny wartości hodowlanej młodych zwierząt oraz istotnego wpływu czyn-

ników środowiskowych na ekspresję cech ilościowych (Dekkers, 2012; Goddard i Hayes, 

2009). Wraz z rozwojem genetyki molekularnej selekcja fenotypowa została uzupełniona, 

a  następnie w dużej mierze zastąpiona przez selekcję genomową, opartą na informacjach 

o  markerach DNA rozmieszczonych w całym genomie. Umożliwiło to wyznaczanie geno-

mowej wartości hodowlanej (GEBV – genomic estimated breeding value) z wykorzystaniem 

modeli statystycznych, takich jak BLUP (best linear unbiased prediction) i jego rozszerzenia 

genomiczne. Wprowadzenie selekcji genomowej istotnie zwiększyło dokładność oceny war-

tości hodowlanej, szczególnie u osobników w młodym wieku oraz przyczyniło się do przy-

spieszenia postępu genetycznego w populacjach świń (Meuwissen i in., 2001; Knol i in., 

2016). 

Współczesne programy hodowlane trzody chlewnej wykorzystują metody oparte na 

danych genomowych, w tym modele wielocechowe oraz analizy wielopopulacyjne, co po-

zwala na zwiększenie dokładności predykcji wartości hodowlanej oraz efektywniejsze zarzą-

dzanie zmiennością genetyczną w stadach hodowlanych (Wang i in., 2024; Yin i in., 2024). 

Zastosowanie selekcji genomowej umożliwia również bardziej precyzyjną kontrolę poziomu 

inbredu oraz optymalizację doboru osobników rodzicielskich w liniach komercyjnych (Su 

i  in., 2025). Szczególne znaczenie selekcja genomowa odgrywa w doskonaleniu linii termi-

nalnych świń, w których główny nacisk kładzie się na poprawę cech tucznych, mięsności oraz 

parametrów jakości tuszy, przy jednoczesnym zachowaniu wysokiej efektywności produkcyj-

nej (Sharif-Islam i in., 2024). W ostatnich latach o wiele bardziej zwiększył się dobrostan 

zwierząt, które w rezultacie ma pozytywny wpływ na jakość produktu, bezpieczeństwo żyw-

ności i zdrowie konsumentów (Casal i in., 2019). Coraz więcej danych pokazuje, że składniki 

odżywcze i składniki bioaktywne w diecie wpływają na metabolizm energetyczny mięśni, 

brązowienie białej tkanki tłuszczowej i dystrybucję tłuszczu oraz skład typu włókien mię-

śniowych u ludzi i gryzoni. Niedawno niektóre badania wykazały, że modulacja metabolizmu 
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energetycznego mięśni i akumulacji lipidów poprzez podejście żywieniowe może skutecznie 

poprawić jakość mięsa (Yan i in., 2023). Dzięki połączeniu systemu identyfikacji radiowej 

(RFID) ze stacjami żywienia elektronicznego (EFS) hodowcy są w stanie monitorować za-

chowania żywieniowe poszczególnych tuczników, które można mierzyć na przykład w zakre-

sie dziennego pobrania paszy (kg), czy dziennego czasu trwania karmienia (s). System ten 

pomaga tworzyć zmienne odzwierciedlające dobowe wzorce zachowania żywieniowego 

zwierząt, w tym proporcję spożycia uzyskanego w nocy oraz rytm dobowy (Bus i in., 2024). 

Do najważniejszych cech ekonomicznych świń zalicza się rozwój masy mięśni szkieletowych, 

który w istotny sposób determinuje wydajność rzeźną oraz ilość uzyskiwanego mięsa wie-

przowego z tuszy. Intensywność wzrostu i rozwoju tkanki mięśniowej stanowi jeden z klu-

czowych czynników warunkujących efektywność produkcji żywca wieprzowego, a tym sa-

mym wpływa na wielkość podaży mięsa wieprzowego na rynku. W literaturze podkreśla się, 

że cechy związane z umięśnieniem są silnie uwarunkowane genetycznie i stanowią podsta-

wowy cel selekcji w kierunku poprawy wartości użytkowej świń rzeźnych (Mohammadabadi 

i in., 2021). 

