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Stowa kluczowe:

Streszczenie

Miostatyna, znana réwniez jako GDF8 (growth differentation factor 8), nalezy do jednej z naj-
wiekszej rodziny biatek, tzw. transformujacych czynnikédw wzrostu - TGF-p. Biatko to reguluje
rozwdj embrionalny i utrzymywanie homeostazy osobnikéw dojrzatych. Po zakoriczeniu doj-
rzewania GDF8 jest negatywnym regulatorem wzrostu miesni szkieletowych. Fizjologiczna
rola biatka polega na zapobieganiu przerostowi tkanki miesniowej w réznych stadiach rozwoju
organizmu. Hamuje ono réwniez procesy regeneracji w mie$niach szkieletowych przez osta-
bienie aktywacji i proliferacji komérek satelitarnych (amficyty) oraz migracji makrofagéw
i mioblastéw do miejsca urazu. Scharakteryzowano kilkana$cie mutacji w obrebie sekwencji
MSTN, ktére mogg wptywal na aktywno$¢ biatka w tkankach, a co za tym idzie na poziom
cech uzytkowych zwierzat, ktére determinuja warto$¢ hodowlana zwierzat. Poznanie wptywu
poszczegdSlnych mutacji genu kodujacego biatko jest szczegdlnie wazne w odniesieniu do cech
produkeyjnych i uzytkowych zwierzat gospodarskich.

miostatyna - polimorfizm genu MSTN « hipertrofia - migsnos¢

Keywords:

Summary

Myostatin, also known as GDF8 (growth differentiation factor 8), belongs to one of the biggest
groups of proteins, called transforming growth factors (TGF-p). The protein regulates embry-
onic development and maintains homeostasis of full-grown individuals. When the process of
maturation is over, GDF8 becomes a negative regulator of skeletal muscle growth.

The physiological role of myostatin is to prevent overgrowth of muscle tissue in various stages
of organism development. It also inhibits the regeneration of skeletal muscles by weakening
activation and proliferation of satellite cells and the migration of macrophages and myoblasts
to the site of injury. Several mutations within the sequence of MSTN have been described;
they may affect the activity of the protein in the tissues, and hence the level of the functional
characteristics of the animals, which determine the value of breeding animals. Understanding
the impact of individual mutations in the gene encoding the protein is particularly important
in relation to production traits of livestock.

myostatin - MSTN gene polymorphism - hypertrophy- leannes
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WPROWADZENIE

Miostatyna, znana réwniez jako GDF8 (growth differen-
tation factor 8), nalezy do jednej z najwickszej rodziny
biatek, tzw. transformujacych czynnikéw wzrostu -
TGF-p [24,36]. Biatka te sg jednym z najbardziej wszech-
obecnych regulatoréw wzrostu oraz réznicowania
komoérek zaréwno w procesie embriogenezy, jak réwniez
utrzymania homeostazy dojrzatego organizmu ssakéw,
ptakéw, ptazéw i owaddw, wlaczajac w to procesy proli-
feracji, réznicowania i apoptozy [42].

Rodzina tych niesteroidowych zwigzkéw obejmuje
ponad 30 strukturalnie podobnych peptydéw, takich
jak: izoformy TGF-f (1-3), aktywiny (A, B, AB), inhibiny
(A, B), morfogenetyczne biatka ko$ci (BMP’s 1-20, bone
morphogenetic proteins), czynniki wzrostu i réznicowa-
nia (GDF’s 1-9, growth differentiation factors) [13].

Zmiany zachodzace w szlakach metabolicznych oma-
wianej rodziny bialek juz na poziomie komérek zarod-
kowych, wynikajace m.in. z mutacji czy btedéw aparatu
replikacyjnego, wywotujg réznego rodzaju schorzenia
uktadu krazenia, kostnego czy zaburzenia funkcji roz-
rodczych i rozwojowych [3]. Cechg charakterystyczng
biatek TGF-f jest konserwatyzm w budowie protein pre-
kursorowych. GDF8 np. jest syntetyzowana w postaci
376-aminokwasowej proteiny prekursorowej i podobnie
jak u pozostatych TGF-B zawiera: sekwencje sygnatowa,
N-koricowg prodomene LAP oraz C-koricowg sekwencje
dojrzata, w sktad ktérej wchodzi 7 reszt cysteinowych
(z wyjatkiem BMP15, gdzie czwarta cysteina zostaje
zastapiona seryna, a dimery sa tworzone przez niekowa-
lencyjne potaczenie miedzy podjednostkami BMP15 oraz
GDF-3 i GDF-9, u ktérych czwarta cysteina w ogdle nie
wystepuje) [34,36,41,43]. Po usunieciu sekwencji sygna-
towej, prodomena ulega proteolizie w konserwatywnym
miejscu RXXR, oddzielajacym proregion od dojrzatego
bioaktywnego regionu. Dojrzata sekwencja zawiera 7
reszt cysteinowych, tworzy 3 mostki dwusiarczkowe
w monomerze, tworzac petle cysteinowa, stabilizujaca
calg rodzine TGF-P [34]. Ostatnia wolna reszta natomiast
stuzy do wiazania z druga czgsteczka i tworzenia homo-
lub heterodimerdw [39].

