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elem niniejszego artykutu jest charakterysty-

ka oraz popularyzacja wybranych aspektéw
badan z zakresu genetyki i genomiki prowadzo-
nych u polskich ras zachowawczych w ramach
jednego z zadan projektu BIOSTRATEG pt.:
»Kierunki wykorzystania oraz ochrona zasobow
genetycznych zwierzat gospodarskich w warun-
kach zrownowazonego rozwoju”. Projekt ten jest
finansowany ze $rodkéw Narodowego Centrum
Nauki i realizowany przez Instytut Zootechniki
PIB. Instytut Zootechniki jako koordynator pro-
gramu ochrony ras zachowawczych, ze wzgledu
na posiadang infrastrukture i potencjal, jest pio-
nierem badan z zakresu genomiki u tych zwierzat
i podjat si¢ poszukiwania unikatowych cech ge-
nomu, stanowigcych przedmiot ochrony biordz-
norodnosci. Opisywane badania obejmuja zagad-
nienia zarowno z dziedziny genetyki populacji,
genetyki cech ilosciowych, jak rowniez trans-
kryptomiki i dajg silne podstawy do dalszych
badan zmierzajacych do identyfikacji podloza

*Praca wykonana w ramach projektu ,,Kierunki wyko-
rzystania oraz ochrona zasobéw genetycznych zwierzat
gospodarskich w warunkach zréwnowazonego rozwo-
ju”  wspoélfinansowanego przez Narodowe Centrum
Badan i Rozwoju w ramach Strategicznego programu
badan naukowych i prac rozwojowych ,,Srodowisko
naturalne, rolnictwo 1 le$nictwo” — BIOSTRATEG, nr
umowy: BIOSTRATEG2/297267/14/NCBR/2016.

genetycznego cennych cech fenotypowych pol-
skich ras oraz ich wykorzystania w ekstensywnej
produkcji zwierzece;.

1. Badania 7 zakresu genetyki populacji

(autor: Artur Gurgul)

Znaczenie ochrony biordéznorodnosci dla
zachowania ekosystemow i1 prowadzenia zrow-
nowazonej produkcji zwierzecej jest nie do prze-
cenienia 1 bylo podkreslane w wielu wczesniej-
szych artykutach (Groeneveld i in., 2010; Broom
iin., 2013). Istotnym elementem zachowania r6z-
norodnosci biologicznej w produkcji zwierzgcej
jest ochrona autochtonicznych, dostosowanych
do miejscowych warunkéw Srodowiskowych
i zywieniowych ras zwierzat. Ma ona na celu
utrzymanie zréznicowanej puli genowej poszcze-
golnych gatunkow, obejmujacej mozliwie jak naj-
wigcej wariantow odpowiedzialnych za pierwot-
ne cechy gatunku, ktore mogty zostaé bezpow-
rotnie utracone w wyniku intensywnej, sztucznej
selekcji (Groeneveld i in., 2010). Szczegdlnie
wazne w tym aspekcie wydajg si¢ by¢ warian-
ty zwigzane z cechami takimi, jak zdrowotnosc,
ptodnos¢ i dtugowiecznosé, ktore ulegly najszyb-
szej degradacji u intensywnie selekcjonowanych
wysokoprodukcyjnych ras (Lucy, 2001). Duze
znaczenie dla jakosci i uzyteczno$ci puli genowej
populacji zachowawczych ma ich zmiennos$¢ ge-
netyczna, ktora jest niezbednym warunkiem za-
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chowania zdolno$ci adaptacyjnych populacji czy
tez prowadzenia p6zniejszych prac hodowlanych
(Groeneveld i in., 2010).

Pomimo ze programy ochrony zasobow
genetycznych zwierzat gospodarskich sg z powo-
dzeniem realizowane od co najmniej kilku/kilku-
dziesieciu lat, to zostaty one wprowadzone dopie-
ro w momencie, gdy populacje rodzimych (wciaz
noszacych prymitywne cechy) ras zwierzat ulegly
juz silnej redukcji z powodu rosngcego zaintere-
sowania hodowcow wysoko wyspecjalizowany-
mi i wysokoprodukcyjnymi rasami zwierzat. Fakt
ten ma istotne znaczenie dla zmiennosci chronio-
nej puli genowej oraz wywart istotne pie¢tno na
sposobach realizacji samego programu hodow-
li stad zachowawczych. Program ten skupia si¢
bowiem na $cistym kontrolowaniu doboru par do
kojarzen oraz poziomu inbredu w obrebie popu-
lacji, tak aby maksymalizowa¢ zmiennos$¢ gene-
tyczna dostepnej puli genowej. O ile tradycyjne
miary inbredu i stopnia spokrewnienia pomiedzy
osobnikami, oparte o analiz¢ rodowodéw sa do-
brym narzedziem pozwalajacym na oceng stanu
populacji w stadach z dostgpng wieloletnia do-
kumentacja hodowlana, o tyle ich zalety ulegaja
pomniejszeniu w przypadku wczesnych etapow
hodowli zachowawczej. Wtedy bowiem czesto
informacja dotyczaca rodowodu zwierzat jest
plytka, a kryterium kwalifikacyjnym jest raczej
typ rasowy niz udokumentowane pochodzenie
po rasowych rodzicach (Zhang i in., 2015). W ta-
kich przypadkach dobrym rozwigzaniem wydaje
si¢ by¢ zastosowanie metod z zakresu genety-
ki molekularnej i genomiki, ktore na podstawie
analizy polimorfizmu DNA, a przede wszystkim
polimorfizméw pojedynczych nukleotydéw (ang.
single nucleotide polymorphisms; SNP) pozwala-
ja na dokladne szacowanie parametréw popula-
cyjnych i poziomu podobienstwa/zroznicowania
genetycznego osobnikow. Informacja genomowa
pozwala na badanie globalnego poziomu zmien-
nosci i podobienstwa osobnikéw poprzez ocene
poziomu identyczno$ci markero6w poprzez stan
(prawdopodobnie bedacej wynikiem losowe-
go laczenia sie¢ wariantow genow o wspolnym,
dawnym pochodzeniu filogenetycznym, lecz nie
bezposredniego spokrewnienia zwierzat; ang.
identity by state; 1BS). Pozwala takze na oszaco-
wanie, jaka cze$¢ genomu poszczegdlne zwierze-

ta maja wspdlng dzieki pochodzeniu od bardziej
wspotczesnego wspdlnego przodka (VanRaden
iin., 2011). Wysoki poziom podobienstwa geno-
moéw w populacji $wiadczy o niskim poziomie
zmiennos$ci genetycznej i moze by¢ obserwowa-
ny nawet w duzych populacjach, wywodzacych
sie od niewielkiej grupy przodkéw zatozycieli.
Ma to miejsce np. w przypadku populacji, kto-
re doswiadczyty niedawnej redukcji liczebnosci
— zwanej efektem waskiego gardla badz efektem
szyjki od butelki (ang. population bottleneck) (Ja-
rvis i in., 2011). Takiego zjawiska demograficz-
nego mozna dopatrywac¢ si¢ w historii hodowli
wszystkich polskich ras zachowawczych, u kto-
rych na réznych etapach ich istnienia doszto do
szybkiego zmniejszenia liczebnosci populacji,
gtéwnie pod wptywem ekspansji komercyjnych,
wysokoprodukcyjnych ras zwierzat. Tego typu
zdarzenia populacyjne, pomimo pédzniejszego
szybkiego przyrostu liczebnosci populacji po-
zostawiaja w genomach zwierzat wyrazny $lad
1 czesto sg zwigzane z pozniejsza niewielkg efek-
tywna wielko$cia populacji, wynikajaca z matej
liczby segregujacych wariantow genetycznych
(Jarvis i in., 2011). Istnieje co najmniej kilka
metod pozwalajacych na oceng¢ poziomu wsob-
no$ci w populacjach z wykorzystaniem metod
genomiki. Najprostsza z nich, bardzo przydatna
do oceny poziomu wsobno$ci w obrebie popu-
lacji, jest statystyka F  wedlug Wrighta (1965),
pozwalajaca na okreslenie proporcjonalnej re-
dukcji heterozygotycznosci z powodu kojarze-
nia wsobnego w stosunku do subpopulacji jako
catosci. Bardziej zlozone metody wykorzystuja
macierz spokrewnien genomowych, ktoéra powala
na okreslenie zarowno poziomu spokrewnienia
danego osobnika z calg badang populacja, jak
rowniez inbredu poszczegoélnych osobnikdw, ob-
liczanego jako $rednia elementow diagonalnych
macierzy dla wszystkich SNP (VanRaden i in.,
2011). Jak dotad, metoda najlepiej odpowiada-
jaca klasycznemu wspolczynnikowi inbredu jest
szacowanie wspolczynnika wsobno$ci w opar-
ciu o tzw. ciaggi homozygotycznosci (ang. runs
of homozygosity; ROH) (Gurgul i in., 2016 b).
Ciggi homozygotycznosci sg dlugimi homozy-
gotycznymi fragmentami genomu, powstajacymi
w wyniku odziedziczenia przez danego osobni-
ka dwoéch identycznych haplotypow, wywodza-
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cych sie prawdopodobnie od wspolnego przodka
(Marras i in., 2014). Im dtuzszy jest ciag homo-
zygotycznosci, tym wieksza jest szansa, ze jest on
autozygotyczny, a wigc tworzace go haplotypy sa
identyczne dzieki pochodzeniu (ang. identity by
descent; 1BD). Ciagi homozygotcznosci o mniej-
szych dhugosciach sg prawdopodobnie rezultatem
dawniejszego spokrewnienia przodkoéw bada-
nych osobnikow, a tworzace je haplotypy ulegly
rekombinacji na przestrzeni kolejnych generacji
(Ferencakovic i in., 2011). Wspodtczynnik inbre-
du obliczany na podstawie ROH (F, ) odpowia-
da wigc czesci genomu danego osobnika, ktéra
wykazuje utrate heterozygotycznosci w postaci
ROH. W dotychczasowych badaniach stwierdzo-
no, ze wspotczynnik ten wykazuje umiarkowana
badz silng korelacje (od 0,6 do 0,9) z klasycznym
wspolczynnikiem inbredu i moze by¢ uzyteczna
i doktadna miarg inbredu populacji w przypadku,
gdy dane rodowodowe nie sg wystarczajaco do-
ktadne (Gurgul i in., 2016 b).

