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ABSTRACT

Heart fatty acid-binding proteinH(FABP) belongs to the FABP family of genes. Fatty acid
binding proteins (FABPs) play a crucial role inragellular fatty acid transport by binding and
properly targeting long-chain fatty acids to th@rrect metabolic sites (Chmurzynska, 2006). This
gene is one important of candidate genes of intsaolar fat (IMF). Positioning of the gene is on
the 6th chromosome of pig. A total of 44 pigs Czkalhge White pigs were used. Localization of
the first polymorphism is at the X98558:9.1321G=&on 1 and second is at Y16180:9.1811 G>C
in intron 2. Both polymorphisms were detected byRPRFLP. The PCR products were digested
with Hinfl andHaélll. Primers sequence. The frequencies of alletnd A of polymorphism of H-
FABP determined by Hinfl are 0.38 and 0.62, redpelst These polymorphisms of H-FABP
determined by Haelll have frequencies of allelerid &, 0.61 and 0.39, respectively. The Hinf |
polymorphism in H-FABP gen®G genotype had higher with higher amounts of intrscoiar fat
(P<0.01) compared t&G genotypeDD genotype in comparison G genotype associated with
higher levels of stearic and oleic acid{P.01).DD genotype was associated with higher amounts
of stearic acid (R 0.05) tharGG.
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uvoD

Cilem této prace bylo vypracovani asépia analyzy dvou polymorfistn genu H-FABP
s mnozstvim intramuskularniho tuku (IMT) a obsaheastnych kyselin ve vépvém mase. Gen
H-FABP (Heart fatty acid-binding protein) gado rodiny FABP a vyznangnovliviiuje ukladani
intramuskularniho tuku. Tento gen vytv&azebné proteiny mastnych (FABPs) a ty hrajiddou
roli v transportu intracelularnich mastnych kysetinjejich spravné zazeni do metabolického
cyklu (Chmurzynska, 2006). Tyto proteiny se podidi gepra¥ mastné kyseliny z butiné
membrany do mista oxidace mastnych kyselin a syritégyceridia a fosfolipidi (Gerbenset al
1999). U prasete je lokalizovan na Sestém chromazanje jednim z kandidatnich demro
intramuskularni tuk. IMT je jeden z hlavnich faKtavliviiujicich senzorickou a ckiavou kvalitu
masa. Studium tohoto genu nam uimgé zjistit, jakym zgisobem je mozné ovlivnit kvalitu
amnozstvi IMT ve svalu. iP spravném pomru mastnych kyselin a néaslednobsahu
intramuskularniho  tuku fZeme zvySit senzorickou kvalitu a tim figpt Kk vySSi

konkurenceschopnosti na trhu s ¥@ym masem.

MATERIAL A METODIKA

V této studii bylo pouzito cekem 44 jedinprasat plemene bilé otcovské. Prvni polymorfisingis
lokalizovana na X98558: g.1321G> C, exonu 1 a drjghyia Y16180: g.1811 G>C v intronu
2 (Panget al 2006). Oba polymorfismy byly detekovany pomociRPRFLP. Sekvence primier
(Panget al, 2006) a velikost PCR produktu jsou uvedené vltabil.

SlozZeni reaéni snesi: celkovy objem 13,5 pl; 1 pl templatové DNA, §bH;0, 1,5 pl Tag Unis
PCR buffer complete (Top-Bio), 0,25 pl 10 mM dNTRxm 0,25 pl primeru F (10 pmol/pl),
0,25 pl primeru R (10 pmol/ul), 0,1ul Tag Unis Dpalymerazy (5 U/ul) (Top-Bio). Podminky
pro amplifikaci byly: 3 min. denaturacéi®4°C, 94°C/1 min., 62°C/1 min., 72°C/2 min. a @2°
10min. PCR produkty byly &veny pomociHinfl a Haell endonuklezami. Fragmenty byly
vizualizovany a vysledky analyzovany na 3% agarémogelu (Obr. 1 a 2).
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Tab. 1: PCR-RFLP, Primery sekvence, PCR produitosi

PCR-RFLP Primer Velikost
produktu (bp)

Hinfl 5-GGACCCAAGATGCCTACGCCG-3' 693

5'-CTGC AGCTTTGACCAAGAGG-3'

Hadll 5-ATTGCTTCGGTGTG'GAG-3’ 816

5-TCAGGAATGGGAGTTATTGG-3'

Statisticka analyza

Analyza byla provedena v programu SAS.¢.4 pomoci procedury GLM:

Y, = u4+H -FABP, +H - FABP, +e,

Yix— fenotypova hodnota analyzovaného znaku

W — primér populace

H-FABR — pevny efekt genotypu H- FABP 1. polymorfizmus
H-FABR — pevny efekt genotypu H-FABP 2. polymorfizmus

ejx—nahodna chybaozorovani

VYSLEDKY A DISKUZE

Polymorfismus G>CH-FABP) na pozici 1321 bp byl &§en pomoci restrifniho enzymHinfl na
aleluH (339, 172, 98, 59, a 25 bp fragmigna aleluA (339, 231, 98 a 25 bp fragméhtU prvniho
polymorfizmu (1 321 bp G> C) bylo 27 #at homozygotniciAA a u 17 byl zji&n genotypHH
(obr. 1). Relativni frekvence aldi a A polymorfismu H-FABP SgpenéhoHinfl jsou 0,32
a 0,62(tab. 3). Polymorfismus G>G-FABP) na pozici 1811 bp byl &en pomociHadll
endonukleazy. Alel& (405, 278, 117, a 16 bp fragnigra alelaD (683, 117 a 16 bp). Relativni
cetnosti alelyG a D byly vypasitan jako 0,39 a 0,61 (tab. 3). V polymorfisntiadll G> C bylo
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detekovano 15 prasat jak homozyd®, 23 heterozygotDG a 6 jediné bylo homozygotnictibD

(obr. 2).