Wraz z rozwojem genetyki i dostępnością technik biologii molekularnej selekcja zwie-

rząt gospodarskich została rozszerzona z podejścia opartego wyłącznie na ocenie fenotypowej 

na selekcję uwzględniającą informacje genotypowe. Selekcja fenotypowa opierała się na oce-

nie cech użytkowych, takich jak umięśnienie, tempo wzrostu oraz wydajność rzeźna. Obecnie 

stosowane podejście obejmuje analizę markerów DNA oraz wariantów genetycznych związa-

nych z cechami produkcyjnymi, co umożliwia dokładniejszą ocenę potencjału hodowlanego 

zwierząt. Integracja danych fenotypowych i genotypowych stanowi podstawę współczesnych 

metod oceny wartości hodowlanej i selekcji zwierząt (Rexroad i in., 2019).  

W identyfikacji genetycznych uwarunkowań cech jakości mięsa istotną rolę odgrywają 

geny kandydujące, które są bezpośrednio lub pośrednio związane z fenotypową ekspresją 

cech produkcyjnych. W podejściu bezpośrednim analizuje się geny o znanej funkcji biolo-

gicznej, wynikającej z ich udziału w procesach fizjologicznych i biochemicznych, takich jak 

rozwój tkanki mięśniowej czy metabolizm lipidów. 

Z kolei podejście pośrednie opiera się na identyfikacji pozycyjnych genów kandydują-

cych, zlokalizowanych w obrębie loci cech ilościowych (QTL). W tym przypadku wykorzy-

stuje się mapowanie genetyczne w celu wyznaczenia regionów genomu powiązanych z okre-

ślonymi cechami, a następnie identyfikuje się potencjalne geny odpowiedzialne za ich zmien-

ność (Wang i in., 2013). Rozwój wysokoprzepustowych metod analizy genomu, takich jak 

sekwencjonowanie nowej generacji (NGS) oraz badania asocjacyjne całego genomu 

(GWAS), umożliwia bardziej efektywną identyfikację zmienności genetycznej leżącej u pod-

staw cech fenotypowych (Ropka-Molik i in., 2020). 

Polimorfizmy pojedynczych nukleotydów (SNP) stanowią jedne z najczęściej wyko-

rzystywanych markerów molekularnych w analizach asocjacyjnych całego genomu oraz 

w badaniach genów kandydujących. Wynika to z ich wysokiej liczebności w genomie oraz 

stosunkowo łatwego i wysokoprzepustowego genotypowania. W badaniach tych wykorzystu-

je się analizy asocjacyjne genotyp–fenotyp, których celem jest estymacja efektów wariantów 

allelicznych oraz identyfikacja zależności pomiędzy określonymi polimorfizmami SNP a ce-

chami użytkowymi, takimi jak wydajność rzeźna, tempo wzrostu czy jakość mięsa. Integracja 

podejścia opartego na genach kandydujących z technikami genotypowania wysokoprzepu-

stowego umożliwia identyfikację wariantów genetycznych istotnie związanych z cechami 

produkcyjnymi. Zastosowanie tych metod przyczynia się do zwiększenia dokładności selekcji 

oraz przyspieszenia postępu genetycznego w hodowli zwierząt gospodarskich (Karisa i in., 

2013; Antonyk i in., 2025).  
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Markery genetyczne 
 

Przez wiele lat jednym z najistotniejszych markerów genetycznych w hodowli świń był rece-

sywny allel genu RYR1, związany z wrażliwością na stres. Osobniki posiadające ten allel wy-

kazują zaburzoną odpowiedź fizjologiczną na czynniki stresowe, obejmującą m.in. zmiany 

w regulacji hormonalnej oraz reakcjach immunologicznych, takich jak aktywność komórek 

NK i produkcja cytokin (Fujii i in., 1991; Ciepielewski i in., 2016). 

