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Rozwój*efektywnych†metod pozaustrojowego 
dojrzewania i zapłodnienia oocytów bydlę-

cych, a także technik niechirurgicznego pozyski-
wania i transferu zarodków bydlęcych skutecznie 
przyczynił się do opracowania nie tylko komplek-
sowej technologii produkcji zarodków bydlęcych 
(IVP; ang. in vitro embryo production), ale tak-
że innych technologii wspomaganego rozrodu 
(ARTs; ang. assisted reproductive technologies) 
opartych na zastosowaniu nowoczesnych technik 
genomowej inżynierii embrionalnej, takich jak: 
klonowanie zarodkowe i somatyczne.

Przedmiotem tej pracy jest przedstawienie do-
tychczasowych osiągnięć w dziedzinie wspomaga-
nego rozrodu bydła przy zastosowaniu technik klo-
nowania zarodkowego i somatycznego. Kolejnym 
celem niniejszej pracy jest zaprezentowanie poten-

* Prezentowana praca naukowa uzyskała wsparcie fi-
nansowe z Narodowego Centrum Badań i Rozwoju 
(umowa nr BIOSTRATEG2/297267/14/NCBR/2016) 
w ramach strategicznego programu badań naukowych 
i prac rozwojowych „Środowisko naturalne, rolnictwo 
i leśnictwo” – BIOSTRATEG jako projekt badawczy 
pt.: „Kierunki wykorzystania oraz ochrona zasobów 
genetycznych zwierząt gospodarskich w warunkach 
zrównoważonego rozwoju”. Akronim: „BIODIFF”. 
1 Maria Skrzyszowska i Marcin Samiec przyczynili 
się do powstania tego artykułu naukowego w jednako-
wym stopniu (równy wkład autorski).

cjalnych możliwości wykorzystania metod klono-
wania bydła w biotechnologii żywienia, przemyśle 
rolno-spożywczym, farmakologii, biomedycynie, 
a także w genetycznej ochronie ginących lub wy-
marłych ras i gatunków udomowionych oraz wolno-
żyjących ssaków parzystokopytnych (Artiodactyla) 
z rodziny krętorogich (Bovidae).

Klonowanie bydła techniką bisekcji zarodków
Mikrochirurgiczna metoda bisekcji zarodków 

jest sposobem podwajania ich liczebności, a tym 
samym relatywnie prostą metodą klonowania za-
rodków ssaków, umożliwiającą uzyskanie identycz-
nych genetycznie par osobników, czyli monoge-
netycznych bliźniąt. Zabiegowi bisekcji mogą być 
poddawane zarodki we wszystkich stadiach bruzd-
kowania, nawet te, w których nie zostały jeszcze 
uformowane połączenia międzykomórkowe typu 
złączy szczelinowych (ang. gap junctions) między 
dzielącymi się blastomerami. Najprostszym przykła-
dem tego rodzaju bisekcji jest izolacja blastomerów 
z bardzo wczesnych (tj. 2–4-komórkowych) zarod-
ków, uprzednio pozbawionych ich własnych osłonek 
przejrzystych. Najczęściej jednak bisekcji są podda-
wane zarodki w zaawansowanych stadiach rozwoju 
przedimplantacyjnego, takich jak stadium późnej 
moruli lub blastocysty (Ozil, 1983; Velásquez i in., 
2017; Casser i in., 2019). W tych stadiach embrio-
genezy w zarodkach został już ukończony proces 
kompakcji, czyli wytworzenia międzyblastomero-
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wych złączy szczelinowych, dzięki czemu podczas 
mikrochirurgicznego zabiegu przecinania zarodka 
nie dochodzi do jego dekompozycji i rozpadu na 
kilka części. Uzyskane w wyniku bisekcji dwa zbli-
żone do siebie wielkością fragmenty (tzw. „połów-
ki”) zarodków zachowują pełny poimplantacyjny 
potencjał rozwojowy po przeniesieniu ich do dróg 
rodnych hormonalnie zsynchronizowanych samic-
-biorczyń. Dotąd, u bydła odnotowano narodziny 
licznych par monogenetycznego potomstwa w na-
stępstwie niechirurgicznego transferu domacicznego 
„połówek” zarodków otrzymanych wskutek bisek-
cji kompaktnych morul lub blastocyst. W Polsce, 
pierwsze identyczne genetycznie cielęta uzyskano 
w Zakładzie Fizjologii Rozrodu Zwierząt (obecnie: 
Zakład Biotechnologii Rozrodu i Kriokonserwacji) 
Instytutu Zootechniki PIB w 1988 r. (Skrzyszowska 
i in., 1988). Prawidłowo przeprowadzony zabieg 
bisekcji pozwala na zachowanie poprawnej kom-
pozycji obu „połówek”, nie tylko pod względem 
liczebności komórek, ale także stosunku procen-
towego komórek węzła zarodkowego do komórek 
trofoektodermalnych, porównywalnego do wystę-
pującego w całym zarodku (ryc. 1). Bisekcja jest 
relatywnie prostą i wydajną metodą podwajania 
liczby zarodków i produkcji monogenetycznych 
bliźniąt (efektywność na poziomie 25–30%). Jest 
to jednak technika dość inwazyjna, gdyż w trak-
cie zabiegu mikrochirurgicznego podziału zarodka 
w stadium kompaktnej moruli lub blastocysty do-
chodzi do zniszczenia i wyeliminowania części ko-
mórek zarodkowych. Szczególnie dotkliwe mogą 
być straty komórkowe ponoszone w obrębie węzła 
zarodkowego, które w istotny sposób wpływają na 
obniżenie potencjału rozwojowego uzyskanych „po-
łówek” blastocysty (Skrzyszowska i Smorąg, 1989; 
Casser i in., 2019). Niewiele dotychczas wiadomo, 
w jaki sposób zabieg bisekcji wpływa na aktywność 
transkrypcyjną genów w „połówkach” zarodków. 
Z badań przeprowadzonych przez Velásqueza i in. 
(2017) na wydłużonych blastocystach, pozyskanych 
w dziewiątym dniu po transferze „połówek” i ca-
łych blastocyst bydlęcych wynika, że bisekcja od-
działuje na transkryptom tych blastocyst, głównie 
poprzez obniżenie poziomu ekspresji kluczowych 

