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ontrola rodowodów zwierząt gospodarskich 
jest nieodzownym elementem pracy ho-

dowlanej. Prowadzenie wiarygodnych rodowo-
dów jest konieczne przy wyborze odpowiednich 
zwierząt na rodziców przyszłych pokoleń czy też 
ocenie ich wartości hodowlanej. System kontroli 
pochodzenia i identyfikacji zwierząt różnych 
gatunków, oparty na badaniach polimorfizmu 
antygenów erytrocytarnych i polimorficznych 
białek, nie zawsze pozwala na jednoznaczne 
wskazanie pary rodzicielskiej. Dopiero zastoso-
wanie wysoko polimorficznych markerów mi-
krosatelitarnych, określonych również jako STR 
(ang. short tandem repeat), pozwala na jedno-
znaczne potwierdzenie pochodzenia. 

Sekwencje mikrosatelitarne są sekwen-
cjami niekodującymi, równomiernie rozmiesz-
czonymi w genomie. Są łatwe do identyfikacji 
przy zastosowaniu amplifikacji techniką PCR, 
a ich analizy – powtarzalne. Sekwencje te cha-
rakteryzują się stabilnym dziedziczeniem i wy-
sokim polimorfizmem, wyrażającym się wystę-
powaniem od kilku do kilkunastu wariantów al-
lelicznych w danym locus (Bowling i in., 1997; 
Tautz, 1989). 

Zastosowanie markerów mikrosatelitar-
nych oraz reakcji PCR-multiplex do ich amplifi-
kacji i automatycznej analizy genotypów 
w sekwenatorach DNA zwiększa prawdopodo-
bieństwo wykrycia błędów w rodowodach, dla-
tego stały się one popularnymi markerami 
w analizie genetycznej oraz ocenie różnorodno-
ści genetycznej takich gatunków zwierząt ho-
dowlanych, jak bydło (Asch i in., 2009; Carolino 
i in., 2009; Radko i in., 2010; Řehout i in., 

2006), psy (Dimitrijevic i in., 2013; Irion i in., 
2005; Radko i Słota, 2009), owce (Baumung i in., 
2006; Rychlik i in., 2003; Souza i in., 2012), czy 
konie (Gralak i in., 1998; Ząbek i in., 2005 a). 

Kontrola pochodzenia koni (Equus ca-
ballus) w oparciu o markery genetyczne jest 
prowadzona od połowy XX wieku. Początkowo, 
weryfikacja rodowodów była prowadzona na 
całym świecie w oparciu o markery klasy I, na 
które składają się układy grupy krwi, polimor-
fizm białek krwi i enzymów. Wraz z rozwojem 
biologii i genetyki molekularnej markery klasy I 
w kontroli pochodzenia koni zaczęto uzupełniać 
sekwencjami mikrosatelitarnymi, zaliczanymi do 
markerów klasy II. W genomie konia zidentyfi-
kowano i scharakteryzowano liczne mikrosateli-
tarne loci. Dzięki elektroforezie kapilarnej moż-
liwe było zastosowanie STR w badaniach o du-
żej przepustowości oraz w pewnym stopniu zau-
tomatyzowanie analiz, co przyspieszyło prace 
badawcze z zakresu kontroli pochodzenia (To-
zaki i in., 2001). 

Pierwszy zestaw 5 mikrosatelitarnych 
loci u koni (HTG2, HTG3, HTG4, HTG5 oraz 
HTG6) został opisany w 1992 r.; w 1995 liczba 
opisanych loci wzrosła do 129 STR (Gralak i in., 
1998). Obecnie w genomie końskim zidentyfi-
kowano i oznaczono ponad 1538 mikrosatelitar-
nych loci (INRA horsemap Database). Gwał-
towny wzrost liczby opisanych STR wpłynął na 
zwiększenie zakresu informacji genetycznej 
(Tozaki i in., 2001). 