Tab. 2: frekvence genotypH-FABP X98558: G.1 321 G> C a Y16180: G.1 811 G>

H-FABP polymorismus 1 21G>C

H-FABP polymorfismus 1 811 G>C

genotype

frequency | AA AH HH GG DG DD
absolute 27 0 17 15 23 6
relative 0.61 0.00 0.34 0.34 0.52 0.13

Tab. 3:Frekvence alel: H-FABP X98558:9.1 321 G>C a Y16$8D811 G>C

H-FABP polymorphism 1 321 G>C

H-FABP polymorphism 1 811 G>C

allele

frequency | A H G D
absolute 54 34 53 35
relative 0.62 0.38 0.39 0.61

Obr. 1: Genotypy: X98558:9.1321G>C SNRp#ného Hinf | PCR-RFLP

Vzorky 44:hh; 46, 48:Hh; 49, 51:HH;
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Obr. 2: Genotypy: Y16180:g. 1 811 G>C SNEPp&ného Haelll PCR-RFLP

Vzorky:1: DD; 2,4:dd; 3,5Dd;

Asocia‘ni analyza

Celkow bylo asociovano 44 jediigplemene bilé uSlechtilé s intramuskularnim tukedd gediné
téhoz plemene s obsaherizmych mastnych kyselin (palmitic, stearic, oleimoulc). Tinact
jedinal muselo byt viazeno pro nedostatek dat pro asociaci s kyselinami.

Tab.4: Asociace polymorfizmu X98558:9.1321G>C Stdpesieho Hinf | (LSM £§.

AA27) HH(17)
IMT? 3,35+0,19 3,19+0,25
palmitic 27.226 +0.34 27.24+0.44
stearic 14.38 +0.32 14.54 +0.41
oleic 52.32 +£0.51 51.72 £ 0.65
linolic 6.03 £0.40 6.47 £0.52

Hodnoty se stejnymi exponenty&dku vykazuji nasleduijici statisticky vyznamné fyzd
*»*P < 0,01, * P< 0,05, LSM — pimérny nejmensétverec, $ — stedni chyba pmeru.

IMT™- bylo pouZito 31 jedink; genotypAH byl uréen jen jeden, proto byl s asoaik

Vliv polymorfizmusu X98558:9.1321G>C v gerd+tFABP nebyl statisticky prkazny se zadnou
z metenych vlastnosti (intramuskularni tuk, kyselinanpigdva, sterova, olejovéa a linolova).
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Tab.5: Asociace polymorfizmu Y16180:g. 1 811 G>® S#peného Hakl (LSM +S).

DD(6) DG(23) GG(15)
IMT? 3,03+041 3,01 £ 0,20** 3,91 £ 0,24**
palmitic 26.56 +0.87 27.68 £0.29 27.46.34
stearic 12.98 + 0.80**/* 15.27 £ 0.27* 15.120431*
oleic 54.04 + 1.29** 50.38 + 0.43** 51.640450
linolic 6.37 £1.02 6.64 £0.34 5.74 £0.40

Hodnoty se stejnymi exponentyr&dku vykazuji nasledujici statisticky vyznamné flyzd

**P < 0,01, * P< 0,05, blizici se ptkaznosti, LSM — pim&rny nejmensitverec, $ — stedni
chyba ptimeru.

IMT - bylo pouZito 31 jedinic

Vysledky ukazuji, Zze polymorfizmus gend-FABP Y16180:g. 1 811 G>C je asociovan
s mnozstvim intramuskularniho tuku u souboru prgdamene bilé otcovské. Tyto zjge
vysledky jsou v souladu s ostatnimi asdpieni studiemi u prasat, tykajicich se §esvliviwujicich
ukladani tuku vdle prasete (Gerberet al 1999; Nechtelbergest al 2001; Urbaret al. 2002;
O'Vilo et al. 2002, Switonskiet al. 2010). U polymorfizmuHinf | v genu H-FABP (tab.5),
vykazovali jedinci s genotype®G vySSi mnozstvi intramuskularniho tuku{®,01) v porovnani

s genotypem GG. GenotypD byl oproti genotypuDG asociovan s vy$$im obsahem kyseliny
stearové a olejové (R 0,01). GenotyD byl asociovan s vySSim mnozstvim kyseliny stearové
(P< 0.05), nez-li genoty®G.

ZAVER

U souboru 44 jedincprasat plemengeské bilé uSlechtilé byly testovany metodou PCRRBEia
polymorfizmy: X98558:9.1321G>C SN8&penéhoHinf | a Y16180:g. 1 811 G>C SNRgeného
Hasdll. U polymorfizmu Y16180:g. 1 811 G>C SNRgenéhaHadlll genu H-FABP byly zjistny
vysoce piikazné rozdily (P< 0,01) u intramuskularniho tuku, mnozstvim kyselistgarové
a olejové. U dalSich nami zkoumanych paratnetebyl nalezen statisticky vyznamny rozdil.
Rovnsz u polymorfizmu genu X98558:9.1321G:8NP Hinf | nebyl nalezen statisticky vyznamny
rozdil. Pro vice vypovidajici analyzu by bylo vhédspubor zkoumanych jedihcozsfit a owfit
vysledky na dalSich populacich. Vyzkum stéle pakjea vysledky budou rozghy.
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