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Komérki ludzkie i zwierzce, obok gdrowe-  wzgledem pdra komdérkowego.

go DNA, posiadaj takze materiat gene- Istnieje wiele hipotez, przy pomocy kto-

tyczny zawarty w mitochondriach (mtDNA). rych prébuje si wyjasni¢ pojawienie sj dodat-

Organella te suznawane za centra energetycznekowego materialu genetycznego w komorce eu-

komorek. W ich ohbgbie zachodzi ostatni cykl kariotycznej. Najbardziej rozpowszechniona teo-

reakcji oddychania komérkowego — fosforylacja ria endosymbiozy zaktadae komorki eukario-

oksydacyjna, w wyniku ktérej wytwarza e¢si tyczne powstaly przez fugjkomorki Archaea

energia, magazynowana w postaci wysokoener¢data pocztek genomowi gdrowemu) z pier-

getycznych wjzan ATP. Mitochondrialny DNA  wotnymi formamia-proteobakterii (wspotczesne

jest ponadto jednym z aktywatorow procesowmitochondria), co przypuszczalnie ngsio

apoptycznych i regulatorow zmian zwanych okoto 5-6 milionéw lat temu (Lang i in., 1997).

ze starzeniem sikomoérek (Michikawa i in., Na przestrzeni lat obydwie formy komorkowe

1999; Allen, 1996; Wallace, 2005). ewoluowaly, uzaleniajagc sie od siebie na po-
ziomie metabolicznym. Wbrew powszechnie
przyjetej opinii, najistotniejsz wowczas ra

Pochodzenie mitochondrialnego DNA symbionta nie bylo undiwienie pierwotnej
beztlenowej komdrce utleniania metabolitéw

W oparciu o analiz skamieniatéci (wydajniejszy energetycznie proces), a ich zdol-

przypuszcza gj ze powstanie komoérek eukario- nos¢ do syntezowania centréwzelazowo-

tycznych mogto nagpi¢ 2 mid lat temu (Margu- siarczkowych (Fe-S), doacych kofaktorami

lis i Fester, 1991; Lang i in., 1997). Rekonstruk-wielu enzymow(Lill i in., 2005). Scista symbio-

cja przebiegu tak odlegtych czasowo procesowza doprowadzita do stopniowej redukcji genomu

jest problematyczna i obarczonazgn bledem.  symbionta i transferu wkszaci jego gendéw do

Cennym zrédtem wiedzy jest analiza budowy jadra komérkowego gospodarza. Przypuszczal-

komorek i genomow wspotcaeie zyjacych or-  nie miato to uchroii wigksza¢ istotnych dla

ganizméw. W tym kontelcie mitochondria gospodarza gendow przed paoyjmi w mito-

i chloroplasty, ktore poziomem ZonccCi chondriach warunkami, sprzygaymi mutacjom

przypominag proste organizmy prokariotyczne, (Berg i Kurland, 2000).

