Tab. 1 	Frekvence genotypů a alel RYR1, pGH (HaeII; MspI) genů u všech                sledovaných  hybridních prasat
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Tab. 2 	Genotypové distribuce mezi sledovanými geny
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Abstrakt


	Růstový hormon, peptid syntetizovaný a uvolňovaný z předního laloku hypofýzy, je důležitým endogenním faktorem stimulujícím růst a vývin zvířat. Jeho klíčová funkce pro ekonomicky důležité znaky vede k vysokému zájmu o studium  molekulární proměnlivosti genu růstového hormonu  u prasat ( pGH ). Cílem je  prozkoumat využití  pGH jako QTL sledováním asociací mezi polymorfismy v pGH a užitkovými vlastnostmi.


	Na základě literárních údajů jsme se zaměřili na sledování polymorfismu HaeII a MspI v PCR produktu  genu růstového hormonu, zahrnujícím 384. bázi prvního intronu až 889. bázi třetího exonu.


	Práce byla prováděna u souboru  finálních     hybridů    prasat      (BU x L) x H  a 


( BU x L ) x  ( H x Pn ). Po provedení PCR byl  506 bp dlouhý produkt štěpen  dvěma restrikčními endonukleázami Hae II a Msp I . Následnou elektroforézou bylo možno identifikovat tyto fragmenty:   


	 pGH - Hae II 	             333 bp,  173 bp              	genotyp  + / + 


            			506bp ,  333bp,  173bp   	genotyp  + / -


                                               506bp                              	genotyp   - / -


             pGH -  Msp I 	222bp, 147bp, 137bp      	genotyp  + / +          


                             		284bp, 222bp, 147bp, 137bp genotyp  + / -


                                               284bp, 222bp                  	genotyp  - / - 


 	Cílem práce byla analýza alelových a genotypových frekvencí genu růstového hormonu a  vztahu mezi analyzovanými polymorfismy  pGH a RYR 1 genem.


 	 Frekvence alel a genotypů  jsou uvedeny v tab. 1. Byla zjištěna vysoce průkazná závislost mezi  genotypovou distribucí  pGH - Hae II a pGH - Msp I (tab. 2). Závislost mezi genotypovou distribucí  pGH - Msp I a RYR 1 se blížila hranici průkaznosti a závislost  mezi genotypovou distribucí pGH - Hae II a RYR 1 nebyla průkazná (tab. 2 ).
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