Dane odnos$nie genotypdéw genowych pa-
neli markerow SNP pozwalajg takze na znacznie
glebsza analize struktury genetycznej populacji
ras zachowawczych. Przykladowo, analiza za-
siegu i rozpadu nierbwnowagi sprzgzeniowej po-
migdzy markerami jest w stanie odpowiedzie¢ nie
tylko na pytania odno$nie obecnego stanu zmien-
nosci genetycznej populacji, ale takze pozwala
przesledzi¢ zmiany w efektywnej wielko$ci popu-
lacji zachodzace na przestrzeni minionych poko-
len (Waples i England, 2011). Doktadne szacowa-
nie efektywnej wielkosci populacji, definiowanej
jako teoretyczna minimalna populacja, w ktorej
zmiany we frekwencji alleli beda zachodzity tak
jak w catej populacji, jest waznym elementem ge-
netyki populacji i mowi (w uproszczeniu) o tym,
ile réoznych genomdéw segreguje w populacji,
a wiec jest znacznie wazniejsza miarg zmienno-
$ci niz rzeczywista wielkos¢ populacji (Waples
i Yokota, 2007). W ramach czesci zadan realizo-
wanych w ramach projektu BIOSTRATEG pod-
jelismy sie zbadania nie tylko struktury, zmienno-
$ci i wzajemnych relacji pomiedzy populacjami
chronionych ras, lecz takze oceny uzytecznosci
réznych miar inbredu genomowego do oceny ak-
tualnego stanu puli genowej chronionych zwie-
rzat. Wstepne wyniki otrzymane dla wybranych
ras wskazuja, ze pomimo znacznej redukcji li-

czebnosci populacji obecne stada zachowawcze
zachowuja poziom zmiennos$ci genetycznej po-
rownywalny do licznych populacji ras komer-
cyjnych. Dobrym przyktadem moze tu by¢ bydto
rasy polskiej czerwonej, dla ktorego stwierdzono
stosunkowo niski poziom inbredu genowego, re-
latywnie wysoka efektywna wielko$¢ populacji
oraz wyrazng odrebno$¢ struktury genetycznej
od badanych komercyjnych ras bydfa. Niemnie;j
jednak, struktura nieréwnowagi sprzezeniowej
oraz pewna nadreprezentacja diugich fragmen-
tow ROH w genomie tej rasy wskazuja na $lady
niedawnego efektu waskiego gardta, nie wpty-
wajacego jednak na globalny poziom zmiennosci
genetycznej w tej rasie.

2. Identyfikacja czynnikow genetycznych
powigzanych 7 cennymi cechami feno-
typowymi ras zachowawczych (autor:
Artur Gurgul)

Wykorzystanie narzgdzi genomiki nie
ogranicza si¢ wylacznie do badan z zakresu struk-
tury i zmiennoS$ci genetycznej populacji. Prowa-
dzone dotychczas badania wykazaly ogromne
mozliwosci aplikacyjne badan genomowych na
polu genetyki cech ilosciowych i identyfikacji
zrddel zmienno$ci waznych cech fenotypowych,
takich jak np. cechy produkcyjne (Minozzi i in.,
2013). Niestety, badania z tego zakresu w wigk-
szosci przypadkow wymagaja licznych grup
badawczych, dobrze scharakteryzowanych pod
wzgledem fenotypu, struktury spokrewnienia
oraz cech genomu. Ma to zwiazek z faktem, ze
wiekszo§¢ cech majacych charakter iloSciowy
jest warunkowana przez wiele rozproszonych
w catym genomie polimorfizmdw, ktorych efekt
czastkowy na ceche jest niewielki (Hong i Park,
2012). W zwiazku z ogromnymi kosztami pro-
wadzenia tego typu badan, generowanymi przez
konieczno$¢ oznaczenia genotypow i fenotypow
duzych populacji zwierzat, podjeto proby identy-
fikacji charakterystycznych §ladow pozostawio-
nych w genomach zwierzat w wyniku dziatania
presji selekcyjnej, ukierunkowanej na doskona-
lenie poszczegdlnych cech fenotypowych. Zale-
ta tego podejscia jest uniezaleznienie badan od
dostepnosci szczegdtowych informacji na temat
fenotypu zwierzat, a takze mozliwos$¢ zastoso-
wania ich w stosunkowo niewielkich grupach
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badawczych (De Simoni Gouveia i in., 2014).
Oczywiscie, podejscie to nie jest pozbawione
wad. Zwierzeta sa najczesciej selekcjonowa-
ne jednoczesnie pod katem wielu réznych cech
(np. wydajnos$¢ mleka, plodno$¢, zawartos$¢ biat-
ka), a sygnatury selekcji powstale w genomach
w wyniku jej dziatania sg podobne i niemozliwe
do rozréznienia bez stosowania ztozonych badan
porownawczych (Gurgul i in., 2016 a). Niemniej
jednak, identyfikacja §ladow selekcji umozliwia
detekcje regiondw genomu, w ktérych sa zlokali-
zowane warianty genoéw, podlegajace szybkiemu
wzrostowi czestosci alleli pod wplywem dziala-
nia presji selekcyjnej i w potaczeniu z pozniejsza
identyfikacja genow kandydujacych moga wska-
za¢ lokalizacje genow gtownych poszczegolnych
cech produkcyjnych (Ma i in., 2015). W przy-
padku hodowli zachowawczej, pomimo braku
wiasciwej selekcji odnosnie cech produkeyjnych,
sama (oparta na wzorcu rasowym) kwalifikacja
zwierzat do programu moze takze by¢ traktowana
jako ekstensywna selekcja i prowadzi¢ do podob-
nych, cho¢ mniej wyraznych zmian we frekwen-
cji alleli. Na szczegdlng uwage w tym przypadku
zashuguja regiony genomu o wysokiej homozy-
gotyczno$ci, charakterystyczne dla wariantow
genow odpowiedzialnych za utrwalone cechy fe-
notypowe poszczegélnych ras zwierzat (Nielsen
i in., 2005). Dotychczas zaproponowano co naj-
mniej kilka metod umozliwiajacych identyfikacje
sygnatur selekcji. Metody te mozna podzieli¢ na
dwie grupy, w przypadku ktorych istnieje rozni-
ca w sposobie wyznaczania bazowych poziomow
frekwencji alleli, pozwalajacych na odrdznienie
zmian w czesto$ci genow zachodzacych w wyni-
ku dryfu genetycznego do dziatania kierunkowej
selekcji. W przypadku pierwszej grupy metod,
bazowy poziom czgstosci alleli jest wyznaczany
poprzez poréwnanie badanej rasy z innymi ra-
sami selekcjonowanymi pod katem odmiennych
cech fenotypowych. Poréwnania takiego doko-
nuje si¢ za pomocg réznych miar zréznicowania
genetycznego, z ktérych najpopularniejsza jest
standaryzowany wspotczynnik F . wg Wrighta
(1965). Metoda ta identyfikuje charakterystyczne
dla rasy sygnatury selekcji i powala na wniosko-
wanie na temat podtoza genetycznego unikalnych
cech rasowych (Mai in., 2015). Inne metody sku-
piaja sie na analizie struktury haplotypow w ob-

rebie poszczegdlnych ras. U podstaw tych metod
lezy zalozenie, ze nowo powstate warianty genow
podlegajace silnej presji selekcyjnej beda ulegaty
szybkim zmianom we frekwencji, zmierzajagcym
do utrwalenia wariantu w populacji, a otaczajace
je haplotypy beda diugie ze wzgledu na stosun-
kowo wolne dziatanie mechanizmow rekombina-
cyjnych (Sabeti i in., 2002). Metody te pozwalaja
na identyfikacje regionow genomu podlegajacych
silnej presji selekcyjnej w obrebie pojedynczej
populacji i nie sa obcigzone btedem wynikajacym
z nieprawidlowego doboru grupy poréwnawcze;.

W ramach zadan realizowanych w pro-
jekcie BIOSTRATEG podjelismy sie wiec row-
niez identyfikacji sygnatur selekcji u polskich za-
chowawczych ras zwierzat w odniesieniu do ras
komercyjnych, ze szczegdlnym uwzglednieniem
sygnatur rdznicowe;j selekcji, szczegdlnie posrod
ras wywodzacych sie¢ historycznie z tej samej
grupy rasowej i podlegajacych pozniej réznico-
wej selekcji. Analizy te umozliwiajg identyfikacje
regiondw genomu i potencjalnych genéw kandy-
dujacych odpowiedzialnych za unikalne cechy
rasowe i daja podtoze do identyfikacji wariantow
genetycznych, ktore powinny podlegaé szcze-
goblnej ochronie ze wzgledu na ich znaczenie dla
réznorodnos$ci genetycznej ras zachowawczych.
Wstepne wyniki badan z tego zakresu uzyskane
dla $win rasy ztotnickiej pstrej wskazaly poten-
cjalne przyczyny duzego otluszczenia wystepuja-
cego u tej rasy i daly obiecujace przestanki odno-
$nie dalszych badan jej genomu.