Istotne znaczenie w doskonaleniu cech użytkowych świń ma również polimorfizm ge-

nu IGF2, zlokalizowany w intronie 3, który jest silnie związany z rozwojem tkanki mięśnio-

wej. Wykorzystywany jest on w programach hodowlanych jako marker selekcyjny cech tuszy, 

takich jak udział mięsa chudego oraz tempo wzrostu masy mięśniowej (Burgos i in., 2012; 

Wang i in., 2023). Inne ważne dla hodowli świń polimorfizmy genetyczne zlokalizowano 

w genach CAST, PRKAG3, LEPR, MC4R oraz IGF2. Wskazane geny wykazują udokumen-

towany wpływ na cechy związane z zawartością i dystrybucją tłuszczu w tuszy wieprzowej 

oraz jakości mięsa wieprzowego (Rohrer i in., 2012; López-Buesa i in., 2014). Ekspresja ge-

nów takich jak CAST, COL1A1, ADIPOQ odpowiada za cechy jakościowe, jak utrata wody, 

zawartość tłuszczu czy tekstura, a różnice między liniami genetycznymi wpływają na te pa-

rametry (Gomes i in., 2025). 

Cechy jakości mięsa u świń są determinowane przez złożone interakcje wielu loci 

obejmujących metabolizm lipidów, przemiany energetyczne mięśni oraz procesy proteoli-

tyczne zachodzące w okresie poubojowym. Wyniki niniejszej pracy potwierdzają poligenicz-

ny charakter tych cech oraz dominujący udział sygnałów asocjacyjnych identyfikowanych 

w badaniach GWAS. 

W zakresie metabolizmu lipidów kluczową rolę odgrywa SCD kodujący enzym katali-

zujący przekształcanie kwasów tłuszczowych nasyconych w jednonienasycone (MUFA). 

Zgodnie z wynikami Kim i in. (2024) zmienność tego genu wpływa na profil kwasów tłusz-

czowych mięsa poprzez modulację udziału jednonienasyconych kwasów tłuszczowych, co 

przekłada się na właściwości jakościowe lipidów mięśniowych. 

Cechy związane z zawartością tłuszczu śródmięśniowego (IMF) oraz otłuszczeniem 

tuszy są regulowane przez regiony genomowe powiązane z adipogenezą i metabolizmem 

energetycznym. Wyniki GWAS (Wang i in., 2023; Gomes i in., 2025) wskazują, że zmienność 

tych regionów może istotnie wpływać na akumulację lipidów w tkance mięśniowej, jednak 

obserwowane efekty mają charakter asocjacyjny. 

Kruchość mięsa pozostaje cechą silnie zależną od aktywności układu proteolityczne-

go. Gen CAST pełni funkcję kluczowego inhibitora kalpain, regulując tempo degradacji białek 

miofibrylarnych w okresie dojrzewania mięsa (Ciobanu i in., 2004). Wpływa to bezpośrednio 

na końcową kruchość produktu. 

Cechy poubojowe związane z wartością pH mięsa są determinowane przez geny 

uczestniczące w metabolizmie glikogenu oraz regulacji energetycznej mięśni. W szczególno-

ści regiony obejmujące PRKAG3 zostały powiązane ze zmianami tempa spadku pH oraz po-

datnością mięsa na defekty jakościowe (Milan i in., 2000; Verardo i in., 2017). 

Barwa mięsa stanowi cechę złożoną, determinowaną przez interakcje wielu procesów 

metabolicznych i strukturalnych. Analizy GWAS wskazują na udział regionów genomowych 

związanych z metabolizmem mięśniowym oraz odpowiedzią na stres oksydacyjny (Liu i in., 

2024; Wang i in., 2023). Jednak brak jednoznacznej walidacji funkcjonalnej ogranicza możli-

wość przypisania bezpośrednich efektów biologicznych poszczególnym wariantom. 