TGF-p przytaczaja sie do receptoréw bton komérko-
wych zawierajgcych intracytoplazmatyczne domeny,

tworzac kompleks, ktéry fosforyluje proteiny z rodziny
Smad. Aktywny Smad przechodzi do jadra, przytacza-
jac sie do DNA rekrutuje aktywatory transkryptu kon-
trolujace ekspresje genéw [34]. Receptory TGF- sa
obecne we wszystkich rodzajach komdrek. Zidentyfi-
kowano dwa rodzaje receptoréw: TPR-I oraz TPR-II, sg
to glikoproteiny o masie 53 i 75 kDa [33]. Mechanizm
ich dzialania polega na wiazaniu liganda z TPR-II, aby
po dotaczeniu TPR-I utworzy¢ jeden kompleks. Znany
jest takze trzeci typ receptoréw TGF-, ktéry jest pro-
teoglikanem o masie 280-330 kDa. Doktadna rola TGF-
BR-III nie zostata dotad do korica poznana, cho¢ uwaza
sie, ze pelni on funkcje regulacyjne [45]. Nie wskazano
receptora swoistego dla miostatyny, ale prawdopodob-
nie ActIIB (receptor typu II) bierze udzialt w wigzaniu
liganda. Stwierdzono réwniez, ze Smad2 i Smad3 biora
udziat w szlaku metabolicznym MSTN, a takze Smad4,
wzbudzajacym sygnalizacje. W hamowaniu sygnaliza-
cji biora udziat Smad7 i Smurf, przy czym Smad7 jest
aktywowany przez miostatyne i na zasadzie sprzezenia
zwrotnego - hamuje sygnalizacje MSTN [58].

MiosTATYNA

Miostatyna jest biatkiem odgrywajacym olbrzymia
role w regulacji rozwoju embrionalnego i utrzymywa-
niu homeostazy osobnikéw dojrzatych. Opisana zostata
po raz pierwszy w 1997 r. [36]. Podczas wczesnych eta-
péw embriogenezy ekspresja MSTN jest ograniczona
do fragmentéw miotyny rozwijajacych sie somitéw. Po
zakoticzeniu dojrzewania, GDF8 jest obecne w mie$niach
szkieletowych. W celu zidentyfikowania biologicznych
funkcji miostatyny postuzono sie technika knock out,
w wyniku czego otrzymano myszy pozbawione funkcjo-
nalnego biatka, zdecydowanie wieksze od myszy kon-
trolnych. Potwierdzito to przypuszczenia, ze GDF8 jest
negatywnym regulatorem wzrostu mie$ni szkieletowych
[36]. Fizjologiczna rola tego biatka polega na zapobiega-
niu przerostowi tkanki mie§niowej w réznych stadiach
rozwoju organizmu. Hamuje réwniez procesy regenera-
cji w miesniach szkieletowych przez ostabienie aktywa-
cji i proliferacji komérek satelitarnych (amficyty) oraz
migracji makrofagéw i mioblastéw do miejsca urazu [35].
Miostatyna hamuje przechodzenie komérek podczas
cyklu komérkowego z fazy GO lub G1 do fazy S, zwieksza-
jac ekspresje inhibitoréw kinaz cyklinozaleznych, a jako
inhibitor procesu réznicowania hamuje czynniki trans-
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krypcyjne: MyoD, miogenine, Myf5 i Mrf4 [27]. 0d 1997 .
opublikowano wiele doniesieti opisujacych wplyw mio-
statyny na mie$nie szkieletowe w ich wzroscie i réznico-
waniu u réznych gatunkéw zwierzat.