wyrozniaja Sie wsrod pozostatych elementow

skladowych komorki. Najbardziej interegog

byto odkrycie,ze posiadaj one niezaleny od  Charakterystyka mtDNA

jadrowego materiat genetyczny, ¢k czemu

mog w duzej mierze zachowaautonomicznt U ssakéw, genom mitochondrialny jest
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ztozong z 16-17 tys. par zasad dwunicigvku-  szereg chordb, u ktérych podstawslanutacje
listag czasteczlg, wygladem zblzong do plazmi- w mitochondrialnym genomie, a dotycone
dowego DNA komorek bakteryjnych (Villalta przede wszystkim tkanki mézgowej i ¢émio-
iin., 1992; Boore, 1999). Jedna z nici mtDNA wej (Abelardo Solano i in., 2000; Elpeleg i in.,
zostata nazwanagikg (H) ze wzgédu na dug  2005). Wykazano rownie ze niektdre mutacje
zawartd¢ zasad purynowych, a druga lekid) sa dodatnio skorelowane z pogorszonymi para-
z powodu duej ilosci zasad pirymidynowych metrami nasienia i bezptodiwia u mezczyzn
(Holland i Parsons, 1999). (Holyoake i in., 2001; Gemmell i in., 2004).
Mitochondrialny DNA wysgpuje w po-
jedynczym mitochondrium w liczbie od 2 do 10
kopii, co jest zalene od cestdsci podziatdow mi-  Mozliwosci praktycznego wykorzystania ana-
tochondriow. Te z kolei gsindukowane przez lizy mtDNA
zapotrzebowanie energetyczne tkanki oraz funk-
cje zyciowe komorek. Spwod tkanek organi- Duzy polimorfizm regionu kontrolnego,
zméw ssakéw najwtej mitochondridw i tym brak rekombinacji, bardzo dobra efektywéo
samym zawartego w nich materiatu genetyczneizolacji nawet z niewielkich ilgci tkanki biolo-
go znajduje s w migsniu sercowym, wtrobie,  gicznej oraz odporrsé mtDNA na procesy de-
nerkach i mézgu. Najmniej, kilkaset kopii mtD- gradacyjne czyni go materialem przydatnym
NA, zawieraj spermatocyty, a najeéej — me-  w wielu dziedzinach nauki.
dzy 200 000 a 800 000 — oocyty. Znaczna prze- DNA mitochondriow jest agto wyko-
waga zawarteci mtDNA w oocytach oraz fakt, rzystywany do identyfikacji osobniczej wen-
ze w trakcie zaptodnienia dostaje slo niego  skich liniach rodowodowych (lvanov i in., 1996).
gtéwka plemnika bez witki bogatej w mitochon- W identyfikacji osobniczej zazwyczaj stosuje si
dria, powodujeze rozwijajca s¢ zygota posia- analiz dwoéch hiperzmiennych regionoéw. Pierw-
da mtDNA odziedziczone tylko po matce (Abe- szy z nich, zwany HV1, znajdujesdblizej kohca

lardo Solano i in., 2000). tRNA dla proliny (tRNA™), drugi — HV2 w po-
MtDNA zawiera sekwencje genéw 13 blizu tRNA"™(Holland i Parsons, 1999).
biatek, ktére biog udziat w reakcjach fecucha W przemyle paszowym nierzetelne in-

oddechowego oraz niegline do ich powstania formacje producentow, dotygze sktadu mie-
22 casteczki tRNA i 2 rRNA (Abelardo Solano szanek dla zwient, 53 coraz powszechniej we-
i in., 2000). ryfikowane przy uayciu analizy mtDNA, ktéra
W mitochondrialnym genomie ssakow pozwala na identyfikagjgatunkdéw. Zagadnienie
brak jest introndéw, a geny snocno obok siebie to wiaze sk ze zdrowotnécia zwierat oraz
upakowane. $one zazwyczaj rozdzielone kilku- prewency choréb prionowych. Analiz specy-
dzieskcionukleotydowymi sekwencjami trans- ficznych gatunkowo i homologicznych smd
portuigcego RNA (tRNA). Jedynym niekodij  kregowcdw sekwencji mitochondrialnych genéw
cym odcinkiem mtDNA jest region kontrolny cytochromu b (cyt b), oksydazy cytochromowej
(control region, CR), zwany ta& petla D (D- | (COIl), 12S rRNA lub podjednostki 6 i 8 synta-
loop) ze wzgddu na konformaej ,spinki”, jaka  zy ATP cechuje wysoka powtarzafgavynikdw
przyjmuje podczas replikacji (Holland i Parsons,i czutcs¢ reakcji (Tartaglia i Saulle, 1998; Lahiff
1999). Liczba mutacji, ktéra zachodzi w tym i in., 2001; Natonek-Whiewska i Rychlik,
odcinku, stanowi okoto 10% catkowitej liczby 2008). Umadaliwia ona wykryciesladéw identy-
zmian nukleotydowych w obbie mtDNA (Bru-  fikowanego gatunku o 0,125% zawd&dp
ford i in., 2003). w analizowane] mieszance (NatoneksWew-
Mutacja w obgbie mtDNA, ktérej skut- ska i Rychlik, 2008). Wybrane odcinki mtDNA
kiem jest brak produktu biatkowego lub jego charakteryzuj sie bardzo dug specyficznécia
nieprawidtowa konformacja sprawiae zostaje ipozwalaj na rozrénienie nawet blisko spo-
przerwana reakcja agaucha oddechowego. Do- krewnionych gatunkow.
prowadza to do deficytu energetycznego komor- Mitochondrialny DNA jest skutecznym
ki i w rezultacie do jegmierci (Abelardo Solano markerem molekularnym w analizach filogene-
i in., 2000). U cztowieka wykryto do tej pory tycznych. Konserwatywne sekwencje genow ko-
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lineage A dujacych biatka § wykorzystywane w badaniach
nad zrgnicowaniem nmgdzygatunkowym (Bru-
ford i in., 2003), natomiast region kontrolny sta-
nowi wiarygodne zrédio wiedzy na temat
zmienndci wewntrzgatunkowej (Holland i Par-
sons, 1999; Bruford i in., 2003).

