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Do rodziny psowatych, ktorej przedstawicie- by¢ determinowana przez pojedynczy gen, jak
lem jest pies domowyQanis lupus fami- réwniez maze by warunkowana wielogenowo
liaris), nalezg 44 gatunki (www.ncbi.nlm.nih.gov iidentyfikowana z wykorzystaniem pewnych
[Taxonomy/). Trzy inne gatunki, ktérych geno- rejonéw genomu, wpltywagych na cechy ilo-
my s stosunkowo intensywnie badane, to: lissciowe @Quantitative trait locj QTL). W przy-
pospolity §ulpes vulpes lis polarny Yulpes padku, gdy cecha warunkowana jest poligenicz-
lagopud i jenot (Nyctereutes procyonoides nie, wsrdd gendw mee wystpi¢ pojedynczy
Waznym gospodarczo gatunkiem jest rownie gen o duym efekcie fenotypowym, okékany
norka (Neovison vison nalezaca do rodziny fa- genem gtdbwnym rGajor geng. Istniep dwie
sicowatych. Zwiergta futerkowe wysipuja za- gtdbwne strategie genomiki strukturalnej, stoso-
rowno w warunkach naturalnych, jak i w fer- wane do poszukiwani¢oci cech ilgciowych,
mach hodowlanych. Gtéwnym celem hodowli wykorzystupce geny kandydage i skanowanie
tych gatunkow zwiergt jest produkcja skor. genomu, oparte na analizie sgm anonimo-
Wedtug EFBA (European Fur Breeders’ Asso-wych markeréw DNA.
ciation), w 2010 r. w pastwach cztonkowskich Kluczows role w identyfikacji regio-
UE na 7200 fermach wyprodukowano 2,8 minnéw chromosomowych, zawiesaych QTL
skor zwierat, nalezacych do rodziny psowatych, odgrywap wysycone markerami mapy genomu.
co stanowi 56% ogolnej produkcfiwiatowej Postp w wykorzystywaniu polimorficznych
oraz 31,3 min skér norek, co stanowi 60% pro-markeréw w tworzeniu map genetycznych
dukcji swiatowej (http://www.efba-eu.com/). stwarza meliwosci identyfikaciji regionéw ge-
Fenotypowa zmienrd6, obserwowana nomu, w ktérych znajdgjsie loci, wpltywajgce
wsrod hodowlanych zwiegt futerkowych, jest na cechy wane z ekonomicznego punktu wi-
wyrazna, jednak jej genetyczne uwarunkowaniadzenia €conomic trait logi ETL). Lokalizacja
sa dalekie od pelnego wyjaienia. Podstawv  prawdopodobnych regionéw, zawieggych
migdzyosobniczej i midzygrupowej zmienriei ETL oraz ich identyfikacja megpozwolé na
s3 molekularne rénice w genetycznej informacji zwickszenie pospu genetycznego, dotygze-
poszczegdlnych osobnikow. Zmiany sekwencjigo cech wanych z hodowlanego punktu wi-
DNA w regionach kodugcych lub regulatoro- dzenia. Dotychczas opisano liczne mutacje
wych gendéw mog zmieni& struktug biatlek, punktowe (QTM,quantitative trait mutations,
wplywajac na wiele szlakédw biochemicznych. QTN, quantitative trait nucleotide ktore pro-
Rozwéj genetyki molekularnej pozwolit na iden- wadz do powstania diego efektu fenotypo-
tyfikacje¢ regionébw chromosomowych, zawiera- wego u ré@nych gatunkow zwieeg (Anders-
jacych loci genow, ktérych zmutowane allele son, 2009; Hu i in., 2009).
odpowiadai za zmienn& cech interesgpych Najbardziej interesggymi pod wzgt-
z hodowlanego punktu widzenia. Cechazmo dem ekonomicznym cechami pokroju zwigrz
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futerkowych g wielkos¢ i budowa (lub/i masa
ciata) oraz jaké: okrywy witosowej. Cechy te
mozna nazwaé szczegolnie wanymi ze wzgtdu