Bypto

Doniesienia o wplywie GDF8 na rozwdj mie$ni szkiele-
towych myszy wykorzystano do wyjasnienia fenotypu
podwdjnego umiesnienia wystepujacego u niektérych
ras bydta migsnego [7,14,28,37]. U bydta rasy belgian
blue wykazano delecje 11 nukleotydéw [nt821(del11)]
w 3 eksonie genu umiejscowionego na chromosomie 2.
Mutacja ta spowodowatla utrate 3 aminokwaséw (275-
277) w taicuchu polipeptydowym biatka. Poniewaz
w eksonie 3 znajduje sie otwarta ramka odczytu ORF
(open reading frame), delecja spowodowala jej przesu-
niecie i powstanie kodonu stop za 287 aminokwasem.
Doprowadzito to do skrécenia taricucha biatkowego i tym
samym utraty funkcji biatka [28]. Osobniki z dwiema
kopiami genu z mutacja charakteryzujg sie hipertro-
fig mie$ni (powiekszeniem widkien mie$niowych bez
zmiany ich liczby) i sa preferowane przez odbiorcéw
zywca wotowego ze wzgledu na wiekszg zawarto$¢ chu-
dego miesa i jego lepsze whasciwosci dietetyczne. Muta-
cja wplywa jednak niekorzystnie na cechy rozrodcze,
m.in. wydluzenie cigzy, obnizenie ptodnos$ci kréw czy
tez pojawianie sie dystocji i martwo urodzonych cielat.
U buhajéw obserwuje sie opéznienie dojrzatosci picio-
wej, niedorozwdj jader [1]. Delecja ta wystepuje réw-
niez u innych ras kréw miesnych: blonde d’aquitane,
limousine, parthenaise, asturiana, rubea gallega [29].
Zidentyfikowano ja takze u lokalnej rasy brytyjskiej
south devon oraz scottish aberdeen angus [12]. U rasy
angus allel z delecja pojawia sie z niska frekwencja (0,04)
i dotad nie opisano istnienia osobnikéw o genotypie
homozygotycznym. U bydta o genotypie heterozygo-
tycznym wykazano dodatni wplyw nt821(del11) na mase
tuszy oraz mase poledwicy, ale nie powiazano jej wyste-
powania z cechami ottuszczenia [12]. U rasy piedmontese
natomiast scharakteryzowano dwie punktowe mutacje
[27]. Pierwszg mutacje zlokalizowano w eksonie trze-
cim i byla to tranzycja 941G>A (C313Y), w wyniku ktdrej
nastapita zamiana w pozycji 313 aminokwasu z cysteiny
na tyrozyne. Zamieniona cysteina jest jedna z cystein
tworzacych petle cysteinowa biatka, jest to rejon wysoce
konserwatywny w calej rodzinie TGF-f [28]. Wykazano
wplyw obecnos$ci C313Y na cechy uzytkowos$ci miesnej
mieszancéw ras piedmontese z hereford i aberdeen
angus. Przeanalizowano mase cielat po urodzeniu, odsa-
dzeniu od matek i jednorocznych, a takze odnotowano
pojawianie sie ciezkich porodéw u kréw matek. Wyka-
zano, ze heterozygoty mh/+ w poréwnaniu do zwierzat
homozygotycznych +/+ (bez mutacji) miaty wyzszg mase
ciata po urodzeniu oraz po oddzieleniu od matek. Zwré-
cono jednak uwage, ze masa ciata osobnikéw jednorocz-
nych byta najwyzsza u homozygot +/+ oraz heterozygot
[6]. Druga mutacja zlokalizowang u bydla piedmontese
w eksonie 1 byta transwersja C>A (F94L), powodujaca
zamiane fenyloalaniny na leucyne w pozycji 282 ami-