Z uwagi na powszechność stosowania 
polimorfizmu markerów mikrosatelitarnych, 
w  większości krajów badania z zakresu kontroli 
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pochodzenia są znormalizowane. Wytyczne, do-
tyczące kontroli pochodzenia zwierząt, są okre-
ślane przez Międzynarodowe Towarzystwo Ge-
netyki Zwierząt (ISAG – The International So-
ciety for Animal Genetics). Kompetencje labora-
toriów są weryfikowane poprzez badania po-
równawcze, organizowane co dwa lata przez 
ISAG. Testy kompetencji potwierdzają wiary-
godność i rzetelność laboratoriów, a poprzez 
normalizację wyników zapewniają ich porów-
nywalność pomiędzy laboratoriami. W oparciu 
o wyniki międzynarodowych testów porównaw-
czych wytypowano początkowo 9 sekwencji mi-
krosatelitarnych (AHT4, AHT5, ASB2, HMS3, 
HMS6, HMS7, HTG4, HTG10 i VHL20), sta-
nowiących minimalny panel STR zalecany 
w kontroli pochodzenia koni. Badania z zasto-
sowaniem 9 podstawowych oraz proponowa-
nych innych, uzupełniających markerów, były 
prowadzone między innymi dla polskich popula-
cji koni półkrwi angloarabskiej (Ząbek i in., 
2005 a), koni czystej krwi arabskiej, koni hucul-
skich, śląskich i pełnej krwi angielskiej (Ząbek 
i n., 2006). 

Dalsze badania z zakresu markerów 
mikrosatelitarnych skupiły się na poszukiwaniu 
nowych sekwencji, które poszerzyłyby zestaw 
podstawowy, w celu zwiększenia efektywności 
w przypadkach potwierdzania domniemanego 
rodzicielstwa. W wyniku prac badawczych nad 
polimorfizmem mikrosatelitarnym DNA, pro-
wadzonych na całym świecie, panel rekomen-
dowany przez Międzynarodowe Towarzystwo 
Genetyki Zwierząt został rozszerzony do 12 
STR (AHT4, AHT5, ASB2, HMS2, HMS3, 
HMS6, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10, 
VHL20). Na podstawie tego zestawu scharakte-
ryzowano wiele ras koni, w tym w Polsce rasy: 
czysta krew arabska (Gralak i in., 1998), pełna 
krew angielska (Gralak i in., 1998; Niemczew-
ski i Żurkowski, 2000; Ząbek i in., 2003), ślą-
ska (Ząbek i in., 2003), konik polski (Gralak 
i in., 2001), polski koń zimnokrwisty (Iwań-
czyk i in., 2006), konik biłgorajski (Ząbek i in., 
2005 b) oraz huculska (Fornal i in., 2013; Zą-
bek i Fornal, 2009). 

Obecnie kontrola pochodzenia koni jest 
prowadzona w oparciu o 12 mikrosatelitarnych 
loci, rekomendowanych przez ISAG, które skła-
dają się na minimalny panel STR (AHT4, 
AHT5, ASB2, ASB17, ASB23, HMS2, HMS3, 

HMS6, HMS7, HTG4, HTG10 i VHL20) 
(Guthrie, 2010). 

W oparciu o analizę sekwencji mikrosa-
telitarnych przeprowadza się także ocenę uży-
teczności stosowanego zestawu STR, a także 
zmienności genetycznej dla poszczególnych ras 
koni oraz ich struktury genetycznej na podstawie 
analiz statystycznych. Polimorficzne loci mikro-
satelitarne zawierają różne warianty alleliczne 
w obrębie danej populacji, a ich frekwencja 
względem różnych populacji może być inna. 
Częstość występowania frekwencji allelu w po-
szczególnych loci może ulegać zmianom, na 
przykład ze względu na zmianę stanu ilościowe-
go populacji czy wprowadzanie nowych osobni-
ków (Radko i Fornal, 2012). Jednym z częściej 
stosowanych wskaźników zmienności genetycz-
nej jest heterozygotyczność, której wartość, uzy-
skana dla analizowanego zestawu markerów, jest 
skorelowana ze stopniem zmienności, obserwo-
wanej w puli genowej badanych populacji. Spa-
dek liczebności populacji, jak również ściśle 
ukierunkowana selekcja na określone cechy 
i przestrzeganie kojarzeń w czystości rasowej 
mogą prowadzić do ograniczenia ich puli geno-
wej i zwiększenia homozygotyczności (Hey 
i Pinho, 2012). Czynniki te mogą doprowadzić 
do wzrostu występowania przypadków chorób 
o podłożu genetycznym, obniżenia odporności 
na różne choroby (Toro i in., 2011), czy też pro-
blemów w rozrodzie (Kulisa i in., 1999). Z tego 
względu, ocena stopnia polimorfizmu DNA oraz 
monitorowanie zmian w strukturze, szczególnie 
dla małych populacji (Alderson, 2005) i ras ro-
dzimych (Tozaki i in., 2001) oraz zagrożonych, 
ma na celu zachowanie bioróżnorodności 
i utrzymanie zmienności genetycznej w bada-
nych populacjach koni (Georgescu i in., 2008). 
Ponadto, analiza zmienności genetycznej z za-
stosowaniem markerów genetycznych jest przy-
datna w doborze optymalnego wariantu kojarze-
nia, mającego na celu minimalizowanie efektów, 
skorelowanych ze wzrostem inbredu, szczegól-
nie dla populacji, u których prowadzona jest se-
lekcja na określone cechy użytkowe (Kulisa i in., 
1999; Trommershausen-Bowling i Clark, 1985). 