Okreslenie uwarunkowania genetyczne-
go zré&nicowania morfologicznego psow byto
pomocne w poszukiwaniu markeréw w popula-

na ich wysoki udziat w cenie skory. Filistowicz cjach hodowlanych zwiegt futerkowych, nale-

iin. (1999) oznaczyli udziat vych cech skor

zacych do rodzinyCanidae W ostatnich latach

w ich cenie rynkowej (aukcyjnej). Wagi ekono- podjcto rdznokierunkowe badania zg#ku in-

miczne dla wielkéci i jakosci skory wynosity

formacji, zawartej w genomi@growym i mito-

odpowiednio 0,64 i 0,34. Badania Wierzbickiego chondrialnym z cechami ekonomicznieangmi
(2005) potwierdzity,ze udzialy te nieznacznie u zwierat futerkowych (Grzesiin., 2009, 2011;

tylko ulegly zmianie w pgniejszych latach, przy

Skorczyk i in., 2011; Du i in., 20108laska,

czym wielka&é skory stanowita od 60,2 do 2010; Nowacka-Woszuk i in., 2018taska i in.,

60,8%, natomiast jaké od 20,5 do 27,9% ogol-
nej zmiennéci jej ceny. Oznacza tage wartéé

2015).
Grzes i in. (2009) analizowali sekwencje

skor byta zalena w zasadzie od tych dwdch genuMSTN(eksony, introny i sekwencje flanku-
wymienionych cech, dlatego celem artykutu jestjace) czterech gatunkéw zwiatz nalezacych do

wskazanie zwizku genow i regionéw QTL dla
masy ciata i jakéci okrywy wtosowej mgsazer-
nych zwierat futerkowych. Réwnig Socha i in.
(2001) stwierdzili,ze na fermach zwiesgt futer-
kowych wysoka jak& okrywy wtosowej i wiel-
kos¢ zwierat 3 najwaniejszymi z cech ayt-
kowych, czyli najistotniejszymi dla agjniccia
wysokich ekonomicznych wynikéw produkciji.

Geny kandydujace cech iléciowych w hodow-
li zwierzat futerkowych
Jgdrowe DNA

Informacje o genomie psa svykorzy-
stywane w badaniach zwiatz futerkowych

rodziny Canidae psow, lisbw pospolitych, lisow
polarnych i jenotow. Zidentyfikowano guzy-
gatunkowe rénice poszczegoélnych nukleotydow
w eksonie pierwszym itrzecim genu. Analizy
molekularne sekwencji geMdSTNjenota ujaw-
nity obecnd¢ jednego (niefunkcjonalnego) po-
limorfizmu SNP (C/T) w eksonie 1. Nie stwier-
dzono jednak polimorfizmu funkcjonalnego
w genie miostatynyzadnego z oltych bada-
niami gatunkow.

Skorczyk i in. (2011) przedstawili chro-
mosomovy lokalizacg, porobwnawcz analiz
sekwencji i polimorfizm genWMC3R psa, lisa
pospolitego, lisa polarnego i jenota. Zlokalizo-

z rodziny psowatych. Genomika psa skupia si wano osiem miejsc polimorficznych WIC3R
gtébwnie na identyfikacji markeréw wad i choréb lisa pospolitego, s#é jenota, dwa psa, nato-

genetycznych. Prowadzone gednak réwnie

miast gen lisa polarnego byt monomorficzny.

badania, magce na celu ustalenie genetycznegoAutorzy ci przeprowadzili rowniebadania, ma-

podiaza ztazoncici zréznicowania morfologicz-
nego. Ze wzgldu na due r&nice, tak masy cia-
ta (od 2 kg — chihuahua, do 80 kg — budstiff),

jace na celu ustalenie zyzku pomedzy kilko-

ma miejscami polimorficznymi gendMC3R
i mag ciala lisbw pospolitych. Wykazano zwi

jak tez ksztattu szkieletu (od bassetdéw, poprzezzek masy ciata z dwoma miejscami polimorficz-

boksery, charty i dogi), psy statyesinteresuj-

nymi sekwencji 3 -flankujcej genu, w madi-

cym obiektem badawczym do poznania polige-wych pozycjach przgczania czynnikow tran-

nicznego charakteru cechdtmowych.
Genetyczne podstawy ndic w wielko-

§ci i proporcjach ciata porailzy r&nymi rasami

psOw nie zostalty jeszcze w petni wénione.

skrypcyjnych. Z badatych autoréw wynikaze
gen MC3R maze by genem kandydagym dla
masy ciata liséw pospolitych.