3. Analiza genetycznego podioZa istotnych
cech produkcyjnych sSwin ras zacho-
wawczych na poziomie transkryptomu
(autorzy: Mirostaw Tyra, Katarzyna Rop-
ka-Molik)

Z obserwacji trendow $wiatowych w ge-
netyce wynika, ze na przestrzeni kolejnych lat
zasadniczym zagadnieniem badawczym bedzie
wypehianie luki w wiedzy odno$nie mechani-
zmoOw ekspresji genomu, a wigc poznanie sze-
regu procesow, jakie musza zajs¢, aby warianty
genetyczne obecne w DNA wyrazily si¢ w posta-
ci cech fenotypowych. Podstawowym mechani-
zmem ekspresji genomu jest transkrypcja, ktora
tworzy bazg czastek mRNA niezbednych do syn-
tezy poszczeg6lnych bialek, zaangazowanych m.
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in. w ksztattowanie cech fenotypowych. Dobrym
modelem dla tego typu badan sg populacje zwie-
rzatras zachowawczych, charakteryzujace sie wy-
sokim poziomem zmiennos$ci cech uzytkowych
i prawdopodobnie wyraznymi réznicami w po-
ziomach transkryptow gendow stanowiacych pod-
loze réznorodnosci fenotypowej poszczegolnych
osobnikéw. Dlatego tez, w ramach realizowanych
badan zaproponowano nowe, wysoko wydajne
podejscie odnosnie poszukiwania genetycznych
mechanizméw warunkujacych zmienno$¢ cech
uzytkowych. Jest to nowa metoda analityczna,
tzw. Sekwencjonowanie Nastepnej/Nowej Gene-
racji (ang. Next Generation Sequencing; NGS),
ktéra umozliwia analize catego transkryptomu.
Sekwencjonowanie RNA za pomoca metody
RNA-seq pozwala na pomiar ekspresji gendw
w skali catego genomu, w tym doktadne okresle-
nie poziomu transkryptu gendéw ulegajacych ni-
skiej ekspresji. Ponadto, w poréwnaniu do tech-
niki mikromacierzy cDNA analiza transkryptomu
metodg RNA-seq umozliwia wykrywanie nowych
transkryptow lub ich izoform, analize czasteczek
niekodujacego RNA oraz detekcje mutacji w se-
kwencjach kodujacych (Ferraz i in., 2008; Trap-
nell i in., 2009). U $win, metoda RNA-seq zostala
z powodzeniem wykorzystana do badan global-
nego profilu ekspresji genow w tkankach gonad
(Esteve-Codina i in., 2011) oraz w macicy (Sam-
borskiiin., 2013 a, b). Esteve-Codina i in. (2011),
porownujac profil transkryptomiczny tkanki go-
nad pomiedzy dwiema skrajnymi fenotypowo ra-
sami $wifh zaobserwowali istotne roznice w ilosci
mRNA dla genéw zaangazowanych w metabo-
lizm lipidéw oraz proces spermatogenezy. Uzy-
skane wyniki potwierdzily réznice fenotypowe
w ottuszczeniu i plennos$ci pomiedzy dwiema ana-
lizowanymi rasami. Ponadto, najnowsze badania
przeprowadzone dzieki wykorzystaniu metody
RNA-seq umozliwity poznanie kompleksowych
zmian transkryptomu w endometrium $wini, za-
chodzacych podczas procesu implantacji oraz we
wczesnych etapach cigzy (Samborski i in., 2013
a, b). Na podstawie przeprowadzonych badan au-
torzy wytypowali nowe szalki metaboliczne oraz
interesujace geny kandydujace zaangazowane
w procesy remodelowania endometrium podczas
placentacji.

Celem prowadzonych badan jest wyty-

powanie genow o roznicowej ekspresji pomiedzy
probkami pozyskanymi od zwierzat ras zacho-
wawczych ($§winie rasy putawskiej oraz zlotnic-
kiej pstrej) o skrajnych parametrach analizowa-
nych grup cech uzytkowych przy zastosowaniu
metody sekwencjonowania RNA (RNA-seq). Re-
alizowane to bedzie poprzez:

— Sekwencjonowanie RNA metoda NGS
(Next Generation Sequencing). Zasto-
sowanie przesiewowej metody sekwen-
cjonowania RNA (RNA-seq) pozwoli na
wstepne wytypowanie gendw o réznico-
wej ekspresji pomiedzy probkami pozy-
skanymi od zwierzat o skrajnych parame-
trach analizowanych cech uzytkowych.
Etap ten bedzie wykonany dla trzech nie-
zaleznych grup cech uzytkowych (cech
tucznych ze szczegdlnym uwzglednie-
niem efektywnosci wykorzystania paszy,
grupy cech zwiazanych z jakos$cia migsa
oraz grupy cech rzeznych);

— Walidacje uzyskanych wynikow metoda
Real-Time PCR. Doktadny poziom eks-
presji wybranych genéw zostanie osza-
cowany metoda Real-Time PCR. Poziom
transkryptu genow o istotnie najwickszej
réznicy w poziomie transkryptu pomie-
dzy badanymi grupami zwierzat zosta-
nie oznaczony metoda ilo§ciowego PCR
z wykorzystaniem sond znakowanych
fluorescencyjnie;

— Analize asocjacji wybranych SNP z ce-
chami uzytkowymi. Na podstawie anali-
zy RNA-seq zostang wybrane geny o r6z-
nicowej ekspresji, potencjalnie zwigzane
z poszczegbdlnymi grupami zwierzat tak-
ze zrdéznicowanych pod wzgledem cech
uzytkowych. Wykorzystanie informacji
dotyczacej sekwencji poszczegoélnych
genow uzyskanych metoda sekwencjo-
nowania NGS umozliwi wytypowanie
polimorfizméw w obrebie interesujacych
genow, dla ktorych zostanie dobrana
szybka i tania metoda identyfikacji SNP
przy uzyciu enzyméw restrykcyjnych —
PCR-RFLP. Oszacowane powigzania po-
migdzy allelami poszczegdlnych gendéw
a wytypowanymi cechami (w obrebie da-
nej grupy cech uzytkowych) dadza odpo-
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wiedz, czy geny te bedzie mozna uznaé
za markery wazne z hodowlanego i go-
spodarczego punktu widzenia. Wyniki
tych analiz pozwola na sprawdzenie, czy
zachodzi ujemna interakcja pomiedzy ce-
chami rzeznymi, tucznymi a cechami ja-
ko$ci migsa na poziomie wytypowanych
genow.

Do realizacji tego podzadania bedg wy-
korzystane miedzy innymi zwierzeta ras zacho-
wawczych (zlotnickiej biatej, putawskiej), kto-
rych genom nie byt poddany silnej presji selek-
cyjnej, co gwarantuje duzg zmienno$¢ w zakresie
analizowanych cech, niezbedna w tej metodzie.
Uzyskane dzieki temu wigksze réznice w pozio-
mie analizowanych cech oraz teoretycznie wigk-
sza pula form polimorficznych moga przyczynic¢
si¢ do doktadniejszego typowania genow, ktore
warunkuja poziom analizowanych cech.

Zastosowana metoda oraz analizy staty-
styczne dadza aktualnie najbardziej obiektywny
obraz genetycznych mechanizmow warunkowa-
nia zmienno$ci w obrebie analizowanych cech.
Wytypowane tg droga grupy gendw zostang pod-
dane walidacji oraz analizie asocjacji, co da od-
powiedz na pytanie, czy geny te bedzie mozna
uzna¢ za markery wazne z hodowlanego i gospo-
darczego punktu widzenia. Jest to nowoczesne
podejscie do zagadnienia, ktorego rezultatem jest
wytypowanie grupy genow na podstawie zlozo-
nych analiz réznicowych, wynikajace z rzeczy-
wistych roznic w poziomie analizowanych cech
uzytkowych zwierzat. Dotychczasowe badania
z tego zakresu opieraly si¢ na analizie pojedyn-
czych mutacji, a w tym przypadku wynik to suma-
ryczne odzialywanie catego spektrum gendéw na
dana uzytkowo$¢, a wiec metoda dajaca bardziej
obiektywny wynik. W ramach prowadzonych
badan beda poszukiwane genetyczne mechani-
zmy warunkowania zmiennosci cech. Jednym
z aspektow podjetych badan jest takze czynnik
ekonomiczny wynikajacy z efektywnosci tuczu.
Najwiekszy udziat w catkowitych kosztach tuczu
stanowi zywienie tucznikow, a wiec koszty paszy.
Srednio koszty te stanowig okoto 80% wszelkich
naktadow poniesionych na wyprodukowanie
tucznika. W krajach, gdzie produkcja tucznikdéw
jest oparta na fermach wielkotowarowych, czyn-

nik ekonomiczny, jakim jest wykorzystanie pa-
szy, jest uwzgledniany w programach hodowla-
nych, a jego waga w calym modelu jest znaczna.
Inny kierunek poszukiwan dotyczy parametrow
zwiazanych z jako$cia migsa. Tak wiec, przedsta-
wiony projekt obejmuje cate spektrum cech zwia-
zanych z tuczem i jego efektywnoscia, a takze
jakos$ciag miesa. Ponadto, szczegotowo sa analizo-
wane zwiazki nie tylko pojedynczych genéw, ale
catych grup genow (takze w uktadach haplotypo-
wych i pseudo-haplotypowych) w odniesieniu do
poszczegdlnych grup cech. Takie ukierunkowanie
tematu badan da doktadniejsza odpowiedz na te-
mat mechanizmoéw warunkowania danej cechy.

Wynikami prowadzonych badan moga
by¢ zainteresowane podmioty odpowiedzialne za
kreowanie i koordynacje programow ochrony bio-
réznorodnosci. W przypadku populacji ras zacho-
wawczych uzyskane wyniki pozwola na kontrole
puli genowej odpowiedzialnej za obserwowana
bior6znorodnos¢, bowiem otrzymajg informacje
o frekwencji genotypow w poszczegélnych po-
pulacjach (rasach) warunkujaca obserwowana
bior6znorodnos$¢ w zakresie analizowanych cech
produkcyjnych. Pozwoli to na opracowanie me-
chanizmoéw kontroli tej puli gendw i monitorin-
gu jej zmian wynikajacych z zagrozen obserwo-
wanych w matych populacjach (selekcji i dryfu
genetycznego) na poziomie genetycznym. Zasto-
sowanie tych rozwigzan w praktyce oznaczatoby
utrzymanie obecnego stanu rzeczy (status quo)
w zakresie obserwowanej zmiennos$ci cech waz-
nych zaré6wno z konsumenckiego, jak i hodowla-
nego punktu widzenia.