Wyciek naturalny jest cechą wielogenową, wynikającą z zaburzeń homeostazy wodno-

elektrolitowej oraz zmian strukturalnych włókien mięśniowych w okresie poubojowym (Yu 

i in., 2025; Kamiński i in., 2024). Zidentyfikowane loci mają charakter asocjacyjny i wyma-

gają dalszej walidacji funkcjonalnej. 
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Większość analizowanych loci stanowi sygnały asocjacyjne, które mogą odzwiercie-

dlać sprzężenie z wariantami funkcjonalnymi o rzeczywistym znaczeniu biologicznym. Inter-

pretacja wyników powinna uwzględniać ograniczenia metod GWAS oraz konieczność dal-

szych badań eksperymentalnych. 

 
Tabela 2. Wpływ poszczególnych markerów genetycznych na cechy mięsa wieprzowego 

Table 2. Influence of individual genetic markers on pork meat characteristics 

 

Gen/marker 

Gene/marker  

Typ 

Type 

Funkcja  

Function 

  

Wpływ na cechy mięsa 

Impact on meat characteristics 

Piśmiennictwo 

Literature 

AACS gen 

gene 

metabolizm lipidów i ciał 

ketonowych (lipid and ketone 

body metabolism) 

↓ WHC  Kamiński i in., 2024; McBryan 

i in., 2010; Yu i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

ABCA4 gen 

gene 

transport lipidów błonowych 

(membrane lipid transport) 

↓ WHC  Kamiński i in., 2024; McBryan 

i in., 2010; Yu i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

ABCG1 gen 

gene 

transport cholesterolu i 

lipidów (cholesterol and lipid 

transport) 

↑ IMF Gomes i in., 2025; Wang i in., 

2023 

ADIPOQ gen 

gene 

regulacja adipogenezy i meta-

bolizmu lipidów (adipogenesis 

and lipid metabolism regula-

tion) 

↑ IMF, ↑ marmurkowatość (↑ 

marbling) 

Gomes i in., 2025; Malagwi i 

in., 2022; Dall’Olio i in., 2009; 

Wang i in., 2023 

AGPAT5 gen 

gene 

biosynteza fosfolipidów (pho-

spholipid biosynthesis) 

↑ IMF  Molinero i in., 2025 

ALDH5A1 gen 

gene 

metabolizm aldehydów i 

aminokwasów (aldehyde and 

amino acid metabolism) 

zmiany barwy mięsa (meat color 

changes), ↑ kruchość mięsa (↑ 

meat tenderness) 

Liu i in., 2024; Kamiński i in., 

2024; Wang i in., 2023 

ANKRD6 gen 

gene 

regulacja sygnalizacji komór-

kowej (cell signaling regula-

tion) 

zmiany barwy mięsa (meat color 

variation) 

Liu i in., 2024; Kamiński i in., 

2024; Wang i in., 2023 

CAPN1 gen 

gene 

proteoliza białek mięśniowych 

(muscle protein proteolysis) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness) 

Chaosap i in., 2025 

CAPN10 gen 

gene 

obrót białek mięśniowych 

(muscle protein turnover) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness), ↓ WHC  

Liu i in., 2024; Kamiński i in., 

2024; Gomes i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

CAST gen 

gene 

inhibitor kalpain (calpain 

inhibition) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness), regulacja dojrzewania 

mięsa (postmortem aging), ↑ 

WHC, ↑ IMF 

Chen i in., 2025; Ciobanu i in., 

2004; Ropka-Molik i in., 2014; 

Djurkin Kušec i in., 2015; 

Wang i in., 2023 

CBR4 gen 

gene 

metabolizm lipidów (lipid 

metabolism) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

CHL1 gen 

gene 

adhezja komórkowa (cell 

adhesion) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

CLCN3 gen 

gene 

transport jonów chlorkowych 

(chloride ion transport) 