Du i in. (2010) przeprowadzili anatiz

Wytypowane zostaly natomiast potencjalne genyzwiazku polimorfizmow typu podstawtejedno-

kandydujce. Naleg do nich: TCOF1 (Haworth

nukleotydowych genGHR z cechami pokroju

i in., 2001), ktory ulega ekspresji podczas roz-lisbw polarnych. Autorzy statystycznie potwier-

woju szkieletu,IGF1, ktéry mae by genem
kandydujcym dla zrégnicowania rozmiaréw
ciata pséw (Sutter i in., 2007) MSTN(Mosher

dzili zwigzek dwdéch polimorfizméw genGHR
Z mag ciala samic oraz dwdch innych miejsc
polimorficznych genuGHR z mag ciata sam-

iin., 2007), ktérego mutacja powoduje ,po- cow.Odnotowano rowniewysoko istotny wptyw

dwadjne” umgsnienie chartéw wicigowych.

dwoéch polimorfizméw na diugd skéry samic
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lisbw polarnych. Z tych badawynika, ze gen
receptora hormonu wzrostu oo by genem
kandydujcym dla masy ciata liséw polarnych.
Wyniki skanowania grup spgzenio-
wych jenota, prowadze do wskazania regio-
néw o prawdopodobnym wplywie na masata
I czysta¢ barwy okrywy witosowej oraz lokali-
zacja gendwlGF1 i GHR w poblizu loci cech
ilosciowych spowodowaly,ze wytypowano te
geny, jako kandydgge dla cech produkcyjnych
jenotéw Qlaska, 2010). Gen\GF1i GHRmog
zost& wykorzystane w kontynuacji bafla po-
szukiwaniu mutacji zwézanych z poziomem
cech uytkowych jenotéw, a w konsekwencji

madzenia tkanki ttuszczowej u psowatych.

Mitochondrialne DNA

Intensywny rozwaj technik biotechnolo-
gicznych, wykorzystywanych w programach ho-
dowlanych zwierat, pozwala na szylhkidenty-
fikacje oraz selekg osobnikow najbardziej war-
tosciowych z punktu widzenia ich dalszej ho-
dowli. Selekcja genomowa dotyczy jednak wy-
tacznie markeréwgdrowych. Dopiero od kilku
lat prowadzone g badania zwgzku mutacji
w mtDNA z cechami zytkowymi zwierzt go-
spodarskich, w tym cechami reprodukcyjnymi
oraz z jakécia migsa u bydta,swin i owiec

w selekcji wspomaganej markerami. Produkty (przeghd w: Slaska i in., 2014).

wspomnianych gendw gszaliczane do diej
grupy, zwanej ogi somatotropow, ktérg stano-
wig hormony, czynniki wzrostowe i transkrypcyj-
ne, bioyce udziat w regulacji proceséw wzrostu
i réznicowania komérek. Z tego wzglu, nie jest
wykluczony ich zwizek z cechami jenotow,
waznymi z hodowlanego punktu widzenia.