Tak wiec, podjecie tego typu badan,
majacych na celu poszukiwanie genetycznych
mechanizméw warunkujacych zmienno$¢ cech
uzytkowych przy wykorzystaniu nowych technik
analitycznych, wydaje si¢ by¢ zasadne.

4. Analiza genow markerowych warunku-
Jjacych wysokq plennosc¢ u owiec w sta-
dach polskich ras zachowawczych (au-
tor: Grzegorz Smotucha)

Owece petnia istotng role w nowoczesnej
agrokulturze, a ich eksterier i fizjologia umozli-
wiaja zastosowanie tego gatunku jako modelu do
badan nad réznymi procesami fizjologicznymi
u ssakow, np. reprodukcja. Cechy reprodukcyjne
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sa szczegOlnie wazne dla produkcji owczarskiej,
gdyz decyduja o optacalnosci hodowli i z tego
powodu sa w centrum zainteresowania hodow-
coOw owiec na calym $wiecie (Mandon-Pépin
iin., 2003; Davis, 2005; Safari i in., 2005). Cechy
te charakteryzuja si¢ niska odziedziczalnos$cia,
a prowadzona w tym kierunku selekcja, oparta
na wartosciach fenotypowych jest bardzo powol-
na i mato wydajna. W celu poprawy ptodnosci
i plennosci bardziej efektywna wydaje sie by¢
selekcja zwierzat oparta na genotypie (Snowder,
2008; Smotucha i in., 2012). Reprodukcja jest
skomplikowanym procesem fizjologicznym, a ce-
chy reprodukcyjne, takie jak liczba owulujacych
pecherzykéw jajnikowych i ilo$¢ jagnigt w mio-
cie, moga by¢ genetycznie regulowane przez wie-
le gendéw o niewielkim efekcie (charakter polige-
niczny), a czasami takze przez pojedyncze geny
o duzym efekcie fenotypowym (geny gléwne),
zwane genami ptodnosci (Fec genes) (Drouil-
het i in., 2009). Obecnie, poprzez analiz¢ probek
DNA, pochodzacych od maciorek i trykow, na
obecnos$¢ wariantow genow zwiekszajacych ptod-
nos¢ oraz poprzez poznanie sposobu ich dziedzi-
czenia mozna istotnie zwiekszy¢ wskazniki cech
reprodukcyjnych owiec w stosunkowo krotkim
czasie i niskim kosztem (Davis, 2005). Warto za-
uwazy¢, ze hodowla prowadzaca do optymalnej
i stalej wielkosci miotow powinna by¢ bardziej
pozadana niz proba znacznego ich zwiekszenia
(SanCristobal-Gaudy i in., 2001), a optymalny
rozmiar miotu moze si¢ r6zni¢ pomigdzy owcami
utrzymywanymi w réznych systemach produk-
cyjnych, klimacie, pochodzacych z réznych ras
oraz odmiennie zywionych.

W ostatnich latach wiele uwagi poswie-
cono genom nalezagcym do nadrodziny transfor-
mujacych czynnikow wzrostu beta (ang. Trans-
forming growth factor f; TGF-B), w ktorych za-
obserwowano wystepowanie mutacji znaczaco
zwigkszajacych poziom owulacji u owiec (Davis,
2005). Nadrodzina bialek TGF-f, w sktad ktorej
wchodzg czynniki wzrostu i roznicowania (GDF),
biatka morfogenetyczne kosci (BMP), aktywina/
inhibina oraz hormon antymiillerowski, jest zto-
zona z ponad 35 biatek (Carreira i in., 2014).
Wiadomo, ze niektore bialtka z tej nadrodziny sa
waznymi regulatorami wzrostu i rozwoju peche-
rzykéw jajnikowych u wielu gatunkow zwierzat,

jednak szczegotowe ich funkcje sa r6zne dla po-
szczegolnych gatunkow. Biatka nalezace do nad-
rodziny transformujacych czynnikow wzrostu
beta odgrywaja znaczaca rolg podczas embrio-
genezy u ssakow, plazow i owadow, jak rowniez
biora udziat w rozwoju kosci, gojeniu ran, hema-
topoezie i wywolywaniu stanow zapalnych (Win-
nier i in., 1995; Hogan, 1996; Letterio i Roberts,
1998; Massague, 1998). Pelnig one rowniez istot-
ng role w procesach rozrodczych u ssakow, razem
z czynnikami wzrostu, GDF9 i GDF9b (BMP15)
(wykazujacymi ekspresje w oocytach) (Laitinen
1in., 1998; Aaltonen i in., 1999; Elvin i in., 2000)
oraz receptorami BMP (podlegajacymi ekspresji
w jajnikach) (Shimasaki i in., 1999). Na specjal-
ng uwage zastuguje fakt, ze wyzej wymienione
czynniki wzrostu i roznicowania sg produkowane
przez oocyt, ktory z kolei nie tylko wptywa na
prawidtowy rozwdj pecherzykow jajnikowych,
ale takze odgrywa kluczowa role w regulacji
liczby owulujacych pecherzykow jajnikowych
w kazdym cyklu. Szczegdlng uwage naukowcow
zwrocity trzy geny, ktorych produkty wptywaly
znaczaco (poprzez réozne mechanizmy) na liczbg
owulujacych pecherzykow i liczbe jagniat w mio-
cie: gen receptora biatka morfogenetycznego ko-
$ci (ang. bone morphogenetic protein receptor
type; 1B-BMPR1B), nazywany tez zamiennie ac-
tivin-like kinase 6 (ALK6), gen biatka morfogene-
tycznego kosci (ang. bone morphogenetic protein;
15-BMP15), znany rowniez jako czynnik wzrostu
i roznicowania 9B (ang. growth differentiation
factor; 9B-GDF9B) oraz czynnik wzrostu i r6z-
nicowania 9 (ang. growth differentiation factor,
9-GDF9) (McNatty i in., 2001; Vacca i in., 2010).
Mutacje wystepujace w tych genach maja rézne
efekty i wzorce dziedziczenia. Wszystkie mutacje
zwigkszaja liczbg owulujacych pecherzykow jaj-
nikowych u osobnikow heterozygotycznych, lecz
niektore z nich powoduja bezptodnos¢ u osobni-
kéw homozygotycznych, ktorych jajniki nie roz-
wijaja si¢ prawidlowo.

Celem badan prowadzonych w ramach
projektu jest analiza gendw zwigzanych z plod-
no$cig i plennosciag owiec objetych programem
ochrony zasoboéw genetycznych. Badania obejma
geny takie, jak: BMPR-1B (receptor biatka mor-
fogenetycznego kosci), BMP-15 (biatko morfo-
genetyczne kosci 15) i GDF-9 (czynnik ro6znico-
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wania wzrostu 9). BMP-15 (Bone Morphogenetic
Protein-15) byt pierwszym zidentyfikowanym
genem, ktory powiazano z wysoka plennoscia
owiec ras Romney i Belclare. Biatko BMP-15 jest
kodowane przez pojedynczy gen zlokalizowany
na chromosomie X u owiec, bydta, ludzi (Dube
i in., 1998; Aaltonen i in., 1999), myszy (Dube
i in., 1998; Laitinen i in., 1998). U owiec gen
BMP-15 sktada si¢ z 2 eksonow: I ekson o dhu-
gosci 325 pz, Il ekson o dhugosci 856 pz, oddzie-
lonych od siebie intronem o dlugosci ok. 5,4 kpz
(Galloway i in., 2000). Badania przeprowadzone
przez Galloway i in. (2000) metoda northern-blot
na r6znych tkankach pochodzacych od owiec do-
wiodly wystepowania 2,7 kpz transkryptu tylko
w tkankach pochodzacych z jajnikow. Dalsze
badania prowadzone przez Galloway i in. (2000)
w oparciu o metode hybrydyzacji in situ ujawni-
ly, ze transkrypt genu BMP-15 znajduje si¢ wy-
facznie w oocytach, a do ekspresji dochodzi juz
w stadium pecherzykow pierwotnych. Badania
przeprowadzone przez Otsuka i in. (2000 a, b,
2001; Otsuka i Shimasaki, 2002) na rekombi-
nowanym ludzkim genie BMP-15 wykazaly, ze
produkt genu BMP-15 w komorkach ziarnistych
szczura odpowiada za wazne biologiczne funkcje,
takie jak: stymulowanie mitozy, proliferacja oraz
dziala silnie stymulujaco na ekspresje mRNA K/-
TLG (Kit ligand). Z kolei, ekspresja KITLG jest
niezbedna do wczesnego wzrostu pecherzyka jaj-
nikowego.