↓ WHC McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

COL1A1 gen 

gene 

biosynteza kolagenu typu I 

(type I collagen biosynthesis) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness), ↓ WHC, ↑ IMF 

Li i in., 2022; Li i in., 2023; 

Cho i in., 2020; Wang i in., 

2023 

DGAT2 gen 

gene 

synteza triglicerydów (triacyl-

glycerol biosynthesis) 

↑ marmurkowatość (↑ marbling) Molinero i in., 

2025 

FABP4 gen 

gene 

transport kwasów tłuszczo-

wych (fatty acid transport) 

↑ IMF  Li i in., 2023 

FARP2 gen 

gene 

organizacja cytoszkieletu 

(cytoskeleton organization) 

↓ WHC  Kamiński i in., 2024; McBryan 

i in., 2010; Yu i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

GALNT15 gen 

gene 

glikozylacja białek (protein 

glycosylation) 

↓ WHC McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

GIN1 gen 

gene 

regulacja procesów komórko-

wych (cellular process regula-

tion) 

zmiany barwy mięsa (meat color 

variation) 

Liu i in., 2024; Kamiński i in., 

2024; Wang i in., 2023 

HDLBP gen 

gene 

wiązanie lipoprotein (lipopro-

tein binding) 

↓ WHC  Kamiński i in., 2024; McBryan 

i in., 2010; Yu i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

HPF1 gen 

gene 

regulacja naprawy DNA (DNA 

repair regulation) 

↓ WHC  Kamiński i in., 2024; McBryan i in., 

2010; Yu i in., 2025; Wang i in., 2023 
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↑ = zwiększa , ↓ = zmniejsza 

↑ = increases, ↓ = decreases 

 

Epigenetyka 
 

Ważnym elementem prowadzonych badań nad jakością mięsa wieprzowego staje się rozu-

mienie powiązań pomiędzy czynnikami genetycznymi a samą epigenetyką zajmującą się 

zmianami ekspresji genów, które nie wynikają ze zmian w sekwencji DNA, ale z modyfikacji 

tego, jak geny są odczytywane przez komórkę (Jain i Epstein, 2024). Epigenetyka obejmuje 

mechanizmy regulujące ekspresję genów bez zmian w sekwencji DNA, działające głównie na 

poziomie modyfikacji chromatyny, metylacji DNA oraz modyfikacji histonów. Procesy te 

wpływają na aktywność genów i mogą prowadzić do zmian fenotypowych w odpowiedzi na 

IGF2 gen 

gene 

regulacja wzrostu mięśni 

(muscle growth regulation) 

↑ masa mięśni (↑ muscle we-

ight), ↑ udział mięsa chudego w 

tuszy (↑ lean meat yield), ↓ 

otłuszczenie tuszy (↓ carcass 

fatness) 

Clark i in., 2014; Clark i in., 

2015; Fontanesi i in., 2010 

LEPR SNP sygnalizacja leptynowa (leptin 

signaling) 

↑ IMF, ↑ grubość słoniny (↑ 

backfat thickness) 

Wang i in., 2023; Balatsky i in., 

2016; Suárez-Mesa i in., 2024 

MACROD2 gen 

gene 

regulacja epigenetyczna (epi-

genetic regulation) 

↑ IMF  Gomes i in., 2025; Wang i in., 

2023 

MC4R SNP regulacja apetytu i homeostazy 

energetycznej (appetite and 

energy homeostasis regula-

tion) 

↑ otłuszczenie tuszy (↑ carcass 

fatness), ↑ tempo wzrostu (↑ 

growth rate) 

Zhang i in., 2020; Houston i in., 

2004; Piórkowska i in., 2010 

MTERF4 gen 

gene 

regulacja transkrypcji mito-

chondrialnej (mitochondrial 

transcription regulation) 

↓ WHC  Kamiński i in., 2024; McBryan 

i in., 2010; Yu i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

MYH7B gen 

gene 

organizacja włókien mięśnio-

wych (muscle fiber organiza-

tion) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness) 

