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Abstract 

 
 

 Scrotal hernia is a very common congenital disorder in pigs which is caused 

by a prolapse of part of the intestine through the inguinal canal into the scrotum. The 

development of the defect results from either an abnormal wide inguinal canal or an 

incomplete obliterated processus vaginalis after testicular descent. One hypothesis has 

been that the testis descends through the propulsive activity of the smooth and striated 

muscles of the gubernaculum. The smooth muscle component has been suggested to 

undergo programmed cell death after the descent, whereas a persistence of the smooth 

muscle has been regarded to hinder obliteration finally leading to a hernia. Therefore, 

2 genes involved in the apoptosis cascade were chosen as functional candidate genes 

for hernia. Preprotachykinin A (TAC1) encodes two products of the tachykinins 

peptide family. They play an important role as neurotransmitters and interact with 

nerve receptors and smooth muscle cells. The BCL2-associated X protein (BAX) gene 

encodes the BAX protein that functions as a accelerator of programmed cell death. To 

isolate the genes from the porcine P1-derived artificial chromosome (PAC) library 

TAIGP714, probes were generated by primers derived from the human orthologs.  
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The TAC1-specific primers formed a 415-bp long amplicon (spanning from exon 7 to 

the 3’UTR) in pigs (GenBank Accession no: AM233488). A BAX-specific fragment 

(501 bp) was amplified encompassing exons 3 and 4 (GenBank Accession no: 

AM233489). Probes were sequenced and the comparison with the human genes 

verified sequence identities of 84% and 94% for TAC1 and BAX, respectively. The 

chromosomal assignments of the genes were done by analyses of porcine hybrid 

panels (somatic cell and radiation) and confirmed by fluorescent in situ hybridization 

(FISH). TAC1 was assigned to SSC9q12-q14 and BAX to SSC6q21. BAX has been 

assigned to a region on SSC6 associated with the defect. Thus, this gene has been 

chosen for further characterization, whereas TAC1 was excluded as candidate gene 

due to its chromosomal localization.  

 The BAX-containing PAC-clone was isolated and sequenced. The partial 

porcine BAX gene sequence of 10741 bp consists of the 5’-UTR and exons 1 to 4. The 

sequence shares 90% homology with the human gene. Comparative sequencing 

analysis of herniated pigs and of phenotypically unaffected individuals belonging to 

different breeds revealed no polymorphisms in the exonic regions. Two single-

nucleotide polymorphisms (SNPs) were detected in intron 1 (C8188T) and 3 

(T8737A). Totally, 138 porcine DNAs (37 herniated and 101 normal pigs) were 

genotyped by PCR-RFLPs (EarI for C8188T and BspHI for T8737A). Allele 

frequency estimates for C8188T are p(C)=0.804 and q(T)=0.196, and for T8737A are 

p(T)=0.975 and q(A)=0.025. SNPC8188T showed significant differences between 

normal and hernia pigs in the German population (P≤0.05). Thus, this SNP can be 

taken for further association analyses in large populations to elucidate the common 

genetic basis for scrotal hernia. 
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บทคัดยอ 

 

 โรคไสเล่ือนที่อัณฑะเปนโรคทางพันธุกรรมที่พบทั่วไปในสุกร เกดิจากการเคลื่อนที่ของ
ลําไสผานชองวางบริเวณขาหนีบลงสูถุงหุมอัณฑะ  การเกิดโรคเปนผลจากความกวางของชองวาง
บริเวณขาหนบีผิดปกติ หรือการกําจัดกลามเนื้อที่มีหนาที่ในการดึงอัณฑะลงสูถุงหุมอัณฑะภายหลัง
การเคลื่อนที่ของอัณฑะไมสมบูรณ ขอสมมุติฐานคือการเคลื่อนที่ของอัณฑะเกิดจากการทํางานของ
กลามเนื้อเรียบและกลามเนื้อลายท่ีเปนองคประกอบของ Gubernaculum สวนประกอบกลามเนือ้
เรียบจะถกูกําจัดผานกระบวนการตายของเซลล หลังจากอัณฑะถูกดึกลงสูถุงหุมอัณฑะแลว การคง
อยูของกลามเนื้อสงผลตอเนื่องใหเกดิโรคไสเล่ือนที่อัณฑะ ดังนัน้ไดเลือกยีนที่มีความเกี่ยวของกบั
กระบวนการตายของเซลล 2 ยีน คือ Preprotachykinin A (TAC1) ซ่ึงถอดรหัสเปนโปรตีน 