Zmiany w sekwencji nukleotydowej
w genie BMP15 zostaly po raz pierwszy zaobser-
wowane u owiec ras Romeny w Nowej Zelandii.
Wystepuja one rowniez u innych ras owiec, jak
np. Belclaire i Cambrige w Irlandii i Wielkiej
Brytanii (Davis, 2005). Dotychczas dziewigc
niezaleznych od siebie mutacji w genie BMP-
15 zostalo powiazanych ze zwigkszong liczba
owulujacych pecherzykow jajnikowych u hete-
rozygotycznych owiec oraz bezplodnoscia u ho-
mozygot (Galloway i in., 2000; Hanrahan i in.,
2004; Bodin i in., 2007). Owce heterozygotyczne
pod wzgledem allelu FecX, noszace mutacje Fe-
cXI (Inverdale,V31D), FecXH (Hanna,Q23Ter),
FecXB (Belclare,S99I), FecXG (Q239Ter) czy
FecXL (Lacaune,C53Y), charakteryzuja si¢ jed-
nym lub dwoma dodatkowymi pegcherzykami
owulacyjnymi w poréwnaniu z osobnikami nie

posiadajacymi tej mutacji. Mutacje wystepujace
w allelach FecXl, FecXL, FecXB powodowaty
niekonserwatywng substytucje w sekwencji ami-
nokwasow, odpowiednio w pozycji 31, 53 1 99
dojrzatej proteiny BMP-15. Osobniki posiadajace
allele FecXI i FecB wykazuja taki sam fenotyp
jak owce z allelami FecXG i FecXH, pomimo zZe
mutacje w allelach FecXG i FecXH wprowadzaja
kodon stop w pozycji 239 lub 291 niedojrzatego
biatka BMP-15 i oczywiscie nierdwnos¢ w pro-
dukcji biologicznie aktywnych form tego biatka
(Bodin i in., 2007). W kodujacym regionie genu
BMP-15 tranzycja G>A (pozycja 1196 w ORF)
odpowiada za powstanie allelu FecXL. U homo-
zygot FecXL / FecXL, podobnie jak u owiec z al-
lelem Inverdale, pecherzyki jajnikowe zatrzymy-
waly si¢ na pierwotnym stadium rozwoju. Szdsta
mutacja w genie BMPI5 jest 17-nukleotydowa
delecja w 2 eksonie (allel FecXR), ktora pro-
wadzi do zmiany sekwencji aminokwasow i po-
wstania kodonu stop (Martinez-Royo i in., 2008).
Ostatnio udokumentowanymi mutacjami w genie
BMP-15 sa mutacje FecXGr i FecXO zlokalizo-
wane u owiec ras French Givette i owcy olkuskiej
oraz FecXBar zidentyfikowana u owiec ras Tuni-
sian Barbarine. Mutacje te powodujg zwigkszenie
ptodnosci i plennosci homozygot (FecXGr i Fe-
¢XO0), inaczej niz w przypadku pozostatych 7 mu-
tacji, gdzie homozygoty sa bezptodne, a hetero-
zygoty charakteryzujg si¢ zwiekszona plennoscia
1 plodnoscig (Demars i in., 2013; Lassoued i in.,
2017). W odréznieniu od BMP-15, gen GDF9
(growth differentiation factor 9) jest autosomal-
nym genem zlokalizowanym u owiec i ludzi na
chromosomie 5. (Notter, 2008), u myszy na chro-
mosomie 11. (McPherron i Lee, 1993). Owczy
gen sklada si¢ z okoto 2.5 pz i zawiera dwa ekso-
ny (I-397 pz, 11-968 pz) oddzielone od siebie po-
jedynczym intronem o dtugosci 1126 pz. U owiec
ekspresja genu GDF9 zachodzi w oocytach (Bo-
densteiner i in., 2000). Liczne badania przepro-
wadzone na modelach zwierzecych wykazaty, ze
obecno$¢ transkryptu GDF9 jest niezbgdna do
prawidtowego rozwoju pecherzyka pierwotnego
oraz prawidtowego rozwoju i réznicowania ko-
morek ziarnistych, a takze formowania wzgorka
jajonosnego (Gui i Joyce, 2005). Badania prze-
prowadzone in vitro przy uzyciu rekombinowa-
nego biatka GDF-9 wyjasnity wazng biologiczna
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role tego peptydu we wzroscie i rozwoju peche-
rzykoéw jajnikowych we wszystkich stadiach foli-
kulogenezy. GDF-9 blokuje ekspresje kit ligandu
oraz blokuje indukowang FSH produkcje proge-
steronu i estradiolu poprzez hamowanie zalezne;j
od FSH ekspresji receptorow dla LH (Vitt i in.,
2000; Lin i in., 2003). Badania przeprowadzone
u owiec przez Hanrahan i in. (2004) dowiodty ist-
nienia o$miu mutacji punktowych w genie GDF9.
G2, G3, G5 to mutacje ciche, nie powodujace
zmian aminokwasu w sekwencji aminokwasowej
biatka. Pozostale wptywaty na sekwencje ami-
nokwas6éw (Hanrahan i in., 2004). Mutacja G8
(FecGH) prowadzi do substytucji seryny przez
fenyloalaning w pozycji 77 dojrzatego peptydu
GDF9 (Hanrahan i in., 2004). U heterozygo-
tycznych owiec zwieksza ona poziom owulacji,
a u homozygotycznych powoduje bezptodnosc.
Badania przeprowadzone nad islandzkimi wyso-
ko plennymi owcami rasy Thoka dowiodly istnie-
nia mutacji w locus GDF-9 (Nicol i in., 2009).
Mutacja oznaczona jako FecGT powoduje zamia-
n¢ aminokwasu seryny na argining w dojrzatym
biatku GDF-9 (S427R). U heterozygot skutkuje
ona zwigkszeniem plennos$ci, natomiast u homo-
zygot objawia si¢ bezptodnoscig (Pramod i in.,
2013). Mutacja w genie GDF-9 zostata rowniez
zidentyfikowana u brazylijskich owiec Santa Ines
i oznaczona jako FecGE (Embrapa mutation).
Jest to mutacja punktowa zmieniajaca aminokwas
w dojrzatym biatku GDF-9 (F345C) (Silva i in.,
2011). Byla to pierwsza odkryta mutacja, ktora
nie powodowata bezptodno$ci u homozygot. Ho-
mozygoty z nig charakteryzowaly si¢ zwiekszona
ptodnoscia w poréwnaniu z heterozygotami (De-
mars iin., 2013). W genie GDF-9 zidentyfikowa-
no kolejng mutacje G1111A-V371M wystepuja-
ca u biatej owcy norweskiej (Vage i in., 2013).
Byta ona wczesniej opisana przez Hanrahan
i in. (2004) jako G7, zdiagnozowana u owiec ras
Cambridge i Belclare i nie wykazywata asocjacji
z plennoscig owiec (Vage i in., 2013). BMPRIB
(bone mor-phogenetic protein 1B receptor) jest
genem autosomalnym zlokalizowanym u owcy
na chromosomie 6. (Montgomery i in., 1994) po-
migdzy genami SPP/ i EGF. Region pomiedzy
SPPI i EGF u owiec jest homologiczny do frag-
mentu ludzkiego chromosomu 4q22-23 (Mont-
gomery i in., 1993), ktory zawiera gen BMPRIB.

BMPR 1B zostat zlokalizowany u myszy na chro-
mosomie 3., u $wini na chromosomie 8., a u by-
dla na chromosomie 6. BMPRIB u owiec sktada
sie z 10 egzonow i koduje biatko o dtugosci 502
aminokwasow. Podlega on ekspresji w mozgu,
migsniach szkieletowych, nerkach (Wilson i in.,
2001), jajniku, rdzeniu kregowym, przysadce
mozgowej, kosciach, macicy, podwzgorzu, ner-
kach, jajowodach (Yang i in., 2009). Mutacja zi-
dentyfikowana w genie BMPRIB, powigzanym
z wysoka plennoscig owiec, wystepuje w ekso-
nie 8 w kodujacym regionie genu (c.746 A>G)
w wysoko konserwatywnej migdzykomorkowej
sygnalnej domenie kinaz. Mutacja ta powodu-
je zamiang aminokwasu glutaminy na argining
(Q249R) (Souza i in., 2001; Chen i in., 2015 a).

W ramach przeprowadzonych dotychczas
badan poddano analizie 64 owce rasy polska owca
gorska, 72 owce rasy cakiel podhalanski oraz 53
owce rasy wrzosowka. Analizy zostaty przepro-
wadzone pod katem wykrycia obecno$ci muta-
cji w genach BMPRIB, BMP-15 oraz GDF-9.
Uzyskane wyniki analiz nie wykazaty obecnosci
zmutowanego allelu w genie BMPRIB, co moze
swiadczy¢ o braku tej mutacji u owiec polskich
ras. W toku dalszej analizy wybranych gendéw
przebadano pod katem obecno$ci mutacji w ge-
nach BMP-15 (exon 2) oraz GDF-9 — 72 owce
rasy cakiel podhalanski oraz 53 owce rasy wrzo-
sowka. U dwoch ras — wrzosoéwki i cakla pod-
halanskiego — zidentyfikowano mutacj¢ w genie
BMP-15 ¢.755T>C (g.6063- rs55628000) oraz
dwie mutacje c.978A>G i ¢.994G>A w genie
GDF-9. Wykryte w niniejszej pracy polimorfizmy
zachecaja do dalszych badan majacych na celu
identyfikacje markeréw plennosci w loci BMP-
15 1 GDF-9 oraz do poszukiwan innych genow
mogacych mie¢ wptyw na plennos¢ owiec, a pro-
ba asocjacji wykrytych polimorfizméw z cechami
reprodukcyjnymi moze by¢ istotna dla poprawy
optacalnosci produkcji owczarskiej.

5. Charakterystyka parametrow genetycz-
nych cech produkcyjnych i funkcjonal-
nych populacji ras objetych programami
ochrony zasobow genetycznych (auto-
rzy: Magdalena Szyndler-Nedza, Piotr
Topolski, Jan Knapik)

Podstawowym celem programéw ochro-
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ny zasobow genetycznych jest utrzymanie w chro-
nionych populacjach zwierzat gospodarskich
istniejacej odrebnosci genetycznej i zmiennosci
wewnatrz rasowej. W hodowli i selekcji zwierzat
ras zachowawczych wazne jest, by cechy produk-
cyjne, takie jak: przyrost dzienny, wykorzystanie
paszy czy zawarto$¢ migsa w tuszy (w przypadku
$win i bydta migsnego, owiec ras migsnych), wy-
dajno$¢ mleczna (w przypadku bydta mlecznego
i owiec) nie ulegaty doskonaleniu i dzigki temu
zachowaty swoje typowe dla ras, bardzo dobre
parametry jakosciowe. Cechy reprodukcyjne na-
tomiast, takie jak ilo§¢ urodzonego i odchowy-
wanego potomstwa oraz cechy funkcjonalne, jak
dlugowiecznos¢, ilo$¢ laktacji to jedyne cechy,
ktére w ramach programéw ochrony mogg by¢
doskonalone. Na wyzej wymienione cechy pro-
dukcyjne zwierzat maja wplyw przede wszystkim
— genotyp zwierzgcia oraz czynniki Srodowisko-
we. Dlatego tez, aby selekcja prowadzona w po-
pulacjach ras rodzimych przyniosta odpowiednie
rezultaty, nalezy okresli¢ parametry genetyczne
poszczegdlnych cech, ktore doktadnie odzwier-
ciedlaja warto$¢ tych populacji. Nalezy zatem
oszacowa¢ wspolczynniki odziedziczalnosci dla
cech ujetych w indeksach selekcyjnych, jak i cech
zwigzanych z uzytkowos$cia rozptodowa czy tez
funkcjonalnych.