Masa ciala zwiert futerkowych jest
waznym elementem w hodowli, poniewgest
dodatnio skorelowana z wielkda pozyskiwa-
nych skér. Genem kandydigym dla akumulacji
tkanki tluszczowej i wielkéci ciata u ssakow
jest gen kodujcy receptor melanokortyny 4
(MC4R. Nowacka-Woszuk i in. (2012) poszu-
kiwali zwigzku pomedzy haplotypami genu
MC4R a wielkdscig ciata lisbw pospolitych.
Analiza fragmentu genu pozwolita na identyfi-
kackg 3 opisanych wczaiej i 3 nowych miejsc
polimorficznych typu SNP oraz 2 nowych poli-
morfizmow insercyjno-delecyjnych. Polimorfi-

Badania takie byty rownieprowadzone
u jenotéw hodowlanych w PolsceSlgska
i Grzybowska-Szatkowska, 201%jaska i in.,
2015). Stwierdzono u tych zwietz haplotypy
mitochondrialne nie wyspujace u zwierzt dzi-
kich. Autorzy wywnioskowalize r&znorodndé
haplogrup mogta hy jednym 2z czynnikdw
wpltywajacych na zmiag fenotypu jenotéw ho-
dowlanych w stosunkowo krotkim okresie czasu
w odniesieniu do selekcjonowanych ceclytu
kowych. Wysgpienie nowych haplotypéw i ha-
plogrup mitochondrialnych u zwiegzhodowla-
nych, w poréwnaniu z dzikayjacymi, wskazy-
walo na powstawanie u nich mutacji adaptacyj-
nych Slaska i Grzybowska-Szatkowska, 2011).

Slaska i in. (2015), kontynuag badania,
okreslili zwi gzek pomédzy polimorfizmami ge-
néw mitochondrialnych a cechamiytkowymi
jenotéw hodowlanych (masa ciata, wielkaia-
la, typ barwny, czyst@ barwy okrywy wiloso-

zmy zostaly zgrupowane w 2 haplotypy. Analizawej, jaka¢ okrywy wiosowej). W obgbie frag-

zwigzku pomedzy haplotypami a masciata nie
wykazata jednak istotnych statystyczniezmia
pomiedzy poszczegolnymi genotypami.

mentu genlCYTBzidentyfikowano 2 haplotypy.
Analiza sekwencji nukleotydowej fragmentu ge-
nu kodupcego | podjednostk oksydazy cyto-

Grzes i in. (2011) przeprowadzili bada- chromowej wykazata obecfibjednego polimor-

nia, dotycace zwizku zidentyfikowanych po-
limorfizméw gendw FTO i INSIG2 (ktérych
produkty ekspresji majzwigzek z predyspozy-
Cja do otytgci) a mag ciata i mag skory po
uboju (po usuriciu tkanki podskérnej) lisow

fizmu. W przypadku obydwu gendéw nie stwier-
dzono istotnych statystycznie zdoc pomkedzy
poszczegdlnymi genotypami a cechanytio-
wymi zwierzt.

Analiza fragmentu genCGOIl pozwolita

pospolitych. Dwie obserwowane zmiany typu na identyfikags 6 miejsc polimorficznych, ktére

SNP (w genieFTO i INSIG2 zostaly wytypo-
wane do analizy ich zwiku z cechami zytko-
wymi lisébw pospolitych. Uzyskane wyniki
wskazuy, ze obydwa geny magby¢ potencjal-
nymi genami kandydggymi dla wzrostu i gro-

zgrupowano w 3 haplotypy (A, B i C). Jedynie
w przypadku jednego polimorfizmu odnotowano
istothe r@nice pome¢dzy genotypem a ocen
jakosci okrywy wiosowej. Uzyskane wyniki zo-
staty potwierdzone poprzez anglizwigzku ha-
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plotypéw COIll z cechami gytkowymi. Stwier-
dzono,ze zwierzta o haplotypach B i C charak-
teryzowaty st istotnie wysz oceny jakosci
okrywy wiosowej w poréwnaniu z jenotami

Z pieciu cech pokroju jenota. Wyniki skanowa-
nia fragmentdow DNA w olbie pikciu grup
sprzzeniowych wskazaty dwie grupy, w kto-
rych mogly znajdow& sie loci, warunkujce ja-

o haplotypie A. Dlatego, wskazano gen kandy-kos¢ okrywy wlosowej jenota, przy czym wplywy

dujacy — COll, ktéry maze by zwigzany z wy-

ksztatceniem okrywy wiosowej. Autorzy sugeru-

ja, ze analiza polimorfizmu genédmtDNAmoze

by¢ uzyteczna w selekcji, magej na celu po-
prawe jakaéci okrywy wiosowej jenotowSlaska
iin., 2015).