genów kodujących białka zaangażowane w: 1) prze-
modelowanie i degradację składników macierzy ze-
wnątrzkomórkowej; 2) kontrolę wzrostu komórek; 
3) wewnątrzkomórkową detoksykację produktów 
stresu oksydacyjnego, a także 4) transport metaboli-
tów (produktów katabolizmu cukrów, nukleotydów 
i rybonukleotydów purynowych, białek, monoamin, 
lipidów, kwasów tłuszczowych) między poszczegól-
nymi przedziałami (kompartmentami) i organellami 
wewnątrzkomórkowymi.

Rezultatem badań przeprowadzonych w kie-
runku poprawy efektywności dzielenia zarodków 
było opracowanie nowatorskiej technologii uzyski-
wania monogenetycznych bliźniąt w oparciu o zmo-
dyfikowaną bisekcję (Skrzyszowska i in., 1997, 
1999; ryc. 2). Zaproponowany sposób bisekcji po-
zwala na znaczne ograniczenie strat komórkowych 
w porównaniu do tych, które powstają w trakcie stan-
dardowej bisekcji; redukuje je bowiem do poziomu 
kilku komórek. Istotą tej metody jest sprowokowa-
nie specyficznego sposobu wylęgania się blastocysty 
z osłonki przejrzystej, która została uprzednio pod-
dana perforacji poprzez mikrochirurgiczne nakłucie, 
nacięcie, wytrawienie kwaśnym płynem Tyroda (pH 
2) lub przewiercenie laserem (ang. zona drilling).

W warunkach hodowli in vitro około 50% 
perforowanych blastocyst ekspanduje przez 
szczelinę w osłonce przejrzystej, osiągając na 
pewnym etapie procesu wylęgania stan, w którym 
część blastocysty znajdująca się już poza osłon-
ką przejrzystą jest zbliżona wielkością do części 
zarodka pozostającej w obrębie osłonki przejrzy-
stej. Wylęgający się według tego schematu zaro-
dek przypomina kształtem postać „ósemki”. Na 
tym etapie wylęgania obie części zarodka są po-
łączone jedynie wąskim mostkiem komórkowym. 
Przecięcie owego mostka przy użyciu szklanej 
mikroigły lub metalowego ostrza jest zabiegiem 
o niewielkim stopniu inwazyjności. 

Skutkiem tego zabiegu jest uszkodzenie je-
dynie kilku komórek (ryc. 2). Uzyskane w następ-
stwie zmodyfikowanej bisekcji „połówki” blasto-
cyst po transferze do macicy jałówek- lub krów-
-biorczyń zachowują kompetencje do pełnego 
rozwoju in vivo (ryc. 3).
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Ryc. 1. Schemat bisekcji zarodka w stadium blastocysty (szczegółowe objaśnienia w tekście artykułu
oraz w odniesieniu do przypisu dolnego‡**)

Fig. 1. Schematic representation of bisecting embryo at the blastocyst stage (see the text and the footnote 
reference** for further details)