) Zastosowanie mtDNA w hodowli owiec
lineage B
‘:g] lineage E 3 L .
Owce, spé&rdd renych zwierat hodow-
\/ mkarayaka lanych, g gatunkiem, ktérego udomowienie na-
lineage D stapito najwczaniej, przypuszczalnie okoto 12
S lineage C 000 lat temu (Ryder, 1984). Jednoznaczne usta-

lenie przodka wspoétczesnej owcy domowej
- (O. arieg jest zagadnieniem problematycznym.

o Przyczynia si do tego skomplikowana systema-
% tyka dziko zyjacych gatunkéw z rodzaj@vis

g oraz duy i zréznicowanysrodowiskowo obszar
\I% ich wystpowania, tj. od potpustynnych terenéw

subkontynentu indyjskiego, poprzezodkowy
Azje, az do Syberii. Wrod dzikich owiec naj-
wigksze bogactwo form znajduje;sia obszarze
wspotczesnego Iranu, Turcji i Izraela. Na pod-
stawie analizy materiatu, pochagzgo z wyko-
palisk prowadzonych na tych terenach, za
przodkéw owcy domowej uznawano trzy ga-
=) tunki: muflona europejskiego/orientalnedovis
w musimon/orientalls arkal/urial Qvis vigne)
% oraz argal Qvis ammon ammoiRyder, 1984).
s Badania filogenetyczne owiec w oparciu
0 wybrane odcinki mtDNA prowadzone ®d
potowy lat 90. XX w. Rozwdj technik sekwen-
R : cjonowania DNA pozwala obecnie na bezpo-
yc. 1. Drzewo filogenetyczne, utworzone matod | . , . .
najblizszego ssiada (neighbor-joining, NJ), obrazog Srednie porownywanie sekwencji mtDNA. i
zalezncici filogenetyczne mgidzy haplogrupami (line- Dotychczas przeprowadzono reakcje se-
ages A, B, C, D, E), zidentyfikowanymi u wspéicze- kwencjonowania odcinkow regionu kontrolnego
snie hodowanych owiec oraz sekwencjami trzech dzi-dzikich gatunkow owiec z rodzaju: muflon
kich gatunkéw owiec@vis ammon, Ovis vignei, Ovis (O. musimon, O. orientalisazjatycka owca ste-
orientalis); wielkos¢ weztow jest proporcjonalna do powa Q. vigne), argal O. ammoi), owca kana-

czgstasci wyshpienia poszczegolnych haplotypéw, dyjska (. canadens)s oraz owca domowa
adlugdci gakzi do liczby ré&nic nukleotydowych (O. arie9, hodowanych na terenie Azji, Europy
miedzy haplogrupami (Meadows i in., 2007)