5.1. Bydto i konie

Znajomo$¢ parametrow genetycznych
(odziedziczalnosci cech i korelacji migedzy cecha-
mi) ma kluczowe znaczenie w doskonaleniu po-
pulacji bydta mlecznego, realizowanego w opar-
ciu o metody wykorzystujace zatozenia genetyki
cech ilosciowych. Pozwala m. in. na przewidy-
wanie dynamiki genetycznych zmian zachodza-
cych w populacjach bydta, a tym samym — oceng
i prognozowanie skutecznosci pracy hodowlane;j.
W przypadku bydla ras mlecznych najbardziej
interesujacg hodowcow grupa cech sa cechy pro-
dukcyjne i funkcjonalne.

Wigkszo$¢ opublikowanych w literaturze
wspolczynnikow odziedziczalnosci dla cech pro-
dukcyjnych (wydajnos¢ mleka, ttuszczu i biatka)
charakteryzuje si¢ zblizonym rzedem wielkosci
(h? = 0,3) i w zalezno$ci od rasy bydta, a takze
réznic w strukturze poszczegdlnych populacji
miesci si¢ na ogot w przedziale od 0,27 do 3,32

(Van Tassell i in., 1999; Byeong-Woo K i in.,
2009; Missanjo i in., 2013; Zarnecki i in., 2016).
Podobne wielkosci wspotczynnikéw odziedzi-
czalno$ci (h? = 0,3) sa opublikowane dla cech
zwiagzanych ze zdrowotno$ciag wymienia (Missan-
joiin., 2013; Zarnecki i in., 2016). Z kolei, cechy
pokroju naleza do cech umiarkowanie i $rednio
odziedziczalnych, a oszacowane wspotczynniki
odziedziczalnosci dla tej grupy cech wykazuja
duze zroéznicowanie i wynosza od 0,1 dla cech
zwiazanych z budowa nég i racic do 0,6 dla kali-
bru (Misztal i in., 1992; Jagusiak i in., 2009; Zar-
necki i in., 2016). Cechy typu i budowy sa cze-
sto wysoko genetycznie skorelowane z innymi
cechami funkcjonalnymi, dlatego tez — w przy-
padku ras poddawanych intensywnemu doskona-
leniu — staly si¢ cennym narzedziem tzw. selek-
cji posredniej na ptodnos¢, dlugowieczno$¢ oraz
zdrowotno$¢. Zaleznos$¢ ta jest tym bardziej istot-
na, ze dwie pierwsze z wymienionych grup cech
charakteryzuja si¢ umiarkowana odziedziczalno-
$ciag i w zwiazku z tym — adekwatnie wolniejsza
reakcja na selekcje bezposrednia. Odziedziczal-
nosci cech ptodnosci prezentowane w literaturze
sa na ogot niskie, a oszacowane wspotczynniki
h? przyjmuja wartosci od 0,02 do 0,08 (Ranberg
i in., 2003; Jagusiak, 2005). Umiarkowanym po-
ziomem odziedziczalno$ci charakteryzuja sig
takze cechy zwiazane z dtugoscia okresu uzyt-
kowania krow (dtugowiecznos$¢, przezywalnosc).
Oszacowane w populacjach bydta wspotczynniki
odziedziczalno$ci dla tych cech mieszcza si¢ naj-
czesciej w przedziale od 0,05 do 0,19 (Vollema
i Groen, 1996; Pritchard i in., 2013; Zarnecki i in.,
2016).

W krajowe;j literaturze brak jest opraco-
wan poswigconych parametrom genetycznym
w populacjach bydta objetych programem ochro-
ny zasobow genetycznych. Tymczasem, w Polsce
zgromadzono baze danych obejmujaca okoto
10 000 rekordow krow nalezacych do tych ras,
co umozliwia podjecie badan nad oszacowaniem
parametrow genetycznych cech produkcyjnych
i cze$ci cech funkcjonalnych w oparciu o reko-
mendowane metody badawcze.

Opublikowane w literaturze parametry
genetyczne dla réznych ras koni dotycza gltow-
nie cech zwigzanych z eksterierem i uzytko-
woscig. Cechy budowy zewnetrznej koni sa ni-
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sko lub srednio odziedziczalne i wykazuja dos¢
duze zréznicowanie; oszacowane wspotczynniki
odziedziczalnos$ci dla cech pokroju koni wyno-
szg od 0,08 do 0,55 (Rustin i in., 2009; Sole i in.,
2014). Podobnie, duze zréznicowanie w zakresie
wielko$ci oszacowanych wspolczynnikow odzie-
dziczalno$ci wystepuje w przypadku cech zwia-
zanych z r6znie definiowanymi probami dzielno-
$ci. Wspotczynniki h? dla tej grupy cech mieszcza
si¢ na ogot w przedziale od 0,05 do 0,3 (Ricard
i Touvais, 2007; Arnason, 2009). Zgromadzone
w krajowych bazach dane, dotyczace niektorych
cech pokroju i ocenianych w skali punktowe;j
cech zwigzanych z uzytkowoscia koni, pozwalaja
na prawidlowe oszacowanie parametréw gene-
tycznych w zakresie tych cech w przypadku naj-
liczniejszych ras objetych w Polsce programem
ochrony zasobow genetycznych.

5.2. Swinie

Warto$§¢ hodowlang $win okresla sie¢
migdzy innymi w oparciu o wyniki pochodzace
z oceny uzytkowosci tucznej i rzeznej dokonywa-
nej przyzyciowo (przyrost dzienny i procentowa
zawarto$¢ migsa w tuszy) i uzytkowosci rozpto-
dowej. Oszacowania parametréw genetycznych
dla ras §win objetych programami hodowlanymi
dokonalo wielu autoréow (Rozycki i in., 1998;
Ténavots i in., 2002; Serenius i in., 2004; Wijk
1 in., 2005; Gilbert 1 in., 2007; Cai i in., 2008;
Szyndler-Nedza i in., 2010). Wykazano, ze naj-
wyzsze warto$ci wspolczynnikow odziedziczal-
nosci (gwarantujace szybszy postep hodowlany
w danej cesze) oszacowano przede wszystkim dla
grubosci stoniny grzbietowej, przyrostu dzienne-
g0 oraz procentowej zawarto$ci migsa w tuszy.
W zalezno$ci od rasy $win warto$ci wspotczynni-
kéw odziedziczalnos$ci dla grubosci stoniny wa-
haty si¢ od okoto h*=0,200 do h?=0,77 (Szyndler-
Nedza i in., 2010; Ténavots i in., 2002). W przy-
padku przyrostu dziennego wartosci tych parame-
trow wynosity od h*=0,174 do h*=0,576 (Rozycki
iin., 1998; Szyndler-Nedza i in., 2010), a dla pro-
centowej zawarto$ci migsa w tuszy od h?=0,242
do h*=0,73 (Szyndler-Nedza i in., 2010; Ténavots
i in., 2002). Nizsze warto$ci wspolczynnikow
odziedziczalno$ci oszacowano dla pomiardéw
migsnia najdluzszego grzbietu. Dla powierzchni
,»oka” poledwicy wartosci tego parametru wahaty

sie od h*=0,13 do h*=0,57 (Serenius i in., 2004;
Cai i in., 2008), a dla wysoko$ci mig$nia najdtuz-
szego grzbietu (P4M) od h*=0,050 do h*=0,298
(Szyndler-Nedza i in., 2010).

Cechy zwigzane z uzytkowoscia rozpto-
dowa (ilos¢ prosiat urodzonych i odchowanych
w miocie od lochy) charakteryzuja si¢ natomiast
bardzo niskimi wartosciami odziedziczalnosci
— od h*=0,006 do h?>=0,1 (Su i in., 2007; Distl,
2007). Dlatego, realizowany postep genetyczny
w tych cechach byl, jak dotad, bardzo powolny.
Okreslono rowniez odziedziczalno$¢ dla masy
prosiat urodzonych, uzyskujac takze niskie war-
tosci, od h=0,06 do h>=0,10 (Damgaard i in.,
2003; Canario i in., 2010; Bergsma i in., 2008).
Podobnie niskie warto$ci odziedziczalnosci osza-
cowano dla dlugowiecznosci loch, od h=0,05 do
h*=0,10 (Serenius i Stadler, 2004). Nieco wyzsze
warto$ci tego parametru uzyskano dla pobrania
paszy przez lochy w czasie laktacji (h*=0,14)
(Gilbert i in., 2012) oraz dla wydajnosci lakta-
cji loch (h’=0,12) i zwigzanego z tym przyrostu
miotu (h>=0,18) (Bergsma i in., 2008). Podj¢to
réwniez probe oszacowania wartosci wspotczyn-
nika powtarzalno$ci dla sktadu siary i mleka loch
w trzech kolejnych laktacjach, uzyskujac najwyz-
sza warto$¢ tego parametru dla zawartosci laktozy
(r=0,18), nastepnie suchej masy (r=0,17) i biatka
(r=0,16) w siarze loch ras pbz i wbp (Szyndler-
Nedza, 2016).