nokwasu [37]. Mutacja ta, o charakterze substytucji, jest
umiejscowiona w wysoce konserwatywnym rejonie genu
kodujgcym N-terminalng domene biatka. Wystepowa-
nie u ras jersey i limusine osobnikéw z dwiema kopiami
genu z mutacjg, ale o prawidtowym fenotypie, potwier-
dzito, ze nie ma ona wptywu na funkcje biatka miosta-
tyny, jak nt821(del11) [15,27]. Takze u mieszaricéw ras
jersey i limusine nie wykazano istotnego wptywu allelu
F94L na mase urodzeniowa cielat ani ich tempo wzro-
stu. Wykazano natomiast wplyw na cechy rzezne, takie
jak: wzrost masy miesa w tuszy o okoto 6,5%, masy tusz
prawie o 16%, spadek zawartosci ttuszczu miedzymie-
$niowego okoto 7,5% i obnizenie catkowitej zawarto$ci
thuszczu w tuszy o 8-16,5% [10]. Udowodniono réw-
niez, ze addytywne dziatanie tego allelu jest stosun-
kowo duze i ma wptyw na heterozygotyczny fenotyp
oraz na 2,3% wzrost udzialu miesa w tuszy [40]. Opisano
réwniez mutacje -371T>A w regionie promotora genu
u kréw holsztyniskich, koreariskich hanwoo i jeju black,
u ktérych wystepuje najczesciej. Heterozygoty -371/
T>A wykazaly sie wyzszg masg ciata, wieksza powierzch-
nig oka poledwicy i mniejsza marmurkowato$cia miesa
niz homozygoty AA [18].

U bydta francuskiej rasy maine anjou stwierdzono muta-
cje typu insercja/delecja od pozycji 419 nukleotydu
nt419(del7-ins10). Skutkiem tej mutacji jest przedwcze-
sne pojawienie sie kodonu stop w N-koticowej prodo-
menie LAP, w pozycji 140 aminokwasu. U ras charolais,
limousine, a takze maine anjou zidentyfikowano tran-
zycje C>T w pozycji 610 (Q204X), lub transwersje G>T
w pozycji 676 nukleotydu (E226X) [15]. Mutacjg charak-
terystyczna dla bydta rasy marchigiana jest transwer-
sja G>T w pozycji 874 nt, ktéra powoduje przedwczesne
powstanie kodonu stop w rejonie C-koticowej sekwencji
dojrzatego biatka [15].

W ostatnich latach, prowadzac badania nad otrzyma-
niem transgenicznego bydta z wyciszonym genem MSTN,
uzyskano pieé transgenicznych cielat, z ktérych trzy
wykazaly ekspresje transgenu (wyciszenie MSTN) [48].

Owce

Dotychczas opisano u owiec 78 polimorfizméw w leza-
cym na chromosomie 2 genie MSTN, co swiadczy o wyso-
kiej polimorficzno$ci genu u tego gatunku. Jednak
tylko trzy z nich: 101G>A, 120insA i 960delG zlokalizo-
wano w rejonie kodujagcym [17]. U rasy texel wykazano,
ze wspaniale umiesnienie owiec tej rasy jest zwigzane
z tranzycjg ¢.*1232 G>A w rejonie 3’-UTR, ktdra tworzy
miejsce rozpoznawane przez miRNA: miR1 i miR206.
Mutacja, wywotujac inhibicje translacji biatka zmniejsza
jego stezenie we krwi, powodujgc przerost masy mie-
$ni szkieletowych [8,11]. Obecno$¢ allelu A wplywa na
zwiekszenie sie umie$nienia u innych ras owiec: charol-
lais, nowozelandzki texel, australijski biaty suffolk, poll
dorset, lincoln czy fryzyjskie [8,16,47]. Badania podjete
w celu stwierdzenia czy istnieje zalezno$¢ miedzy geno-
typem heterozygotycznym c.*1232 A>G a wzrostem,
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sktadem tuszy i charakterystykg wtdkien miesniowych
u jagnigt zywionych ad libidum (HI) oraz z ograniczonym
dostepem do paszy (LO) przyniosty interesujace wyniki.
Jagnieta AG HI w porédwnaniu do osobnikéw o genotypie
GG HI miaty wiekszy dzienny przyrost, powierzchnie oka
poledwicy oraz mierzony za pomocg tomografii kompu-
terowej dobowy przyrost masy najdtuzszego miesnia
grzbietu. AG LO vs GG HI wykazaly sie spadkiem przyro-
stéw masy ciata, mniejsza powierzchnig oka poledwicy,
obnizeniem przyrostéw masy poledwicy, jednak miaty
wyzszy procent widkien mig$niowych typu IIb i IIx [20].
U rasy bialtej norweskiej natomiast wzrost miesno$ci
powigzano z obecno$cig nie tylko c.¥1232 G>A, ale takze
mutacji typu delecja - usuniecie guaniny w pozycji 960
nt (c.960delG), skutkujgcg przesunieciem ramki odczytu
od nukleotydu 320, powstanie przedwczesnego kodonu
STOP i synteze nieaktywnego peptydu. Owce z dwiema
kopiami genu z mutacja miaty lepsze umie$nienie oraz
mniejsza zawarto$¢ ttuszczu w tuszy. Stwierdzono, ze
efekt fenotypowy obecnosci ¢.960delG byt silniejszy niz
obserwowany u osobnikéw z ¢.¥1232 G>A [4]. U owiec
norweskiej rasy spaelsau wykazano insercje 120insA
powodujaca powstanie przedwczesnego kodonu STOP
w pozycji 49 aminokwasu i peptydu nieaktywnego [5].
Analiza sekwencji pierwszego intronu u owiec nowoze-
landzkiej rasy romney wykazata natomiast obecno$¢ az
pieciu réznych wariantéw A-E, z ktérych A i B powigzano
z parametrami uzytkowosci miesnej. Obecno$¢ allelu B
wplywata korzystnie na wzrost masy udzca i poledwicy
oraz zwiekszata zawarto$¢ miesa w tuszy, nie powodujac
wzrostu masy jagnigt po urodzeniu, a takze ich tempa
wzrostu [21].