Loci cech ilgciowych (QTL) w hodowli zwie-
rzat futerkowych

Mimo ze liczba opisanych regionéw
QTL w genomach zwiegt gospodarskich jest
wielokrotnie wtksza ni identyfikowanych

estymatoréw addycji i dominacji potencjalnych
QTL okazaly s§ negatywne, cdwiadczy o nie-
pozadanym ich oddziatywaniu na poziom warto-
sci cechy. Wyniki bad&a wskazaty na mgiwos¢
wystepowania obszaréw genomu w pahlimar-
keréw FH3922 i REN230G12, w ktérych mipg
pojawia: sie mutacje funkcjonalne, wplywaje
na jak@¢ okrywy wiosowej $laska i in., 2007).
W 2010 r., na podstawie analizy spen marke-
row mikrosatelitarnych zostaly oktene hipote-
tyczne regionyoci cech ilgciowych (QTL) jeno-
ta, o statystycznie potwierdzonym wptywie, ktore

QTN, jednak skanowanie genomu doprowadzitomogy by¢ uzyteczne w genetycznej poprawie ta-
do ustalenia na poziomie molekularnym mutacji,kich cech pokroju, jak masa ciata i czystbar-

warunkupcych zaréwno choroby genetyczne,

jak tez cechy uytkowe r&nych gatunkéw zwie-
rzat. Mapowanie QTL w genomachdych ga-
tunkéw zwierat gospodarskich przyczynito ¢si
do identyfikacji ponad 30 tys. QTL dla niemal
tysiagca siedmiuset cechzytkowych (www.ani-
malgenome.org/QTLdb/). Niestety, ,The Animal
Quantitative Trait Loci (QTL) Database” (Ani-
mal QTLdb) nie obejmuje loci cech #icowych
zwierzt futerkowych.

W poszukiwaniu QTL w genomachzd
nych gatunkéw zwiest hodowlanych g uzy-
teczne gste, wysycane markerami mapy siez
niowe. W przypadku zwiegt futerkowych roz-
woj genetycznych map genomu rgét dopiero

wy okrywy wiosowej $laska, 2010).

Poszukiwanie QTL prowadzono tak
uwzgkdniajgc 5 cech aytkowych liséw polar-
nych (Elo i in., 2006). Skanowanie genomu
w obrebie 17 grup spkzeniowych wskazato na
wystepowanie dwdécHoci QTL w jednej z nich,
ktore byly w sposob istotny zgdane z wielko-
scig ciala lisow. Autorzy okrdili takze do-
mniemane QTL dla cech jak@ okrywy wioso-
wej, ktére wysgpowaly w czterech z 17 anali-
zowanych grup spezeniowych.

Jaka¢ okrywy wlosowej jest bardzo
waznym elementem w produkcji norek, gdigst
to czynnik, ktéry obok wielkei skory wptywa
na jego ceq Jest to cecha ztona, na ktgy

w ostatnich latach. Wzbogacenie informacji ge-sktadaj si¢ przede wszystkim czysi® kolor,

nomowych o zwiergach futerkowych bylo mo
liwe w duzej mierze dziki wykorzystaniu wiedzy

struktura i dhlugé¢ wiloséw okrywowych oraz
gestas¢ okrywy witosowej. Wymienione cechy s

molekularnej o blisko z nimi spokrewnionym psie trudne do jednoznacznej oceny, cozmavply-

(Elo i in., 2006:Slaska i in., 2007, 200&laska,

waé na problemy z klasyfikagjwedtug jakdci

2010). W porownaniu z mapami genomu psaskory. Sad, wynika potrzeba poznania wptywu

wiedza o0 mapach genetycznych zwagrhuter-

poszczegoblnych cech jad@mowych okrywy wio-

kowych jest mniej zaawansowana, jednak zostatsowej na klasyfikaej jakasci skory. Poza budo-

juz wykorzystana w poszukiwaniu QTL istotnych
z hodowlanego punktu widzenia.