** W górnej części ryciny 1 jest zaprezentowany schemat prawidłowo przeprowadzonej bisekcji blastocysty. 
Pionowa płaszczyzna pośrodkowa (strzałkowa) mikrochirurgicznego podziału przebiega południkowo przez sam 
środek sferycznej figury zarodka (pionowa linia wzdłużnego cięcia zarodka na dwie symetryczne względem sie-
bie „połówki” jest wykonana mikroostrzem prostopadle w stosunku do płaszczyzny poziomej przebiegającej po-
przecznie przez zarodek). Przebieg symetrycznej płaszczyzny podziałowej został zorientowany w taki sposób, aby 
uzyskane w wyniku bisekcji „połówki” zarodka były ekwiwalentne i zawierały równomiernie rozdzielone dwie 
części zarodka, składające się zarówno z linii komórek węzła zarodkowego (embrioblastu), jak i z linii komórek 
trofoblastu (trofoektodermy). Z kolei, w dolnej części ryciny 1 jest przedstawiony schemat nieprawidłowo wyko-
nanej bisekcji blastocysty. Pionowa płaszczyzna boczna mikrochirurgicznego podziału sferycznej figury zarodka 
ma przebieg skośny (pionowa linia ukośnego cięcia zarodka na dwie asymetryczne względem siebie „połówki” 
jest wykonana mikroostrzem w płaszczyźnie zorientowanej prostopadle  w stosunku do płaszczyzny poziomej 
przebiegającej poprzecznie przez zarodek). Przebieg asymetrycznej płaszczyzny podziałowej został zorientowany 
w taki sposób, aby uzyskane w wyniku bisekcji „połówki” zarodka były nieekwiwalentne i zawierały nierówno-
miernie rozdzielone dwie części zarodka, składające się zarówno z linii komórek węzła zarodkowego, jak i z linii 
komórek trofoblastu. W jednej „połówce” zarodka pozostała przeważająca część komórek embrioblastu, a w dru-
giej – przeważająca część komórek pierścienia trofoblastycznego całej blastocysty sprzed zabiegu bisekcji.
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Ryc. 2. Schemat zmodyfikowanej bisekcji zarodka w stadium blastocysty
(szczegółowe objaśnienia w tekście artykułu oraz w odniesieniu do przypisu dolnego§***)

Fig. 2. Schematic representation of modified approach to bisecting embryo at the blastocyst stage
(see the text and the footnote reference ***   for further details)

*** W górnej części ryciny 2 jest zaprezentowany schemat nacięcia osłonki przejrzystej blastocysty poniżej prze-
strzennej lokalizacji komórek węzła zarodkowego. Przez wykonaną – w wyniku nacięcia metalowym mikro-
ostrzem – perforację osłonki przejrzystej jest indukowany specyficzny sposób wylęgania się blastocysty, który jest 
przedstawiony w dolnej części ryciny 2. Wylęgający się zarodek przypomina kształtem postać „ósemki”. Dwie 
części wylęgającej się blastocysty (zarówno ta pozostająca wewnątrz osłonki przejrzystej, jak i ta znajdująca się 
poza nią) zawierają równomiernie rozdzielone subpopulacje linii komórek węzła zarodkowego oraz linii komórek 
pierścienia trofoektodermalnego i pozostają ze sobą połączone jedynie wąskim mostkiem komórkowym (blasto-
merowym). Przez uformowany – w wyniku prowokowanego sposobu wylęgania się blastocysty – mostek komór-
kowy jest dokonywane niewielkie nacięcie przy użyciu szklanej mikroigły, które powoduje podział blastocysty na 
dwie autonomiczne „połówki” – jedną otoczoną osłonką przejrzystą i drugą, która jest pozbawiona osłonki przej-
rzystej. Pionowa płaszczyzna mikrochirurgicznego podziału zarodka jest ograniczona tylko do mostka blastome-
rowego, który pozostawał uprzednio jedynym łącznikiem między obiema częściami wylęgającej się blastocysty, 
przez co odsetek strat komórkowych podczas zabiegu bisekcji został zredukowany do minimum.

Korzyści wynikające z produkcji monoge-
netycznych bliźniąt u bydła (ryc. 3) są wymierne 
zarówno w aspekcie praktycznym, jak i czysto 
poznawczym, zwłaszcza w kategorii ekspery-
mentów embriologicznych ukierunkowanych na 
ocenę wczesnego rozwoju zarodkowego, śmier-
telności embrionalnej oraz okołoimplantacyjnej 
sygnalizacji endokrynologicznej w układzie mat-

ka zastępcza-zarodek, a także w kategorii badań 
cytogenetycznych i fizjologicznych, szczególnie 
o charakterze żywieniowym. 

Podczas zabiegu bisekcji możliwe jest tak-
że pobieranie komórek do analizy molekularnej 
w celu określenia płci zarodka, co także może 
mieć walor aplikacyjny, np. w  kreowaniu  po-
stępu hodowlanego zwierząt użytkowych (Lopes 
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i in., 2001). Ograniczeniem tej metody jest moż-
liwość uzyskania klonu składającego się jedynie 
z pary identycznych genetycznie osobników (mo-
nogenetyczne bliźnięta).

Włączenie efektywnej metody bisekcji za-

rodków do programu hodowlanego MOET (ang. 
multiple ovulation and embryo transfer) może 
poszerzyć ofertę programową tego przedsięwzię-
cia i odegrać ważną rolę w przyśpieszeniu postę-
pu hodowlanego u bydła.