Tachykinins 2 ชนิดที่มีบทบาทเปนสารสื่อประสาท มีปฏิสัมพันธกับตัวรับของเสนประสาทและ
เซลลกลามเนื้อเรียบ ยีน BCL2-associated X protein (BAX) ถอดรหัสเปนโปรตีน BAX มี
บทบาทเปนตวัเรงใหเกิดกระบวนการตายของเซลล ไดจําแนกยีน TAC1 และ BAX ใน Porcine 

P1-derived artificial chromosome (PAC) library TAIGP714 โดยใชตัวตดิตามที่สรางขึ้น
จากคู Primers ที่ออกแบบจากยนีของมนษุย สามารถสังเคราะหตวัตดิตามสําหรับยนี TAC1 ของ
สุกรยาว 415 คูเบส (ครอบคลุม exon 7 และ 3’UTR) (GenBank Accession no: AM233488) 

และยีน BAX ยาว 501 คูเบสประกอบดวย exons 3 ถึง 4 (GenBank Accession no: 

AM233489) ทําการหาลําดับเบสของตัวติดตามและเปรียบเทียบลําดับเบสกับยีนของมนุษย      
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พบความเหมือน 84% และ94% (TAC1 และ BAX ตามลําดับ) การศึกษาตําแหนงของยีนทําโดย
วิธี Radiation hybrid panel, Somatic cell panel และ Fluorescent in situ hybridization 

พบวายีน TAC1 อยูบนโครโมโซมที่  9q12-21และ BAX อยูบนโครโมโซมที่ 6q21 BAX  ซ่ึงอยู
ในสวนของโครโมโซมที่ 6 มีความสัมพันธกับการเกิดโรคไดเลือกศึกษาตอไป สวนยีน TAC1    
ไดตัดออกจากการเปนยีนคัดเลือกของโรคไสเล่ือน เนื่องจากอยูบนโครโมโซมที่ไมสัมพันธกับการ
เกิดโรค 
 ทําการจําแนก PAC clone ที่มียีน BAX และหาลําดับเบส โดยจําแนกได 10741 คูเบสซึ่ง
มีสวนของยีน BAX  ประกอบดวย 5’-UTR และ Exon 1 ถึง Exon 4 โดยมีความเหมือนกับยีน
ของมนุษย 90% การวิเคราะหเปรียบเทียบระหวางลําดับเบสของสุกรที่แสดงลักษณะของโรค      
ไสเล่ือนที่อัณฑะและสุกรปกติสายพันธุตาง ๆ ไมพบการเปลี่ยนแปลงของลําดับเบสในสวน Exon 

แตตรวจพบการแทนที่ของเบส (SNPs) ใน Intron 1 (C8188T) และ Intron 3 (T8737A)        
ทําการจีโนไทปสุกรทั้งหมด 138 ตัว แบงเปนสุกรที่เปนโรคไสเล่ือนที่อัณฑะ 37 ตัวและสุกรตาง
สายพันธุที่มีลักษณะปกติ 101 ตัวโดยใชเทคนิค PCR-RFLP (EarI สําหรับ C8188T และ 

BspHI สําหรับ T8737A) จากการคํานวณความถี่อัลลีลของทั้งสอง SNPs พบวา C8188T มีคา 
p(C)=0.804, q(T)=0.196 และ T8737A มีคา p(T)=0.975, q(A)=0.025  ซ่ึงการแทนที่ของ 

C8188T แสดงความแตกตางอยางมีนัยสําคัญระหวางสุกรปกติและสุกรที่เปนโรคไสเล่ือนใน
ประชากรสุกรเยอรมัน (P≤0.05) ดังนั้นสามารถนําจุดกลายพันธุนี้ไปใชศึกษาความสัมพันธกับโรค
ไสเล่ือนที่อัณฑะของสุกรในประชากรขนาดใหญเพื่อใชเปนยีนพื้นฐานสําหรับโรคไสเล่ือนที่อัณฑะ 
 


