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Kontrolarodowodéw zwierat gospodarskich  2006), psy (Dimitrijevic i in., 2013; Irion i in.,
jest nieodzownym elementem pracy ho-2005; Radko i Stota, 2009), owce (Baumung i in.,
dowlanej. Prowadzenie wiarygodnych rodowo-2006; Rychlik i in., 2003; Souza i in., 2012), czy
dow jest konieczne przy wyborze odpowiednichkonie (Gralak i in., 1998;abek i in., 2005 a).
zwierzt na rodzicéw przysztych pokalezy tex Kontrola pochodzenia koniEQuus ca-
ocenie ich wartéci hodowlanej. System kontroli  ballus) w oparciu o markery genetyczne jest
pochodzenia iidentyfikacji zwiegz réznych  prowadzona od polowy XX wieku. Pagtkowo,
gatunkow, oparty na badaniach polimorfizmu weryfikacja rodowodéw byta prowadzona na
antygendéw erytrocytarnych i polimorficznych catym §wiecie w oparciu o markery klasy I, na
biatek, nie zawsze pozwala na jednoznacznétére skfadaj sie uktady grupy krwi, polimor-
wskazanie pary rodzicielskiej. Dopiero zastoso-fizm biatek krwi i enzyméw. Wraz z rozwojem
wanie wysoko polimorficznych markeréw mi- biologii i genetyki molekularnej markery klasy |
krosatelitarnych, ok&bonych réwnie jako STR  w kontroli pochodzenia koni zaglp uzupetnia
(ang. short tandem repept pozwala na jedno- sekwencjami mikrosatelitarnymi, zaliczanymi do
znaczne potwierdzenie pochodzenia. markerow klasy Il. W genomie konia zidentyfi-

Sekwencje mikrosatelitarneg sekwen-  kowano i scharakteryzowano liczne mikrosateli-
cjami niekodugcymi, réwnomiernie rozmiesz- tarneloci. Dzieki elektroforezie kapilarnej nie
czonymi w genomie. Htatwe do identyfikacji liwe bylo zastosowanie STR w badaniach o du-
przy zastosowaniu amplifikacji techgikPCR, zej przepustowsri oraz w pewnym stopniu zau-
aich analizy — powtarzalne. Sekwencje te chatomatyzowanie analiz, co przyspieszylo prace
rakteryzugy sie stabilnym dziedziczeniem i wy- badawcze z zakresu kontroli pochodzenia (To-
sokim polimorfizmem, wyrzajacym sg wyst-  zakiiin., 2001).

powaniem od kilku do kilkunastu wariantéw al- Pierwszy zestaw 5 mikrosatelitarnych
lelicznych w danyniocus (Bowling i in., 1997; loci u koni (HTG2, HTG3, HTG4, HTG5 oraz
Tautz, 1989). HTG6) zostat opisany w 1992 r.; w 1995 liczba

Zastosowanie markeréw mikrosatelitar- opisanychoci wzrosta do 129 STR (Gralak i in.,
nych oraz reakcji PCR-multiplex do ich amplifi- 1998). Obecnie w genomie hskim zidentyfi-
kacji i automatycznej analizy genotypow kowano i oznaczono ponad 1538 mikrosatelitar-
w sekwenatorach DNA zwksza prawdopodo- nych loci (INRA horsemap Database). Gwat-
bienstwo wykrycia bédéw w rodowodach, dla- towny wzrost liczby opisanych STR wphtma
tego staly si one popularnymi markerami zwigkszenie zakresu informacji genetycznej
w analizie genetycznej oraz ocenienmorodno-  (Tozakiiin., 2001).
sci genetycznej takich gatunkéw zwigrzho- Z uwagi na powszechi® stosowania
dowlanych, jak bydto (Asch i in., 2009; Carolino polimorfizmu markeréw mikrosatelitarnych,