Dotychczas proby lokalizacji QTL dla
masy ciala i jakéci okrywy wtosowej hodowla-
nych zwierat futerkowych zostaly podlie
w populacji jenotéw §laska i in., 2007 Slaska,
2010), lisbw polarnych (Elo i in., 2006) i norek
(Thirstrup i in., 2014)Slaska i in. (2007) zloka-
lizowali hipotetyczne rejony QTL dla jednej

wa map genetycznych (Serov i in., 1987; Kuz-
netsov i in., 2003) badania nad genomem norek
koncentruy sie na identyfikacji genow, odpo-
wiedzialnych za uwarunkowanie barwy okrywy
wlosowej (Anistoroaei i in., 2008; Anistoroaei
iin., 2012; Trapezov i in., 2009).

Nieliczne prace badawcze skupiggic
na poszukiwaniu gendw, odpowiedzialnych za
cechy o znaczeniu gospodarczym u norek. Thir-
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strup i in. (2014) okrdili lokalizacje 19 QTL
istotnie wptywagcych na cechy jakaiowe
I ilosciowe okrywy wiosowej. Autorzy wywnio-
skowali, ze efekty addytywne byly skutkiem
réznic fenotypowych porgdzy badanymi linia-
mi rodzicielskimi (Nordic Brown i American
Black). Odnotowano istotny wptyw QTL na diu-
gos¢ i grubas¢ wilosow okrywowych, estasé
i jakos¢ okrywy wiosowej, ktére mag sugero-
wac, ze niektore z tych cechgswarunkowane
przez te same geny. Autorzy stwierdzig naj-
wazniejszymi cechami, wpltywagymi na ogoélg
jakos¢ skory norek, s gestas¢ i wyglad po-
wierzchni okrywy wtosowej oraz grub® wio-
s6w okrywowych.

Inne podejcie, niz typowanie gendw
kandydugcych i analiza sprzen, zastosowal

Zaton-Dobrowolska i in. (2014). Przeprowadzili
oni analiz asocjacji pomidzy genotypami se-
kwencji mikrosatelitarnych a cechamiytko-
wymi i anatomicznymi liséw pospolitych. Dzie-
sie¢ analizowanych sekwencji mikrosatelitar-
nych wykazalo istotny zwrek z czterema ce-
chami (masa ciala, diugo ciata, obwod korpu-
su, diugé¢ ogona), ktére byly dodatnio skore-
lowane z wielkécia ciata, a tym samym z wiel-
koscia pozyskiwanych skor, co jest szczegdlnie
istotne dla hodowcow zwiegzfuterkowych.

Z uwagi na intensywny pagi w zakre-
sie genomiki rénych gatunkéw zwierg ho-
dowlanych nalgy przypuszczé ze w najbli-
szych latach ddzie maliwe wykorzystanie in-
formacji genomowych w prowadzeniu pracy ho-
dowlanej w fermach zwiegr futerkowych.
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THE ASSOCIATION BETWEEN GENOMIC INFORMATION AN D CARNIVOROUS
FUR BEARING ANIMALS’ UTILITY TRAITS

Summary

In recent years, knowledge about the molecular m@sims of functional characteristics of fur animals
has been expanded. The development of moleculatigerallowed the identification of the regionscbfomo-
somal loci containing genes whose mutated alleles@sponsible for the variation in the traits mterest for
breeding. Multidirectional studies were undertakemletermine the association between informatiothénnu-
clear and mitochondrial genome and economicallyoitgmt traits in carnivorous fur producing animaibey
include candidate genes for body weight and qualitthe coat and the location of the QTL regionstfese
characteristics. The results of molecular tests ey be useful for application were shown in tieigiew. Nu-
clear genedMC4R GHR, IGF-1, FTO, INSIG2 and mitochondriaCOIll were identified as candidate genes for
body weight and quality of coat in farmed fur anisnaf Canidaefamily. The paper also describes quantitative
trait loci in raccoon dogs, mink and arctic foxeatthave a significant impact on the most importegits in
carnivorous fur producing animals.
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