Zespdt Haynesa prowadzit badania majace na celu okre-
$lenie, czy réznice w frekwengji alleli (c.*1232A>G) maja
wplyw na stezenie miostatyny w mie$niach szkieleto-
wych i krwi obwodowej [19]. Analizujac wptyw geno-
typéw: AA, AG, GG na stezenie miostatyny w mie$niach
od urodzenia do 24 tygodnia zycia jagniat wykazano, ze
tygodniowe osobniki AA i AG w poréwnaniu do GG mialy
nizsze stezenia tego biatka, jednak w wieku 4 i 24 tygo-
dni sytuacja ulegta odwrdceniu. Jagnieta o genotypie AA
i wyzszym stezeniu miostatyny charakteryzowaly sie
mniejszym ottuszczeniem wyrebdw, zmniejszong mase
organdéw (serce, watroba, nerki, $ledziona) oraz wzro-
stem liczby wibkien miesniowych w musculus longissimus
[19]. Najnowsze badania wykonane u transgenicznych
owiec z wyciszonym genem MSTN potwierdzaja ich szyb-
sze tempo wzrostu w czasie pierwszych 90 dni zycia oraz
wieksza $rednice widkien mie$niowych [25].

Kozy

Identyfikacja polimorfizmu w 2 intronie 24 chifiskich ras
o zréznicowanej uzytkowosci miesnej wykazata siedem
SNP (single nucleotide polymorphism): T2124C, A1980G,
G1981C, A1982G, G1984T, A2121G, G2174A tworzqcych
trzy podstawowe haplotypy: Hap I: AGAGATG, Hap 1I:
GCGTGTA, Hap I1I: GCGTGCA, z frekwencja odpowiednio:
90,99, 8,11 0,90% [52]. Trzy kolejne genotypy zwigzane

zdelecja 5 pz TTTTA/: (AA, AB, BB) opisano w rejonie pro-
motora genu MSTN u czterech ras kéz: burskiej, matou,
haimen i nubi. W rejonie eksonu 1 zidentyfikowano sub-
stytucje T>A tylko u kéz burskich. Stwierdzono zwigzek
genotypu z cechami uzytkowymi: genotyp AB w poréw-
naniu do genotypu BB wywieral wpltyw na mase urodze-
niowa, mase ciata w 90 i 300 dniu zycia oraz dtugo$¢ ciata
koZlat. Genotyp CD natomiast w poréwnaniu do geno-
typu CC wptywal dodatnio na mase ciata w pierwszej
i 90 dobie zycia [41]. Najnowsze doniesienia opisuja dwa
polimorfizmy w rejonie 5'-UTR: 197G>A i 345A>T u chin-
skich ras anhui i burskiej (197G>A, obecno$¢ genotypdéw:
AA, AB, BB i 345A>T, genotypy: CC, CD). Wykazano, ze
allel A jest dominujacym w rasie anhui, a allel B w rasie
burskiej. Stwierdzono zwigzek miedzy genotypem CC
i CD a masg ciala, wysoko$cia w kiebie, dlugoscia ciata
i obwodem klatki piersiowej. Homozygoty CC charakte-
ryzowaly sie wyZzszg masa ciata, miaty wiekszg wysoko$¢
w kiebie i dtugoéé ciata [11].