i in., 2009; Radko i in., 2010Rehout i in., w wiekszaici krajow badania z zakresu kontroli
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pochodzeniagsznormalizowane. Wytyczne, do- HMS6, HMS7, HTG4, HTG10 i VHL20)
tyczace kontroli pochodzenia zwiatz 3 okre-  (Guthrie, 2010).
slane przez Mjdzynarodowe Towarzystwo Ge- W oparciu o analiz sekwencji mikrosa-
netyki Zwierzat (ISAG — The International So- telitarnych przeprowadza esitakze ocer uzy-
ciety for Animal Geneti)sKompetencje labora- teczndci stosowanego zestawu STR, az@ak
toriow g3 weryfikowane poprzez badania po- zmienndci genetycznej dla poszczegolnych ras
rownawcze, organizowane co dwa lata przezoni oraz ich struktury genetycznej na podstawie
ISAG. Testy kompetencji potwierdzajwiary-  analiz statystycznych. Polimorficzieci mikro-
godna¢ 1 rzetelnd¢ laboratoribw, a poprzez satelitarne zawierajrozne warianty alleliczne
normalizacg wynikow zapewnia ich porow- w obrbie danej populacji, a ich frekwencja
nywalnag¢ pomidzy laboratoriami. W oparciu wzgledem r&nych populacji mee by inna.
o wyniki miedzynarodowych testow porownaw- Czestaé¢ wystepowania frekwenciji allelu w po-
czych wytypowano poagtkowo 9 sekwencji mi- szczegoélnychloci moze ulegé zmianom, na
krosatelitarnych (AHT4, AHT5, ASB2, HMS3, przyktad ze wzgidu na zmiag stanu ildciowe-
HMS6, HMS7, HTG4, HTG10 i VHL20), sta- go populacji czy wprowadzanie nowych osobni-
nowigcych minimalny panel STR zalecany kow (Radko i Fornal, 2012). Jednym zgZe]
w kontroli pochodzenia koni. Badania z zasto-stosowanych wskaikow zmienndci genetycz-
sowaniem 9 podstawowych oraz proponowa-nej jest heterozygotycze@ ktorej wartdé, uzy-
nych innych, uzupetniagych markeréw, byty skana dla analizowanego zestawu markerdw, jest
prowadzone midzy innymi dla polskich popula- skorelowana ze stopniem zmiedop obserwo-
cji koni potkrwi angloarabskiej (bek i in., wanej w puli genowej badanych populacji. Spa-
2005 a), koni czystej krwi arabskiej, koni hucul- dek liczebnéci populacji, jak rownig $cisle
skich, slaskich i petnej krwi angielskiej @ek  ukierunkowana selekcja na okiene cechy
in., 2006). | przestrzeganie Kkojardew czystdci rasowe]
Dalsze badania z zakresu markeréowmog prowadzé do ograniczenia ich puli geno-
mikrosatelitarnych skupity sina poszukiwaniu wej i zwigkszenia homozygotycz&o (Hey
nowych sekwencji, ktére poszerzylyby zestawi Pinho, 2012). Czynniki te magdoprowadz
podstawowy, w celu zwkszenia efektywnsei do wzrostu wysipowania przypadkéw choréb
w przypadkach potwierdzania domniemanegoo podiczu genetycznym, obménia odporngci
rodzicielstwa. W wyniku prac badawczych nad na r@ne choroby (Toro i in., 2011), czyztero-
polimorfizmem mikrosatelitarnym DNA, pro- blemoéw w rozrodzie (Kulisa i in., 1999). Z tego
wadzonych na calyndwiecie, panel rekomen- wzgledu, ocena stopnia polimorfizmu DNA oraz
dowany przez Midzynarodowe Towarzystwo monitorowanie zmian w strukturze, szczegolnie
Genetyki Zwierzat zostat rozszerzony do 12 dla matych populacji (Alderson, 2005) i ras ro-
STR (AHT4, AHT5, ASB2, HMS2, HMS3, dzimych (Tozaki i in., 2001) oraz zagmmych,
HMS6, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10, ma na celu zachowanie bigrnorodngci
VHL20). Na podstawie tego zestawu scharakte4 utrzymanie zmienniei genetycznej w bada-
ryzowano wiele ras koni, w tym w Polsce rasy: nych populacjach koni (Georgescu i in., 2008).
czysta krew arabska (Gralak i in., 1998), petnaPonadto, analiza zmiensg genetycznej z za-
krew angielska (Gralak i in., 1998; Niemczew- stosowaniem markerOw genetycznych jest przy-
ski i Zurkowski, 2000; Zbek i in., 2003)§l3-  datna w doborze optymalnego wariantu kojarze-
ska (4bek i in., 2003), konik polski (Gralak nia, majcego na celu minimalizowanie efektow,
iin., 2001), polski ké zimnokrwisty (lwa-  skorelowanych ze wzrostem inbredu, szczegol-
czyk i in., 2006), konik bitgorajski @ek i in.,  nie dla populacji, u ktérych prowadzona jest se-
2005 b) oraz huculska (Fornal i in., 2013;-Z lekcja na okrélone cechy gytkowe (Kulisa i in.,
bek i Fornal, 2009). 1999; Trommershausen-Bowling i Clark, 1985).
Obecnie kontrola pochodzenia koni jest Na podstawie analiz populacyjnych dla
prowadzona w oparciu 0 12 mikrosatelitarnychprzebadanych osobnikéw, 2z zastosowaniem
loci, rekomendowanych przez ISAG, ktore skia- markerow mikrosatelitarnych, oldla sie przy-
dajg sie na minimalny panel STR (AHT4, datnd¢ zestawuloci w kontroli pochodzenia
AHT5, ASB2, ASB17, ASB23, HMS2, HMS3, danych populacji czy ras. Rekomendowane do
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kontroli pochodzenia koni markery mikrosateli- 99,5%, natomiast w przypadku oklenia po-
tarne cechuj sie wysolg polimorficzngcig,  chodzenia wzgdem obojga rodzicow wynosi
w ich obebie zidentyfikowano od kilku od kil- 99,99% (Fornal i in., 2013).