: hvi . db iahb I Nowej Zelandii (Wood i Phua, 1996; Hiendle-
Fig. 1. Phylogenetic tree constructed by neighbour-yo 1998 Hiendleder i in., 1998, 2002; Guo
joining (NJ) method, showing the phylogenetic rela-.". ) . ) T
tionships between haplogroups (lineages A, B, C, p!in. 2005; _P_edrosa ',m" 2005; TaP'O In.,
E), identified in sheep raised today, and between s 2006). Wyniki tych badawykazaly udziat mu-
quences of three wild sheep species (Ovis ammorflona w ksztattowaniu giO. arieshodowanych
Ovis vignei, Ovis orientalis); the size of nodepris-  na terenie Europy, Azji i Ameryki Pdtnocnej.
portional to the frequency of individual haplotypes Jednoczénie, poddano w wipliwos¢ zalazenia
and the length of branches to the number of nucleodotyczce roli O. vigneii O. ammonw tworze-

ti?e diffe)fences between haplogroups (Meadows ehju wsp6tczénie hodowanych ras owcy domo-
al., 2007

JoubiA SIND

Prace przegl gdowe 67



A. Koseniuk i T. Rychlik

wej (Hiendleder, 1998; Hiendleder i in., 1998). rodowodoweQ. aries Tapio i in. (2006), anali-
W oparciu o analig sekwencji regionu zujac genotypy mitochondrialne owiec z terenéw
kontrolnego owiec Eurazji wyghiono pocat- Europy i centralnej Azji, wykryli unikatowy typ
kowo azjatyck linie rodowodowg — haplogrup  sekwencji mtDNA, ktéry zaliczyli do haplogrupy
A (HA) i europejsk lini¢ — haplogrup B (HB) D (HD). Stwierdzili oni,ze typ D wywodzi si od
(Hiendleder i in., 1998). W mgdiejszych bada- O. vignej O. ammoni O. orientalis. Ponadto,
niach nad regionem kontrolnym i genem cyt b,w badaniach tyclwykazano istnienie piej linii
przeprowadzonych na rasach owiec z terenéwpochodzeniowej, haplogrupy E (HE), ktéra sta-
Turcji i pétwyspu Iberyjskiego, wykazano ist- nowi pogczenie mgdzy haplogrupami Ci A.
nienie trzeciego typu organizacji mtDNA — ha- Na rycinie 1 zaprezentowano zalesci
plogrupy C (HC) (Pedrosa i in., 2005). HC, po- filogenetyczne midzy piecioma haplogrupami,
dobnie jak HA i HB, nie wykazuje wspolnej linii  zidentyfikowanymi w populacji wspétczesnych
filogenetycznej 0. vigneii O. ammonWkrotce  owiec oraz sekwencjami trzech dzikich gatun-
po tych badaniach zidentyfikowano kolejne linie kbw owiec, na podstawie sekwencji cyt b i CR.
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MITOCHONDRIAL DNA — CHARACTERISTICS AND POTENT IAL PRACTICAL
APPLICATIONS IN SHEEP BREEDING

Summary

In addition to nuclear DNA, human and animal caltsmtain genetic material in the mitochondria
(mtDNA). Due to a lack of recombination, high eiincy of isolation from even small amounts of bgtal
tissue, high polymorphism and resistance to dedgidprocesses, mtDNA is a useful material in méelgs of
science. Mitochondrial DNA is often used in huméorsindividual identification in female pedigreadis. What
is more, mtDNA analysis allows for species ideaéfion, which found practical application in thedendustry
for verifying the information provided by the maaafurers con-
cerning the composition of animal feed mixturestddnondrial
DNA is an effective molecular marker in phylogenesinalyses.
Phylogenetic studies of sheep based on selectethestg of
mtDNA showed that the moufloi®( musimon, O. orientalisurial
(O. vigne) and argali ©. ammoh have contributed to the sheep &
currently raised in Europe, Asia and North AmeriGased on 4§
analysis of the control region sequences of Eumasieeep, five
pedigree lines (haplogroups) were identified thanihate in sheep
from Asia —A (HA), C (HC), D (HD) and E (HE), and sheep
from Europe — B (HB).
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