Ryc. 3. Para monogenetycznych cieląt urodzonych po transferze „połówek” blastocysty do rogu macicy krowy-
-biorczyni. „Połówki” blastocysty uzyskano w wyniku zastosowania oryginalnej techniki zmodyfikowanej

bisekcji zarodków, opracowanej w Zakładzie Fizjologii Rozrodu Zwierząt IZ PIB w Balicach
(szczegółowe objaśnienia w tekście artykułu)

Fig. 3. Pair of monogenetic calves born after transfer of blastocyst “halves” into the uterine horn of recipient 
cow. The blastocyst “halves” were generated using an original technique for modified embryo bisection that had 
been developed at the Department of Animal Reproduction Physiology, the National Research Institute of Animal 

Production in Balice (see the text for further details)

Klonowanie bydła techniką transferu jąder ko-
mórek zarodkowych lub somatycznych

Bardziej liczebne klony są potencjalnie 
możliwe do uzyskania przy wykorzystaniu tech-
niki transplantacji jąder komórek zarodkowych 
(ECNT; ang. embryonic cell nuclear transfer) lub 
techniki transplantacji jąder komórek somatycz-
nych (SCNT; ang. somatic cell nuclear transfer) 
do cytoplazmy enukleowanych komórek jajowych. 
Enukleowane (wyjądrzone) komórki jajowe stano-

wią dojrzałe in vivo lub in vitro oocyty w stadium 
metafazy II podziału mejotycznego, z których zo-
stał usunięty mikrochirurgicznie ich własny mate-
riał genetyczny, tj. chromosomy skonfigurowane 
w postaci płytki metafazowej wrzeciona karioki-
netycznego.

Klonowanie jako metoda rozrodu aseksualne-
go ma związek m.in. z możliwością produkcji i/lub 
multiplikacji monogenetycznego i jednopłciowego 
potomstwa o wysokiej wartości hodowlanej i użyt-
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kowej, którego identyczność genotypowa i fenoty-
powa z progenitorowym dawcą transkrypcyjnego 
aparatu jądrowego i mitochondrialnego komórki 
somatycznej dotyczy jedynie DNA genomowego. 
Osobniki, które są uzyskiwane na drodze klono-
wania zarodkowego lub somatycznego, różnią 
się bowiem pod względem cech fenotypowych, 
uwarunkowanych losową segregacją matczynego 
(oocytarnego) oraz embrionalnego lub somatoge-
nicznego genomu mitochondrialnego (mtDNA) 
w następstwie pozajądrowego dziedziczenia ma-
teriału genetycznego (Samiec, 2005 a,b; Samiec 
i Skrzyszowska, 2018 a,b).

Jednym z najbardziej spektakularnych osią-
gnięć z zakresu klonowania somatycznego bydła 
było „przywrócenie do życia” buhaja-czempiona, 
który padł w 1993 r. ze starości w wieku 13,5 lat 
(Hoshino i in., 2009). Buhaj ten był przedstawi-
cielem endemicznej populacji bydła japońskiej 
rasy Wagyu, której osobniki posiadają genotyp 
warunkujący wysokoodziedziczalną cechę pod-
wyższonej „marmurkowatości” (ang. marbling) 
mięsa. Dlatego też, buhajki i jałówki opasowe 
rasy Wagyu, którą klasyfikuje się do mięsnego 
typu użytkowego, charakteryzują się genetyczną 
predyspozycją do międzymięśniowego, śródmię-
śniowego i śródwłókienkowego odkładania tkanki 
tłuszczowej oraz do produkcji mięsa soczystego, 
kruchego o stosunkowo wysokiej zawartości jed-
no- i wielonienasyconych kwasów tłuszczowych 
w lipidach zakumulowanych w tłuszczu śródmię-
śniowym. Identyczną kopię genetyczną (klon) 
buhaja mięsnej rasy Wagyu uzyskano w wyniku 
zastosowania techniki SCNT z użyciem komó-
rek wywodzących się z linii klonalnych i hodowli 
pierwotnych wyprowadzonych z bioptatów tkan-
kowych, które zostały wyizolowane z organów 
moszny (jąder, najądrzy wraz z powrózkami na-
siennymi), zamrożonych w temperaturze -80ºC 
przez dekadę, a następnie przez 3 lata w ciekłym 
azocie  (bez obecności jakichkolwiek kriopro-
tektantów). Uściślając, źródłem dawców jąder 
w procedurze klonowania były w tym przypadku 
hodowane in vitro komórki fibroblasto-podobne 
(fibroblastoidalne) lub nabłonko-podobne (epite-