Jak dotad, parametry genetyczne byly
szacowane przede wszystkim dla wysokoproduk-
cyjnych ras $win objetych krajowymi programa-
mi hodowlanymi. Jak wykazano w powyzszych
badaniach, wplyw na warto§¢ wspotczynnikéw
odziedziczalno$ci danej cechy miala migdzy in-
nymi rasa zwierzat. Dlatego w przypadku ras
rodzimych (zlotnicka biata, ztotnicka pstra, pu-
tawska) bardzo wazne jest oszacowanie wartos$ci
tych parametréw dla kazdej z tych ras. Poznanie
wspotczynnikéw odziedziczalno$ci pozwoli na
korekte indeksow selekcyjnych w rasach rodzi-
mych, a znajomos$¢ doktadnie oszacowanej war-
tosci hodowlanej pozwoli na optymalny dobor
zwierzat do kojarzen, tak by nie doprowadzi¢ do
nadmiernych zmian poziomu cech uzytkowych.
Przyczyni si¢ rowniez do utrzymania istniejacej
odrebnos$ci genetycznej i zmienno$ci wewnatrz
rasowej zwierzat objetych paragramami ochrony.
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W ramach projektu NCBiR — BIOSTRA-
TEG przystapiono do badan, majacych na celu
oszacowanie parametrow genetycznych przede
wszystkim dla cech uwzglednionych w indek-
sach selekcyjnych $win ras objetych programami
ochrony oraz dla cech zwigzanych z reprodukcja
i funkcjonalnych. W bazie §win zebrano dane:
z oceny przyzyciowej dla 4465 loszek i knurkoéw
ras ztotnickich i putawskiej, z oceny rozptodowe;j
dla 2466 loch tych ras oraz poddano ocenie poubo-
jowej w SKURTCh 151 szt. rasy putawskiej i 58

szt. rasy zlotnickiej bialej. Ze wzgledu na mata
liczebno$¢ zwierzat aktualnie poddanych ocenie
w kazdej z ras, dotaczono do baz dane z oceny
przyzyciowej i rozptodowej zwierzat z lat wcze-
$niejszych. W rasie ztotnickiej biatej i putawskiej
dotaczono dane od 2010 r., a w razie zlotnickiej
pstrej od 2006. Lacznie w bazie danych znalazty
si¢ dane z oceny przyzyciowej 12 346 loszek
i kuréw i 6512 loch ras rodzimych.

W tabeli 1 przedstawiono liczebnosci
zwierzat w poszczegolnych rasach.

Tabela 1. Liczba zwierzat poszczegdlnych ras swin dla ktorych zgromadzono dane oceny przyzyciowe;j
Table 1. Number of animals of particular pig breeds for which the data of in live evaluation were collected

Rasa $win
Pig breed

Liczba zwierzat ocenionych
przyzyciowo
Number of animals
evaluated in live

Liczba loch objetych kontrola
uzytkowosci rozptodowe;j
Number of sows under control
of reproductive performance

Ztotnicka biata — Zlotnicka White
Putawska
Ztotnicka pstra — Zlotnicka Spotted

1083 1907
10165 2403
1098 2202

Dane zweryfikowano pod katem ich pra-
widltowosci, zgodnosci danych i pokrewienstwa.
Nastepnie, przeprowadzono szczegdétowa ana-
lizg fenotypowa poszczegdlnych cech uzytko-
wych w celu okreslenia ich wtasciwosci, co wraz
z charakterystyka struktury populacji danej rasy
pozwolito na ocen¢ zakresu cech mozliwych do
uwzglednienia w badaniach oraz wybor wiasci-
wej metody szacowania parametrow genetycz-
nych. Do szacowania parametréw genetycznych
wybrano nastepujace cechy:

— wynikajace z oceny tucznej i rzeznej do-
konywanej przyzyciowo: masa ciata [kg],
grubos¢ stoniny grzbietowej w punkcie
P2 [mm], grubo$¢ stoniny grzbietowej
w punkcie P4 [mm], §rednia grubos¢ sto-
niny grzbietowej [mm], wysoko$¢ mie-
$nia najdtuzszego grzbietu w punkcie P4
(P4M) [mm], przyrost dzienny [g/dzien],
procent miesa w tuszy [%];

— wynikajace z oceny uzytkowosci rozpto-
dowej: liczba miotow, wiek pierwszego
oproszenia [dni], $rednia liczba prosiat
zywo urodzonych [szt.], $rednia liczba
prosigt w 21. dniu zycia [szt.], procent
odchowanych prosigt [%], $redni okres

miedzymiotu [dni], dtugos¢ zycia do
ostatniego oproszenia [dni].

Parametry genetyczne w tym gatunku
beda szacowane osobno dla kazdej rasy rodzimej,
z uwzglednieniem pici. Ze wzglgdu na mate li-
czebnosci danych z oceny przyzyciowej dla knu-
roéw ras zlotnickich w tych dwoch rasach parame-
try genetyczne beda szacowane tylko dla loszek.
W przypadku rasy putawskiej w obliczeniach
uwzglednione beda zaréwno knury, jak i loszki.

5.3. Owce

Ocena wartosci hodowlanej owiec jest
dokonywana na podstawie oszacowanych indek-
sow selekeyjnych. Szacowania te sa wykonywane
w oparciu o dane z kontroli uzytkowosci. Cechy
uwzgledniane w ocenie wartosci hodowlanej owiec
sg cechami przyzyciowymi. Realizowany Program
Hodowlany zaktada podzial populacji owiec na
rasy ojcowskie (migsne) i mateczne. W obrebie tych
ostatnich dokonano podziatu na trzy grupy: meryno-
sy, owce nizinne, owce dtugowelniste.

Wyniki uzyskane w wielu badaniach
wskazujg, ze oszacowania wspOlczynnikow
odziedziczalnoséci charakteryzuja si¢ znacznym
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zréznicowaniem (0,03-0,31). Jego zrodtem moze
by¢ czynnik rasowy (Rao i Notter, 2000; Tosh
i Kemp, 1994). Najwyzsza warto§¢ odziedzi-
czalnosci catkowitej (0,31) uzyskali Dobek i in.
(2004), analizujac mase ciata jagniat w wieku 28
dni w rasach: wielkopolskiej, merynosa polskiego
i wschodniofryzyjskiej. Najnizsza warto$¢ tego
wskaznika (0,03) stwierdzili Boujenane i Kansa-
ri (2002) u 30-dniowych jagniat rasy Timahdite.
U jagniagt w wieku 50 i 56 dni Maniatis i Pollott
(2003) oraz Tosh i Kemp (1994) oszacowali na-
tomiast wspotczynniki odziedziczalnosci odpo-
wiednio 0,05-0,18 i 0,13. Na podobnym pozio-
mie wspolczynniki odziedziczalnosci dla masy
ciata w 56. dniu oszacowat Piwczynski (2009)
dla merynosa polskiego. Wyniki badan innych
autorow, jak np. Maria i in. (1993), a takze Neser
i in. (2000) wskazuja na to, ze odziedziczalnos¢
masy ciata zmienia si¢ w zalezno$ci od wieku, dla
jakiego byla szacowana.

Podawane w literaturze odziedziczal-
nosci przyrostow dobowych masy ciala jagniat
roéznig si¢ znacznie od siebie. Czynnikami roz-
nicujagcymi sg m. innymi: rasa, liczebnos¢, przy-
jete do szacowania modele, pte¢, typ urodzenia,
przedziaty wiekowe, dlugo$¢ okresu odchowu
przy matkach. Na przyklad, Slosarz (2004) u bia-
loglowej owcy miesnej dla przyrostu w okresie
od 2. do 30. dnia podaje wartos¢ h*=0,098 oraz
0,217 dla przyrostow w okresie 30—70 dnia zy-
cia jagnigt. Wartosci h> na podobnym poziomie
uzyskali Martin i in. (1980) oraz Ricordeau i in.
(1982).

W stadach matecznych aktywnej popula-
cji owiec stosowany w Polsce indeks selekcyjny
oprocz masy ciala w 56. dniu zawiera takze plen-
no$¢ zyciowa matki. W przypadku cechy plenno-
$ci owiec, oprocz wezesniej wymienionych przy-
czyn, ktore wplywaja na wielkos$¢ oszacowanych
wspolczynnikow odziedziczalnosci, nalezy dodac
ilo$¢ wykotow danej owcy. Podawane w literatu-
rze odziedziczalnosci liczby urodzonych jagniat
wynosza od 0,00 (Matos i in., 1997) do 0,47 (Ab-
dulkhaliq i in., 1989).

W aktualnie obowigzujacych indeksach
selekcyjnych stosowanych w hodowli krajo-
wej populacji owiec (Szewczyk, 2003) przyjeto
wspolczynniki odziedziczalnos$ci dla poszczegdl-
nych cech, dotyczacych przyrostow dobowych od

10. do 30. oraz od 30. do 56. dnia zycia jagnie-
cia (stada ojcowskie) — odpowiednio h?=0,236
i 0,173, po wyeliminowaniu réznic pomiedzy
rasami. W stadach matecznych i plennych (masa
ciata w 56. dniu zycia jagnigcia oraz plenno$¢ zy-
ciowa owcy-matki) przyjeto natomiast odziedzi-
czalnosci oszacowane dla rasy merynos — odpo-
wiednio h’= 0,265 i 0,111. Na podobnym pozio-
mie wspotczynniki odziedziczalno$ci dla plenno-
$ci oszacowal Piwczynski (2009) dla merynosa
polskiego. Sa one stosowane dla wszystkich ras
w stadach matecznych oraz plennych. Rozwigza-
nie takie przyjeto z koniecznosci, ze wzgledu na
zbyt mate liczebnosci materialu obserwacyjnego
dla réznych ras.

W latach 2004-2005 zapoczatkowano
oceng wartosci hodowlanej owiec metoda BLUP
AM. Na materiale zgromadzonym z tej oceny
w 2010 r. Szewczyk (materiaty niepublikowane)
podjat probe oszacowania wspotczynnikow odzie-
dziczalnos$ci (dla cech indeksowych) oddzielnie
dla czterech najbardziej licznych ras ojcowskich
oraz oddzielnie dla ras matecznych wedtug po-
dzialu na: ras¢ merynos polski, rasy nizinne, rasy
dlugowekiste. Tak oszacowane wspotczynniki
odziedziczalno$ci wynosza dla cechy masa cia-
fa w 56. dniu od 0,1182 dla merynosa do 0,302
dla grupy owiec dtugowehistych, a dla plennosci
od 0,1167 dla grupy owiec dtugoweistych do
0,2702 dla grupy owiec nizinnych.