Psy

Sposréd wielu istniejacych ras pséw badanie polimor-
fizmu w genie MSTN ograniczono dotychczas do pséw
whippet, styngcych z uzytkowania wyscigowego. Ziden-
tyfikowano u nich obecnos$é delecji w 3 eksonie (939-
940delTG), zmieniajaca cysteine w pozycji 313 w kodon
STOP. Psy majace dwie zmutowane kopie genu sa usu-
wane z hodowli jako niespetniajace standardéw rasy,
nosiciele natomiast uzyskuja lepsze rezultaty w goni-
twach [38].

TRZODA CHLEWNA

Wykrycie u bydta mutacji w genie MSTN odpowiedzial-
nej za podwdjne umiesnienie stato sie przyczynkiem do
badania jego zmienno$ci u ras $win o bardzo dobrych
parametrach uzytkowo$ci miesnej. Dotad nie wykryto
mutacji, ktéra catkowicie wytaczytaby funkcje biatka
[11]. U omawianego gatunku polimorfizm genu MSTN
zlokalizowanego w chromosomie 15 (15q2.3) wykazuje
zwiazek z masg ciata prosiat przy urodzeniu oraz przy-
rostami dobowymi masy ciala w okresie 60-100 dnia
tuczu [26,44]. Wykazano 15 miejsc polimorficznych: trzy
w regionie promotora (435G>A, 447A>G, 879 T>A), pieé
w intronie 1 (1735G>A, 1738dupA, 1968C>T, 2412G>C,
3071G>A) i siedem w intronie 2 (4315C>T, 4408dupA,
5105A>G, 5123A>G, 5654C>T, 5736A>G). SNP w regionie
promotora MSTN g.435G > A oraz g.447A>G wplywaja
na tempo wzrostu $witi rasy duroc: osobniki o genoty-
pie GG/AA wykazujg istotnie wyzsze dobowe przyrosty
masy ciala, wieksza koricowg mase ciata niz AA/GG [50].
U miesnych $win rasy pietrain stwierdzono bardzo wiele
osobnikdéw z substytucja 447A>G, (0,82), co moze sugero-
wa( jej powigzanie z bardzo dobrym umies$nieniem tej
rasy. Jednoczes$nie wykazano nizsze stezenie miostatyny
u homozygot GG, co moze wynikaé z dominacyjnego
dziatania genu [32]. U $wiri rasy wielkiej biatej wyka-
zano trzy genotypy dla SNP 480G>T (CC, CT, TT) w ekso-
nie drugim i dwa genotypy dla mutacji 1080A>G (AG, GG)
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w eksonie trzecim. Analiza statystyczna nie wykazata
istotnych powigzan miedzy polimorfizmem w eksonie
drugim a cechami produkcyjnymi, natomiast wykazano
istotna zalezno$¢ miedzy polimorfizmem w eksonie trze-
cim a gruboscia stoniny [31].

Dros

U kurczat z dwéch linii intensywnie selekcjonowanych
na miesno$¢ i niesnos$¢ zidentyfikowano siedem SNP
w eksonach pierwszym i drugim oraz jedna typu delecja
w eksonie drugim. Pojawiajgcy sie SNP 1204 C>T w eks-
onie pierwszym stwierdzono w obu liniach. Natomiast
mutacje w eksonie drugim skutkowaly powstaniem réz-
nych wariantéw biatka. Dla linii nie§nej wykazano muta-
cje: 3360T>C, 3412A>G, 3533A>G, 3624A>T, 3656A>G, a dla
linii miesnej 3556T>C i 3581T>A [2]. U chiriskich ras kur
bian, jinghai, youxi i arbor acre zidentyfikowano cztery
nowe mutacje: 673G>A, 985G>C, 1085G>A, 1278A>T.
U kurczat bian stwierdzono obecno$é trzech genotypéw
dla polimorfizmu 1278A>T (QQ, QR i RR), przy czym ptaki
o genotypie QR i RR w poréwnaniu do QQ uzyskaly istot-
nie wiekszg mase ciata w okresie 14-18 tygodnia zycia
[55]. Zlokalizowano réwniez mutacje w eksonie pierw-
szym wplywajacg istotnie na mase ciata u kurczat rasy
bian (234G>A), ptaki o genotypach AA i AG w poréwna-
niu do GG wykazaly wieksza mase ciata [54]. Mutacje
2283G>A powiazano z cechami nie$nymi, kury o geno-
typach AA i GA wykazywaly sie wyzsza nie$noscig [49].
U brojleréw mieszaticéw rasy silkie zidentyfikowano
SNP (304G>A, 322A>G, 334C>T, 167C>A, 7263A>T) oraz
wykazano ich korzystny wptyw na mase tuszy, miesni
piersiowych (genotyp CC), ttuszczu brzusznego (genotyp
BB), a takze mase ciata pisklat po wykluciu z jaja (geno-
typ BB) [53].