lioidalne), wyizolowane z długotrwale kriokon-
serwowanych fragmentów głowy najądrza oraz 
powrózków nasiennych padłego buhaja-protopla-
sty (Hoshino i in., 2009). Na szczególną uwagę 
zasługuje również fakt sklonowania ostatniej ży-
jącej krowy rasy Enderby Island (endemicznej 
rasy bydła mlecznego z nowozelandzkiej wyspy 
Enderby) przy wykorzystaniu – jako dawców ją-
der – hodowanych in vitro komórek ściennej war-
stwy ziarnistej wyizolowanych z pęcherzyków 
jajnikowych. Z kolei, źródłem cytoplastów-bior-
ców dla jąder komórek pęcherzykowych, wyizo-
lowanych z jajników jedynej pozostałej przy ży-
ciu krowy rasy Enderby Island, były enukleowane 
komórki jajowe, które osiągnęły dojrzałość me-
jotyczną w warunkach hodowli in vitro oocytów 
pozyskanych poubojowo z jajników krów rzeź-
nych o zróżnicowanym pochodzeniu rasowym. 
Osiągnięcie to potwierdza, że wewnątrzgatunko-
we klonowanie międzyrasowe może być skutecz-
nym panaceum na drodze do restytucji i reintro-
dukcji zagrożonych wyginięciem ras zachowaw-
czych bydła (Wells i in., 1998).

Czynniki determinujące efektywność klonowa-
nia somatycznego i status zdrowotny zwierząt 
klonalnych

Jednym z głównych czynników ogranicza-
jących efektywność klonowania somatycznego 
u bydła jest nieprawidłowa adaptacja epigenetycz-
na transferowanych jąder komórek somatycznych 
do warunków biochemicznych panujących w cy-
toplazmie oocytu, czyli niekompletne lub wadli-
we przemodelowanie/przeprogramowanie ich 
aktywności transkrypcyjnej w cytoplazmie enu-
kleowanych oocytów, a następnie w blastomerach 
rozwijających się zarodków klonalnych (Zhang 
i in., 2009, 2019 a; Niemann, 2016; Samiec 
i Skrzyszowska, 2018 a,b). Odstępstwa od pra-
widłowego przebiegu procesów epigenetycznego 
przeprogramowania aktywności transkrypcyjnej 
genomu komórek somatycznych w zarodkach klo-
nalnych są przyczyną zaburzeń procesu placenta-
cji oraz licznych wad anatomo-histologicznych 
łożyska płodów klonalnych u bydła (Hiendleder 
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i in., 2004; Su i in., 2011; Chavatte-Palmer i in., 
2002, 2012; Biase i in., 2016). Błędy występują-
ce podczas transkrypcyjnego przeprogramowania 
genomu komórek somatycznych przyczyniają się 
również do zwiększonej odpowiedzi immunolo-
gicznej ze strony układu odpornościowego matek 
zastępczych, dlatego też antygeny głównego ukła-
du zgodności tkankowej zarodków/płodów klo-
nalnych są rozpoznawane przez środowisko we-
wnątrzmaciczne samicy-biorczyni jako antygeny 
przeszczepów allogenicznych (w przeciwieństwie 
do zarodków i płodów uzyskiwanych na drodze 
zapłodnienia, traktowanych przez system immu-
nologiczny matki jako przeszczepy semialloge-
niczne). Do innych skutków wadliwego przemo-
delowania/przeprogramowania jąder komórek so-
matycznych należy zaliczyć wysoką śmiertelność 
zarodków i płodów klonalnych, odpowiednio 
w periimplantacyjnym oraz perinatalnym okresie 
rozwoju ontogenetycznego, a także wysoki odse-
tek poronień (resorpcji płodów klonalnych) w I 
trymestrze ciąży (Hill i in., 2002). Należy zwró-
cić również uwagę na wady rozwojowe płodów 
i potomstwa klonalnego wynikające z letalnych 
lub subletalnych efektów anatomo- i histopatolo-
gicznych w obrębie różnych narządów wewnętrz-
nych (płuca, serce, wątroba, nerki), a także na 
często diagnozowany syndrom nadmiernej masy 
okołourodzeniowej cieląt klonalnych (ang. large 
offspring syndrome; LOS) oraz przerostu (hiper-
plazji i hipertrofii) komórek łożyska (ang. large 
placenta syndrome; LPS) w przypadku bydlęcych 
płodów klonalnych (Farin i in., 2006; Zhang i in., 
2009; Su i in., 2011; Chavatte-Palmer i in., 2012; 
Smith i in., 2012; Biase i in., 2016).