Liu i in., 2024 

NCOA2 gen 

gene 

regulacja transkrypcji (trans-

cription regulation) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

OXSM gen 

gene 

biosynteza kwasów tłuszczo-

wych (fatty acid biosynthesis) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

PASK gen 

gene 

regulacja metabolizmu gluko-

zy (glucose metabolism regu-

lation) 

↓ WHC, cechy jakości technolo-

giczne mięsa (meat technologi-

cal quality traits) 

Kamiński i in., 2024 

PDE4B gen 

gene 

szlak sygnałowy cAMP 

(cAMP signaling pathway) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness) 

Liu i in., 2024 

PIP4K2A gen 

gene 

metabolizm fosfatydyloinozy-

tolu (phosphatidylinositol 

metabolism) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness) 

Kamiński i in., 2024; Gomes i 

in., 2025; Wang i in., 2023 

PPARGC1A gen 

gene 

regulacja metabolizmu energe-

tycznego (energy metabolism 

regulation) 

↓ WHC, ↑ IMF Kamiński i in., 2024; McBryan 

i in., 2010; Yu i in., 2025; Wang 

i in., 2023 

PPIP5K2 gen 

gene 

regulacja sygnalizacji komór-

kowej (cell signaling regula-

tion) 

zmiany barwy mięsa (meat color 

variation) 

Liu i in., 2024; Kamiński i in., 

2024; Wang i in., 2023 

PRKAG3 SNP metabolizm glikogenu mię-

śniowego (muscle glycogen 

metabolism) 

↑ pH, ↑ WHC, ↓ PSE Kamiński i in., 2024; Milan i 

in., 2000; Liu i in., 2019; Mo-

linero i in., 2024 

PRKAR2A gen 

gene 

regulacja kinazy białkowej A 

(protein kinase A regulation) 

↑ kruchość mięsa (↑ meat ten-

derness), ↑ IMF 

Gomes i in., 2025; Wang i in., 

2023 

RYR1 SNP homeostaza wapnia (calcium 

homeostasis) 

podatność na PSE (PSE suscep-

tibility), ↓ pH  

Scerra i in., 2024 

SCD gen 

gene 

desaturacja kwasów tłuszczo-

wych (fatty acid desaturation) 

↑ MUFA w profilu kwasów 

tłuszczowych (↑ MUFA in fatty 

acid profile) 

Kim i in., 2024 

SLC1A2 gen 

gene 

transport aminokwasów 

(amino acid transport) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

TBC1D1 gen 

gene 

transport glukozy (glucose 

transport regulation) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 

ZAG gen 

gene 

mobilizacja lipidów (lipid 

mobilization) 

↓ WHC  McBryan i in., 2010; Yu i in., 

2025; Wang i in., 2023 
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czynniki środowiskowe (Jain i Epstein, 2024; Radford, 2018). Epigenetyka wykorzystuje kil-

ka podstawowych mechanizmów molekularnych, do których m.in. należy metylacja DNA. 

Opiera się ona na dodawaniu małych grup chemicznych (metylowych) do zasad DNA, które 

zwykle hamują aktywność genów (Jain i Epstein, 2024). Kolejnym znanym mechanizmem są 

modyfikacje histonów, które poprzez swoje chemiczne zmiany mogą ułatwiać dostęp do ge-

nów poprzez jego aktywację albo go utrudniać poprzez wyciszenie. Wyjaśnia również, dla-

czego komórki zawierające takie same DNA zachowują się inaczej. Określa także specyfika-

cję i różnicowanie się komórek w rozwoju embrionalnym, utrzymanie tożsamości komórko-

wej w dojrzałym organizmie, zmiany we wrażliwości na sygnały środowiskowe (Radford, 

2018). Autorzy publikacji naukowych podkreślają, że epigenetyczne zmiany charakteryzują 

się dynamicznością oraz częściową odwracalnością, co stanowi jedną z kluczowych różnic 

w stosunku do trwałych zmian sekwencji DNA. Ponadto komórki mogą modyfikować znacz-

niki epigenetyczne w odpowiedzi na bodźce środowiskowe takie jak stres, warunki środowi-

skowe czy ekspozycja na toksyny (Handel i in., 2010). 