Z ras ojcowskich programem ochrony
zasobow genetycznych objete sa tylko owce rasy
czarnogtowka. Oszacowane dla tej rasy przez
Szewczyka wspolczynniki odziedziczalnosci dla
masy ciata w 56. dniu, przyrostow dobowych od
10. do 30. dnia oraz od 30. do 56. dnia wynosza
odpowiednio: 0,1904, 0,0997, 0,2261.

Znajdujace obecnie zastosowanie w ho-
dowli krajowej populacji owiec parametry gene-
tyczne byly szacowane dla grup rasowych. Wy-
jatkiem sa owce rasy merynos oraz czarnogtow-
ka. Oszacowania byty przeprowadzane dla catych
populacji, tzn. bez wydzielania ras i zwierzat ob-
jetych programami hodowli zachowawczej. Z in-
formacji literaturowych wynika, ze na wielko$¢
wspotczynnikdw odziedziczalnosci wpltywa m.
in. czynnik rasowy.

Posiadanie informacji o parametrach
genetycznych danej populacji (wspotczynniki
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odziedziczalnos$ci) jest niezbgdne do opracowa-
nia dobrego programu hodowlanego. Poznanie
wartos$ci tych parametrow pozwoli na korekte
indekséw selekcyjnych dla ras rodzimych (cakiel
podhalanski, merynos odmiany barwnej, merynos
polski w starym typie, owca czarnogtéwka, owca
kamieniecka, owca korideil, owca olkuska, owca
pogobrza, owca pomorska, owca $winiarka, owca
uhruska, owca wielkopolska, owca wrzosowka,
owca zelaznienska, polska owca gorska odmiany
barwnej, owca pogorza) i utrzymanie cech produk-

cyjnych na niezmiennym poziomie oraz poprawe
cech reprodukcyjnych i funkcjonalnych. Umozliwi
to takze dziatania, majace na celu utrzymanie ist-
niejacej odrgbnosci genetycznej oraz zmiennoSci
Wewnatrz rasowej ww. ras owiec.

W ramach projektu NCBiR — BIOSTRA-
TEG szacowanie parametrow genetycznych cech
produkcyjnych i funkcjonalnych owiec zostanie
przeprowadzone w oparciu o dane zgromadzone
w latach 2010-2015. Liczebnosci zwierzat z po-
szczegolnych ras przedstawiono w tabeli 2.

Tabela 2. Liczba zwierzat poszczegolnych ras owiec dla ktorych zgromadzono dane oceny uzytkowosci
Table 2. Number of animals of particular sheep breeds for which the data of performance evaluation
were collected

Liczba Liczba Liczba Liczba Liczba
Rasa rekordow jagniat maciorek tryczkow matek
Breed Number Number Number Number Number
of records of lambs of ewes of rams of dams
Oweca wielkopolska — Wielkopolska sheep 35040 35548 17129 17819 11372
Owca korideil — Corriedale sheep 7096 8086 4144 3942 2134
Owca pomorska — Pomeranian sheep 47798 49732 24321 25211 12812
Owca kamieniecka — Kamieniecka sheep 19567 17577 8753 8824 5779
Owca pogodrza — Pogorze sheep 905 1146 629 517 905
Owca wrzosowka — Wrzosowka sheep 48745 48065 24790 23275 12045
Oweca $winiarka — Swiniarka sheep 7759 7574 3846 3728 2311
Polska owca gorska odm. barwna
Coloured Polish Mountain sheep 7399 9002 4785 4217 2036
Owca olkuska — Olkuska sheep 6425 7269 3643 3625 2225
Oweca czarnogtéwka — Blackheaded sheep 2608 2910 1489 1421 2608
Merynos barwny — Coloured Merino 2450 2188 1089 1097 904
Oweca uhruska — Uhruska sheep 33502 32936 16497 16429 9202
Oweca zelaznienska — Zelaznienska sheep 6092 7040 3498 3542 1901
Merynos polski w starym typie
Old-type Polish Merino 32855 26466 13461 13005 10105
Cakiel podhalanski — Podhale Zackel 36730 43449 23226 20223 10167

Na podstawie szczegdtowej analizy po-
szczegolnych cech uzytkowych oraz charaktery-
styki struktury populacji danej rasy owiec wy-
brano do szacowania parametrow genetycznych
nastepujace cechy:

— Od osobnikéw plci zenskiej (matek) uzy-

ska si¢ wyniki uzytkowosci rozptodowe;j,
w tym: ilo§¢ urodzonych i odchowanych
jagniat [szt.], ilos¢ miotdw [szt.], ilos¢
sezondw [szt.], wiek pierwszego wykotu
[dni], dlugos¢ zycia [dni], plennos¢ zy-
ciowg [%.];
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— Dla tryczkéw i maciorek w stadach oj-
cowskich (czarnogtéwka) uzyska si¢ wy-
niki uzytkowosci wilasnej, w tym: mase
ciata w wieku 10 dni [kg], mase ciala
w wieku 30 dni [kg], mase ciata w wieku
56 dni [kg], przyrosty dobowe masy cia-
fa od 10. do 30. dnia zycia jagniecia [g],
przyrosty dobowe masy ciata od 30. do
56. dnia zycia jagniecia [g];

— Dla tryczkow i maciorek w stadach ma-
tecznych (pozostale z wymienionych
wczesniej ras owiec) uzyska sie¢ wyniki
uzytkowosci wlasnej: mase ciata w wie-
ku 56 dni [kg], wyniki uzytkowosci roz-
ptodowej — jak wyzej.

Dla powyzszych gatunkéw ($winie, owce)
zostanie takze przeprowadzona ocena cech tucz-
nych i rzeznych dokonana po uboju w stacji kontroli
(SKURTCh i SOT), gdzie zostana pozyskane dane
odpowiednio loszek i tryczkoéw niektorych ras obje-
tych programami ochrony $win i owiec. [los¢ danych
(liczby zwierzat) poddanych ocenie poubojowej
bedzie wprawdzie stosunkowo niewielka, pozwoli
jednak na oszacowanie cze$ci parametrow fenotypo-

wych charakterystycznych dla tych ras.

Podsumowanie

W ramach zadan realizowanych w obre-
bie projektu BIOSTRATEG podjelismy si¢ zbada-
nia szeregu zagadnien z dziedziny genetyki i ge-
nomiki u zwierzat polskich ras zachowawczych.
Badania te dotyczg najistotniejszych z punku wi-
dzenia hodowli zachowawczej czynnikow, jakimi
sa: zmiennos$¢ genetyczna, mechanizmy ksztalto-
wania pozadanych cech fenotypowych oraz wza-
jemne relacje pomiedzy cechami warunkujace
mozliwo$¢ prowadzenia pracy hodowanej bez
zagrozenia dla poziomu chronionych cech funk-
cjonalnych.

Otrzymane wyniki pozwola na lepsza ochro-
ne puli genowych chronionych populacji oraz lepsze
poznanie wariantow gendéw odpowiedzialnych za
rasowo-specyficzne walory fenotypowe.

Wyniki tych kompleksowych badan da-
dzg takze podstawy dla lepszego zarzadzania po-
pulacjami zachowawczymi oraz dostarcza szero-
kiego materialu porownawczego, umozliwiajace-
go identyfikacje genetycznego podtoza cennych
cech funkcjonalnych chronionych ras.
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THE OUTLINE OF THE RESEARCH ISSUES IN THE FIELD OF GENETICS AND GENOMICS
CONDUCTED IN POLISH CONSERVATION ANIMAL BREEDS WITHIN THE FRAMEWORK
OF BIOSTRATEG PROJECT

Summary

Biodiversity is a significant element of sustainable animal production. It guarantees preserving diversity
for accessible gene pool and the conservation of precious phenotypic traits of native animal breeds, manifesting
themselves first and foremost with their resistance to unfavourable environmental conditions, longevity and
effective feed conversion. Thereupon, rational management of conservation breed herds is essential, so that they
can constitute genetic reserve for further breeding work and be a source of gene variants, which were lost under
the influence of intensive artificial selection directed at the improvement of specified group of production traits.
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State-of-the-art, high-efficiency techniques in the field of molecular genetics enable the examination of the genetic
structure of the population and the identification of /oci of functional polymorphisms shaping phenotype with the
precision unheard-of until now. They enable comprehensive and detailed insight into genome structure of examined
breeds and allow for the identification and conservation of genetic variability through the identification of unique
gene variants on molecular level. A significant part of the tasks of BIOSTRATEG project entitled: “The uses and
the conservation of farm animal genetic resources under sustainable development” financed from the funds of
the National Centre for Research and Development and realized by the National Research Institute of Animal
Production is devoted to this issue. Within the framework of the chosen issues, which are part of BIOSTRATEG
project, presented in this paper, the comprehensive analysis of the structure of genetic population of cattle, sheep,
horse and pig breeds included in genetic resources conservation breeds programme will be carried out as well as
the identification of the relationships between the level of phenotypic traits and unique traits of a genome of these
breeds. The characteristics of genetic parameters of productive and functional traits, allowing for better use of
protected animal breeds in semicommercial production of high quality health-promoting food will be an additional
aspect of the research. In the paper we made a synthesis of the subject matter of the issues included within a single
task of BIOSTRATEG programme with the aim of acquainting a broader circle of the scientists with the realized
subject matter. The results of the conducted research will enable among others the evaluation of genetic structure
regularity and the evaluation of potential threats associated with inbreeding increase and working out the methods
and measures, which will be able to be used in the realization of breeding programmes of the studied breeds.

Key words: transcriptome analysis, biodiversity, functional traits, productive traits, genomics, genetic parameters,
conservation breeds

Owce pomorskie — Pomeranian sheep (fot. B. Borys)
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