W porównaniu z innymi technologiami wspo-
maganego rozrodu bydła wydajność klonowania 
somatycznego u tego gatunku ssaków, mierzona 
odsetkiem urodzonego potomstwa w stosunku 
do liczby zrekonstruowanych oocytów, wciąż po-
zostaje na niskim poziomie oscylującym w prze-
dziale 5–15%. Niemniej jednak, biotechnologicz-
ne możliwości klonowania somatycznego bydła 
i innych gatunków zwierząt gospodarskich wy-
przedziły znacznie zrozumienie biologicznych 

uwarunkowań, a w szczególności aspektów mole-
kularnych i epigenetycznych tej metody (Samiec 
i Skrzyszowska, 2018 a,b). Mimo to podstawy bio-
logiczne, jakie zostały stworzone w zakresie ge-
nomowej inżynierii zarodkowej bydła, zwłaszcza 
w ciągu ostatnich 20 lat, umożliwiły opracowanie 
innowacyjnej technologii pozaustrojowej pro-
dukcji zarodków bydlęcych z wykorzystaniem 
procedury klonowania somatycznego, która może 
spełniać warunki dla jej zastosowania do realiza-
cji celów laboratoryjnych lub w niektórych przy-
padkach tylko do realizacji ograniczonych celów 
praktycznych (Loi i in., 2016; Niemann, 2016). 
Dopiero zwiększenie efektywności klonowania 
somatycznego bydła co najmniej do poziomu 
adekwatnego z efektywnością zapłodnienia in 
vitro (30–40%) lub z efektywnością sztucznej in-
seminacji (60–80%) w ramach programu MOET 
(ang. multiple ovulation and embryo transfer), re-
alizowanego u tego gatunku ssaków pozwoliłoby 
na wykorzystanie tej technologii wspomaganego 
rozrodu na większą skalę praktyczną. Jednakże, 
ze względu na stosunkową wysoką (30–40-pro-
centową) częstość występowania letalnych lub 
subletalnych anomalii rozwojowych bądź defek-
tów anatomiczno-histologicznych u płodów i po-
tomstwa klonalnego zastosowanie klonowania 
somatycznego bydła na skalę przemysłową nie 
jest możliwe, przynajmniej na obecnym etapie 
zaawansowania badań prowadzonych z tego za-
kresu na świecie, w tym również w Polsce.

Produkcyjność mleka i mięsa u bydła pocho-
dzenia klonalnego

Wskutek rygorystycznej selekcji naturalnej 
eliminowane są cielęta obarczone wadami wro-
dzonymi, natomiast pozostające przy życiu zwie-
rzęta klonalne, osiągające dorosłość nie wykazu-
ją żadnych zmian/anomalii  klinicznych. Z ba-
dań Watanabe i Nagai (2011) wynika, że osob-
niki klonalne (ras bydła mlecznego i mięsnego) 
mają status zdrowotny ekwiwalentny do statusu 
zwierząt nieklonalnych. Ponadto, potwierdzono 
zasadniczą równowagę między obiema grupa-
mi zwierząt w zakresie produkcji mleka i mięsa 
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(Watanabe i Nagai, 2011). W produkcji mleka 
badano takie parametry, jak: 1) wydajność mlecz-
ną, 2) krzywą laktacji, 3) ogólny skład mleka, 4) 
całkowity poziom i strukturalno-funkcjonalny 
rozkład lipidów, 5) zawartość i udział procento-
wy poszczególnych grup oraz rodzajów kwasów 
tłuszczowych, 6) zawartość suchej masy bez-
tłuszczowej (MSNF; ang. milk solids-non-fat), 
7) całkowity poziom i strukturalno-funkcjonalny 
rozkład białek mleka, 8) koncentrację laktozy, 
a także 9) liczbę i gęstość komórek somatycz-
nych w jednostce objętości. Stwierdzono zniko-
me (nieistotne) różnice w zakresie właściwości 
biochemiczno-fizycznych mleka między osobni-
kami klonalnymi i nieklonalnymi. Statystycznie 
istotne różnice odnotowano jedynie w składzie 
występujących w mleku kwasów tłuszczowych 
(Heyman i in., 2007). Warto podkreślić, że wy-
dajność mleczna krów w całym okresie laktacji 
zależy zarówno od ich profilu genetycznego, 
jak i od warunków środowiskowych, w których 
żyją. Oddziaływanie czynników środowisko-
wych w okresie między narodzinami a okresem 
laktacyjnym można najlepiej ocenić u osobników 
pochodzenia klonalnego, które z założenia mają 
identyczny profil genetyczny. Różnice w wydaj-
ności mlecznej w odniesieniu do pełnego okresu 
laktacji między zwierzętami klonalnymi i nieklo-
nalnymi mogą być wówczas wyraźnie dostrzeżo-
ne. Wydajność mleczna krów klonalnych rożni się 
tylko nieznacznie od wydajności krów nieklonal-
nych. Te różnice mogą być po części wynikiem 
częstszego występowania podklinicznych stanów 
zapalnych wymienia. Wyniki badań przeprowa-
dzonych przez Montazer-Torbati i in. (2016) wy-
kazały, że produkcja mleka nie różni się istotnie 
między osobnikami klonalnymi a nieklonalnymi, 
ale odnotowany poziom białek i zawartość tłusz-
czów w mleku były mniej zróżnicowane w po-
pulacji zwierząt klonalnych. Wykazano ponadto, 
że w pierwszym cyklu laktacji u krów klonalnych 
zawartość lipidów w mleku była niższa. W sześć-
dziesiątym siódmym dniu laktacji zawartość 
tłuszczów w mleku oraz stężenie białek mleka 
były również niższe u krów klonalnych. Autorzy 

tych badań sugerują, że niższy poziom wyżej wy-
mienionych parametrów biochemicznych może 
być skorelowany z wyższym indeksem apopto-
tycznym komórek gruczołu mlekowego.