W genomie występuje liczna grupa niekodujących elementów regulacyjnych DNA 

i RNA, wśród których istotną rolę pełnią wzmacniacze (enhancery). Są to niekodujące se-

kwencje DNA zlokalizowane głównie w regionach międzygenowych oraz intronowych, które 

uczestniczą w regulacji ekspresji genów poprzez zwiększanie aktywności transkrypcyjnej 

genów docelowych (Wang i in., 2023). Wraz z rozwojem badań genomowych oraz dostępem 

do coraz większych zbiorów danych wykazano, że liczba wzmacniaczy w genomie jest 

znacznie większa niż liczba genów kodujących białka. 

Wzmacniacz transkrypcji (enhancer) stanowi krótką niekodującą sekwencję DNA peł-

niącą funkcję regulatorową w kontroli ekspresji genów. Elementy te mogą być zlokalizowane 

w znacznej odległości od promotorów genów docelowych, zarówno w kierunku zgodnym, jak 

i przeciwnym do orientacji transkrypcji, często występując w regionach międzygenowych lub 

intronowych. Regulacja działania enhancerów odbywa się poprzez specyficzne dla tkanek 

czynniki transkrypcyjne oraz kofaktory, które umożliwiają tworzenie kontaktów przestrzen-

nych z promotorami genów docelowych. W efekcie wzmacniacze umożliwiają precyzyjną 

kontrolę ekspresji genów w sposób zależny od typu komórki oraz etapu rozwoju organizmu 

(Blayney i in., 2023; Yang i in., 2025). Wzmacniacze istotne dla choroby zazwyczaj wykazują 

aktywność specyficzną dla typu komórki, co komplikuje proste przyporządkowanie SNP (a 

także mutacji de novo) znalezionych w potencjalnych wzmacniaczach (Friedman i in., 2024). 

Niekodujące warianty genetyczne mogą zmieniać normalne procesy rozwojowe poprzez za-

kłócanie funkcji wzmacniaczy. W swojej pracy autorzy (Vashisht i in., 2025) podają, że liczba 

wariantów związanych z chorobami, wpływających na funkcję wzmacniaczy, znacznie prze-

kracza liczbę wpływających na geny kodujące białka. W doniesieniach naukowych można 

znaleźć coraz więcej informacji dotyczących wzmacniaczy w genomie świni. Zidentyfikowa-

no kilkanaście wzmacniaczy tkankowo-specyficznych, które występują m.in. w sercu, wątro-

bie i mięśniach szkieletowych. Kontrolują one ekspresję genów związanych przede wszyst-

kim ze wzrostem mięśni, metabolizmem i odpornością (Bai i in., 2023; Wang i in., 2024; 

Zhao i in., 2021).  

 

Podsumowanie  
 

Selekcja genomowa stanowi znaczący postęp w hodowli świń, umożliwiając bardziej precy-

zyjną i szybszą ocenę wartości hodowlanej oraz selekcję zwierząt pod kątem cech produkcyj-

nych i reprodukcyjnych. Obejmuje ona przede wszystkim poprawę cech takich jak tempo 

wzrostu, wydajność rzeźna, jakość mięsa oraz efektywność wykorzystania paszy. Równolegle 

rozwój technik wysokoprzepustowych, takich jak STARR-seq, ChIP-Seq (markery H3K27ac i 

H3K4me1) oraz ATAC-Seq umożliwia identyfikację enhancerów i innych elementów regula-
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cyjnych genomu (Salavati i in., 2022; Wu i in., 2022). Integracja danych genomowych i epi-

genomicznych pozwala hodowcom i badaczom na bardziej precyzyjne podejmowanie decyzji 

selekcyjnych, ukierunkowanych na poprawę efektywności produkcji, jakości mięsa, dobrosta-

nu zwierząt oraz zrównoważonego rozwoju produkcji trzody chlewnej (Sharif-Islam i in., 