Na podstawie analiz populacyjnych dla 
przebadanych osobników, z zastosowaniem 
markerów mikrosatelitarnych, określa się przy-
datność zestawu loci w kontroli pochodzenia 
danych populacji czy ras. Rekomendowane do 
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kontroli pochodzenia koni markery mikrosateli-
tarne cechują się wysoką polimorficznością, 
w ich obrębie zidentyfikowano od kilku od kil-
kunastu wariantów allelicznych, jednak ich po-
limorficzność powinna być weryfikowana. Mia-
rą polimorficzności loci jest współczynnik PIC 
(ang. polymorphism information content), obli-
czany w celu monitorowania użyteczności sto-
sowanego zestawu STR. Z uwagi na wysoką po-
limorficzność tych markerów istnieje niezwykle 
niskie prawdopodobieństwo, że dowolny osob-
nik będzie posiadał identyczny profil DNA. Mia-
rą tej wartości jest współczynnik PID – prawdo-
podobieństwo identyczności genotypów (proba-
bility of identity). Prawdopodobieństwo PID li-
czone jest dla każdego badanego locus na pod-
stawie częstości alleli w tym układzie. Parametr 
ten określa prawdopodobieństwo, że dwa losowo 
wybrane osobniki z tej samej populacji będą 
miały ten sam genotyp w danym locus (Botstein 
i in., 1980; Bowling i in., 1997; Huston, 1998; 
Tozaki i in., 2001). Innym parametrem, używa-
nym w potwierdzaniu wiarygodności stosowa-
nego u koni zestawu markerów mikrosatelitar-
nych jest teoretyczne prawdopodobieństwo wy-
kluczenia – PE (ang. probability of exclusion). 
Prawdopodobieństwo to dla 17 mikrosatelitar-
nych loci szacowane jest w przypadku, gdy zna-
ny jest genotyp jednego z rodziców, który zwy-
kle kształtuje się na poziomie zbliżonym do 

99,5%, natomiast w przypadku określenia po-
chodzenia względem obojga rodziców wynosi 
99,99% (Fornal i in., 2013). 

W laboratorium Instytutu Zootechniki 
Państwowego Instytutu Badawczego do badań 
identyfikacji osobniczej i weryfikacji pochodze-
nia koni stosuje się rekomendowany panel 12 
markerów mikrosatelitarnych oraz 5 zalecanych 
dodatkowych loci. Na podstawie rozdziału elek-
troforetycznego uzyskuje się elektroforegram, 
będący profilem DNA badanego osobnika. Na 
podstawie dalszej analizy porównawczej profili 
potomka oraz jego domniemanych rodziców 
możliwe jest potwierdzenie lub wykluczenie po-
chodzenia po rodzicu bądź parze rodzicielskiej. 

W podsumowaniu można stwierdzić, że 
polimorfizm sekwencji mikrosatelitarnych jest 
z powodzeniem wykorzystywany do identyfika-
cji osobniczej, kontroli pochodzenia, rozwiązy-
wania kwestii spornych w przypadkach do-
mniemanego pochodzenia po jednym rodzicu 
lub parze rodzicielskiej. STR znajdują zastoso-
wanie także w ocenie różnorodności genetycznej 
populacji lub ras koni. 

Monitorowanie zmian w obrębie ras lub 
populacji koni za pomocą markerów genetycz-
nych pozwala na utrzymanie różnorodności 
i zmienności genetycznej, określenie kierunku 
rozwoju badanych populacji oraz zapobieganie 
niekorzystnym efektom genetycznym. 
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Summary 

 
The International Society for Animal Genetics (ISAG) determines guidelines for class II marker parent-

age control. At present, ISAG recommends 12 microsatellite loci as a minimal STR panel for parentage control. 
The usefulness of applicable STR panel is evaluated on the basis of microsatellite sequence analysis. The statis-
tical analysis is used for the evaluation of genetic variability and genetic structure of horse breeds. The  mi-
crosatellite sequence polymorphism is used successfully for individual genetic identification, parentage control 
and deciding controversial cases of putative parents. The STRs are also used in evaluation of genetic diversity of 
horse populations and breeds. The monitoring of changes in horse breeds or populations by using genetic mark-
ers allows maintaining diversity and genetic variability, determines the direction of population progress, and 
prevents unfavourable genetic effects. 
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