Z kolei, u ras bydła należących do mięsnego 
typu użytkowego oceniano takie parametry pro-
dukcyjne, jak: 1) przyżyciową wydajność mięsną 
na podstawie wyników opasu i przyrostów masy 
ciała, 2) wydajność poubojową (rzeźną), czyli 
stosunek masy tuszy mięsnej do masy ciała żyw-
ca na podstawie procentowego udziału półtuszy 
oraz poszczególnych wyrębów tuszy, a także 3) 
właściwości fizykochemiczne mięsa, 4) zawar-
tość i strukturalno-funkcjonalny rozkład amino-
kwasów oraz 5) profil kwasów tłuszczowych. 
Biorąc pod uwagę wymienione wcześniej para-
metry, stwierdzono jedynie niewielkie różnice 
między osobnikami klonalnymi i nieklonalnymi 
(Heyman i in., 2007; Watanabe i Nagai, 2009, 
2011). Statystycznie istotny poziom różnic mię-
dzygrupowych dotyczył natomiast tylko profi-
lu kwasów tłuszczowych w tkance mięśniowej 
szkieletowej (Yang i in., 2007; Heyman i in., 
2007).

Klonowanie somatyczne jako sposób uzyski-
wania transgenicznych osobników

Wartość aplikacyjna technologii klonowania 
somatycznego bydła jest związana z możliwością 
uzyskiwania identycznych genotypowo i fenoty-
powo zwierząt transgenicznych, czyli zwierząt 
o transformowanych genomach jądrowych, cen-
nych ze względu na produkt ekspresji zmodyfiko-
wanych genów (Samiec i Skrzyszowska, 2011). 
Warto zwrócić uwagę  na niezwykle obiecujące 
wyniki badań Zhanga i in. (2019 b). Zespół ten 
wykorzystał – jako źródło dawców jąder komór-
kowych w procedurze klonowania bydła – trans-
geniczne komórki somatyczne, do genomu któ-
rych wprowadzono konstrukcje cDNA bogate 
w eksony kodujące lizynę oraz zawierające se-
kwencje trzech genów kodujących białka struk-
turalno-funkcjonalne mleka (ligacja segmentów 
eksonowych genów ꞵ-kazeiny, αS2-kazeiny oraz 
laktoferryny). Wykazano, że bogaty w eksony ko-



M. Skrzyszowska i M. Samiec

86 Prace  przeglądowe

dujące lizynę transgen fuzyjny pBC1-LR-NEOr, 
którego tkankowo-specyficzna ekspresja pozo-
stawała pod kontrolą promotora genu ꞵ-kazeiny, 
nie tylko stabilnie integrował się z genomowym 
DNA komórek bydlęcych, lecz przede wszystkim 
wykazywał intensywną aktywność transkrypcyj-
ną ukierunkowaną na komórki gruczołu mlekowe-
go (wymienia). Bogaty w lizynę rekombinowany 
polipeptyd fuzyjny, zawierający połączone se-
kwencje aminoacylowe trzech strukturalno-funk-
cjonalnych białek – ꞵ-kazeiny, αS2-kazeiny oraz 
laktoferryny – był w wysokim stopniu wykrywal-
ny w mleku trzech transgenicznych krów. Z kolei, 
koncentracja cząsteczek polipeptydów lub białek 
polilizynowych utrzymywała się na istotnie wyż-
szym poziomie w mleku zdajanym od zmodyfi-
kowanych genetycznie krów w porównaniu do 
próbek mleka pozyskanego od zwierząt nietrans-
genicznych. Transgeniczne krowy dostarczające 
w mleku polipeptydy bogate w lizynę mogą być 
wykorzystane do wytwarzania na skalę przemy-
słową produktów nabiałowych wzbogaconych 
w białka zawierające liczne reszty tego aminokwa-
su egzogennego. Uniwersalne znaczenie lizyny dla 
prawidłowego przebiegu wielu procesów fizjolo-
gicznych (m.in. metabolizmu lipidów czy laktacji), 
a także jej fundamentalna rola w organizmach ssa-
ków jako egzogennego aminokwasu budulcowego 
łańcuchów polipeptydowych w cząsteczkach wie-
lu białek (m.in. białek osocza krwi, strukturalnych 
białek skóry, kości czy ścięgien oraz białek two-
rzących hormony, enzymy i przeciwciała) pozosta-
je kwestią nie do przecenienia.