kunastu wariantow allelicznych, jednak ich po- W laboratorium Instytutu Zootechniki
limorficznos¢ powinna by weryfikowana. Mia- Paistwowego Instytutu Badawczego do bada
ra polimorficzndgci loci jest wspoétczynnik PIC identyfikacji osobniczej i weryfikacji pochodze-
(ang. polymorphism information contgntobli-  nia koni stosuje si rekomendowany panel 12
czany w celu monitorowaniazyteczngci sto-  markeréw mikrosatelitarnych oraz 5 zalecanych
sowanego zestawu STR. Z uwagi na wysp&-  dodatkowychloci. Na podstawie rozdziatu elek-
limorficznos¢ tych markerow istnieje niezwykle troforetycznego uzyskuje ¢sielektroforegram,
niskie prawdopodobiestwo, ze dowolny osob- bedacy profilem DNA badanego osobnika. Na
nik bedzie posiadat identyczny profil DNA. Mia- podstawie dalszej analizy poréwnawczej profili
ra tej wartégci jest wspoétczynnik B — prawdo- potomka oraz jego domniemanych rodzicow
podobiéstwo identycznéci genotypow froba-  mozliwe jest potwierdzenie lub wykluczenie po-
bility of identity). Prawdopodobigstwo Ry li- chodzenia po rodzicwlz parze rodzicielskiej.
czone jest dla kalego badanegtmcus na pod- W podsumowaniu mma stwierdz, ze
stawie cezstasci alleli w tym uktadzie. Parametr polimorfizm sekwencji mikrosatelitarnych jest
ten okréla prawdopodobigstwo,ze dwa losowo z powodzeniem wykorzystywany do identyfika-
wybrane osobniki z tej samej populacjgdh  cji osobniczej, kontroli pochodzenia, rozay-
miaty ten sam genotyp w danylocus (Botstein  wania kwestii spornych w przypadkach do-
i in., 1980; Bowling i in., 1997; Huston, 1998; mniemanego pochodzenia po jednym rodzicu
Tozaki i in., 2001). Innym parametrenzywa-  lub parze rodzicielskiej. STR znajdugastoso-
nym w potwierdzaniu wiarygoddoi stosowa- wanie take w ocenie rgnorodndci genetycznej
nego u koni zestawu markerow mikrosatelitar-populacji lub ras koni.

nych jest teoretyczne prawdopodatsgvo wy- Monitorowanie zmian w olgbie ras lub
kluczenia — PE (angprobability of exclusion  populacji koni za pomacmarkeréw genetycz-
Prawdopodobigstwo to dla 17 mikrosatelitar- nych pozwala na utrzymanie a@rodndgci
nychloci szacowane jest w przypadku, gdy zna-i zmienndgci genetycznej, oks&benie kierunku
ny jest genotyp jednego z rodzicow, ktéry zwy- rozwoju badanych populacji oraz zapobieganie
kle ksztaltuje si na poziomie zbkonym do  niekorzystnym efektom genetycznym.
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THE APPLICATION OF DNA MICROSATELLITE POLYMORPHISM
IN PARENTAGE CONTROL

Summary

The International Society for Animal Genetics (ISAd&termines guidelines for class Il marker parent-
age control. At present, ISAG recommends 12 mi¢eti#e loci as a minimal STR panel for parentagetool.
The usefulness of applicable STR panel is evaluatethe basis of microsatellite sequence analys$is. statis-
tical analysis is used for the evaluation of genetiriability and genetic structure of horse breédsee mi-
crosatellite sequence polymorphism is used suadgs$br individual genetic identification, paremg& control
and deciding controversial cases of putative paréifie STRs are also used in evaluation of gedetérsity of
horse populations and breeds. The monitoring ofgéa in horse breeds or populations by using genwrk-
ers allows maintaining diversity and genetic vaitigh determines the direction of population pregs, and
prevents unfavourable genetic effects.

Fot.: D. Dobrowolska
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