2024; Li i in., 2024). Zhuang i in. (2022) przeprowadzili mapowanie loci cech ilościowych 

(QTL) dla cech jakości mięsa u świń z populacji krzyżówkowej, co potwierdziło poligeniczny 

charakter ich determinacji genetycznej. Podejście oparte wyłącznie na analizie QTL i asocja-

cji SNP nie zawsze pozwalają na jednoznaczne określenie zależności przyczynowo skutko-

wych pomiędzy wariantami genetycznymi a cechami fenotypowymi. W tym kontekście roz-

wój zasobów epigenomicznych, takich jak baza Pig-eRNAdb, stanowi istotne uzupełnienie 

analiz genomowych, umożliwiając identyfikację ponad 100 000 wzmacniaczy (enhancerów) 

genomie świń, z których część pokrywa się z wcześniej opisanymi regionom QTL i wykazuje 

aktywność specyficzną dla tkanek, w tym tkanki mięśniowej (Wang i in., 2024). Integracja 

danych epigenomicznych z wynikami badań QTL i analiz SNP może ułatwiać identyfikację 

wariantów funkcjonalnych, co potencjalnie zwiększa efektywność selekcji genomowej i po-

zwala wyjść poza proste asocjacje marker–cecha. Jednocześnie należy podkreślić, że dane 

epigenomiczne dla Sus scrofa pozostają ograniczone i obejmują głównie wybrane tkanki, ta-

kie jak tkanka mięśniowa, wątroba oraz tkanka tłuszczowa. Kompleksowe mapy metylacji 

DNA oraz atlasy wzmacniaczy dla kluczowych tkanek o znaczeniu produkcyjnym w szcze-

gólności tkanki mięśniowej (np. mięsień longissimus dorsi), nadal nie są w pełni dostępne. 

Brak epigenomowych profili dla polskich ras zachowawczych, takich jak świnia puławska 

oraz złotnicka biała, ogranicza możliwość pełnego zrozumienia mechanizmów adaptacyjnych 

na poziomie epigenetycznym w warunkach krajowych systemów hodowli i utrzymania. Doty-

czy to szczególnie populacji utrzymywanych w odmiennych warunkach środowiskowych 

i systemach produkcji w Polsce, mimo dostępności danych fenotypowych i genetycznych 

(Antonyk i in., 2025). Identyfikowane wzmacniacze i QTL wymagają walidacji funkcjonalnej 

poprzez edycję genów (CRISPR/Cas9), której brakuje w badaniach świń – w przeciwieństwie 

do modeli mysich – co ogranicza przejście od korelacji statystycznych do praktycznych mar-

kerów hodowlanych. Wzmacniacze często pokrywają się z regionami QTL związanymi 

z cechami produkcyjnymi, co może pomóc zidentyfikować funkcjonalne mutacje regulatoro-

we (Wu i in., 2022). Wiele wzmacniaczy działa w sposób zależny od typu tkanki przez co 

wykazują unikalną aktywność i powiązania z regulacją ekspresji genów (Zhang i in., 2023). 

Ponadto w ubiegłych latach zrealizowano projekty ENCODE, FANTOM5 oraz Roadmap 

Epigenomics, których celem była identyfikacja elementów regulacyjnych genomu, w tym 

wzmacniaczy, u ludzi i zwierząt (Wang i in., 2024). Integracja wiedzy epigenomicznej z od-

powiednim zarządzaniem systemem hodowli obejmującym żywienie, warunki utrzymania 

oraz strategie selekcji, w połączeniu z czynnikami środowiskowymi, takimi jak stres, jakość 

paszy i warunki mikroklimatyczne, umożliwia lepsze dostosowanie produkcji do zmieniają-

cych się wymagań konsumentów (Zhuang i in., 2022). 
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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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