Konie

Najbardziej spektakularnym odkryciem w genie MSTN
byto okreslenie mutacji majacej wptyw na sportowe pre-
dyspozycje koni wyscigowych. Konie petnej krwi angiel-
skiej sa rasa, ktéra od ponad 300 lat jest selekcjonowana
w kierunku szybko$ci i wytrzymatosci w gonitwach.
Gen miostatyny zostal zlokalizowany u tego gatunku
na chromosomie 18 (rev.strand nt 66489609-66495780
EquCab2.0) [51]. Zidentyfikowano w nim siedem SNP:
transwersje 66493525T>G, 66493582 T>G, 66494218 A>C

PismiennicTwo

i tranzycje 66493737C>T, 66493745 A>G, 66493775 A>G.
Polimorfizm 66493737 C>T jest $ci$le zwigzany z odpo-
wiednim dystansem gonitwy dla elitarnych osobnikéw
petnej krwi. Stwierdzono, ze homozygoty CC sa predys-
ponowane do szybkiego pokonywania krétkich dystan-
séw, heterozygoty CT najlepiej sprawujg sie na $rednich
dystansach, a homozygoty TT na dystansach dtugich
[22]. Dodatkowo konie o genotypie CC w wieku 2 lat
wykazujg istotnie wiekszg mase mie$ni niz konie TT.
W kolejnych badaniach potwierdzajacych wptyw poli-
morfizmu 66493737 C>T na predyspozycje koni petnej
krwi angielskiej do pokonywania okre$lonych dystan-
séw, zidentyfikowano cztery SNP w rejonie 3’-UTR oraz
insercje SINE 227 pz w regionie promotora genu [23].
Stwierdzono takze wptyw genotypu MSTN (658604G>T,
66493737C>T, 66539967A>G) na pomiar wysoko$ci w kie-
bie u osobnikéw plci meskiej w okresie treningu. Zwie-
rzeta majace genotyp odpowiedni do pokonywania
krétkich dystanséw (CC) w poréwnaniu do koni pozo-
statych genotypdéw byly najwyzsze w ktebie w 7 mie-
sigcu treningu [49]. Przeanalizowano takze polimorfizm
w regionie promotora 26T>C i 156T>C u koni zakwalifi-
kowanych do réznych typéw morfologicznych, wyka-
zujac wyzszg frekwencje genotypu CC(26T>C i 156T>C)
u koni typu ciezkiego [9]. Badania koni réznych ras nad
zmienno$cig w eksonie drugim, ktéry koduje prekurso-
rowa postaé biatka TGF-f, wykazaty 11 haplotypdw zwia-
zanych z obecno$cia 10 mutacji, z czego 8 powodowato
zmiane sekwencji aminokwasowej taricucha polipepty-
dowego. Zauwazono, ze substytucja: 2227 A>C jest swo-
ista dla koni czystej krwi arabskiej, a 2478 G>C dla koni
sorraya [58].

PopsumowaNie

Miostatyna jest biatkiem istotnym do prawidtowego
funkcjonowania organizmu zwierzat i czlowieka.
Powszechnie wystepujaca w tkankach organizmu
jest odpowiedzialna m.in. za regulacje wzrostu i roz-
woju mieéni szkieletowych. Identyfikacja zmiennosci
w locus MSTN u réznych gatunkéw zwierzat trwajaca
juz ponad 35 lat wyjasnita role tego genu w ksztat-
towaniu wielu waznych cech uzytkowych zwierzat.
Jednak rezultaty badan podejmowanych w ostatnich
latach, z wykorzystaniem coraz to nowych technik
biologii molekularnej, wskazujg, ze kontynuowanie
tych prac jest uzasadnione.
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