Wykorzystanie techniki SCNT w klonowaniu 
ras bydła należących do mięsnego typu użytkowe-
go może być skutecznym sposobem uzyskiwania 
oraz powielania populacji transgenicznych bu-
hajków i jałówek opasowych, których wydajność 
rzeźna charakteryzuje się parametrami podwyż-
szonymi w wyniku genetycznej modyfikacji ukie-
runkowanej albo na inaktywację (unieczynnienie) 
genu kodującego miostatynę (Proudfoot i in., 2015) 
albo na potranskrypcyjną (przedtranslacyjną) su-
presję cząsteczek mRNA kodowanych przez allele 
genu miostatyny (Tessanne i in., 2012). Miostatyna 

stanowi – specyficzne dla komórek tkanki mię-
śniowej poprzecznie prążkowanej i gładkiej – in-
hibitorowe białko hormonalne, które hamuje na 
drodze regulacji parakrynnej przyrost (hipertrofię 
i hiperplazję) mięśni szkieletowych i gładkich. 
Obecność znokautowanego pojedynczego alle-
lu genu miostatyny (Proudfoot i in., 2015) lub 
obecność trwale wyciszonego potranskrypcyjnie 
(przedtranslacyjnie) mRNA zsyntetyzowanego 
w następstwie ekspresji pojedynczego allelu genu 
miostatyny (Tessanne i in., 2012), które zostały 
potwierdzone technikami biologii molekularnej 
u heterozygotycznych osobników transgenicznych 
uzyskanych na drodze klonowania somatycznego, 
wydają się skutkować wyraźnym zwiększeniem 
mięsności buhajków i krów rzeźnych, wynika-
jącym z hipertrofii i hiperplazji nie tylko tkanki 
mięśniowej poprzecznie prążkowanej, lecz także 
tkanki mięśniowej gładkiej. Jednakże, kinetykę 
procesów hipertrofii i hiperplazji mięśni szkieleto-
wych i gładkich można jeszcze bardziej przyśpie-
szyć u klonalnych buhajków i jałówek opasowych, 
będących homozygotycznymi osobnikami trans-
genicznymi, które cechuje obecność dwóch zno-
kautowanych alleli genu miostatyny (Proudfoot 
i in., 2015) lub obecność dwóch potranskrypcyjnie 
„uśpionych” kopii cząsteczek mRNA zakodowa-
nych przez obydwa transkrypcyjnie aktywne allele 
genu miostatyny (Tessanne i in., 2012). Z kolei, 
jakość i walory smakowe wołowiny mogą zostać 
podwyższone poprzez uzyskiwanie transgeniczne-
go bydła klonalnego, wykazującego nadekspresję 
genów kodujących adipocytowe białko wiążące 
kwasy tłuszczowe (A-FABP; ang. adipocyte-type 
fatty acid-binding protein). Uzyskane na drodze 
klonowania somatycznego cielęta transgeniczne 
mięsnego typu użytkowego, z potwierdzoną obec-
nością dodatkowych kopii genu A-FABP, charak-
teryzują się zdolnością do wzmożonej akumulacji 
tłuszczu śródmięśniowego o relatywnie wysokiej 
koncentracji nienasyconych kwasów tłuszczo-
wych w obrębie mięśni szkieletowych, co warun-
kuje zwiększenie delikatności, soczystości i kru-
chości mięsa wołowego (Guo i in., 2017).

Atrakcyjność powielania transgenicznych 
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jałówek i buhajków w następstwie klonowania 
somatycznego jest zdeterminowana możliwościa-
mi aplikacyjnymi hormonalnego lub enzymatycz-
nego produktu ekspresji zmodyfikowanego genu. 
Od tego bowiem zależy przede wszystkim skala 
i zasięg prowadzonych badań. Mimo że pierw-
szym uzyskanym ssakiem klonalnym była owca, 
to znacznie większy zasięg miały prace badawcze 
ukierunkowane na klonowanie somatyczne by-
dła. Transgeniczne krowy klonalne mogą stać się 
bowiem żywymi „fabrykami”, tj. bioreaktorami, 
dostarczającymi mleko o zhumanizowanym bądź 
ułatwiającym jego trawienie składzie dietetycz-
nym (Yang i in., 2011; Lu i in., 2016; Wang i in., 
2008, 2017) lub dostarczającymi w mleku ludz-
kie rekombinowane białka terapeutyczne (tzw. 
biofarmaceutyki lub nutraceutyki). Te ostatnie 
mogą znaleźć zastosowanie kliniczne w terapiach 
pacjentów cierpiących na choroby uwarunkowa-
ne genetycznie (Jang i in., 2006; Salamone i in., 
2006; Monzani i in., 2013; Luo i in., 2015). Warto 
również podkreślić, że transgeniczne krowy klo-
nalne produkujące mleko zawierające immunoen-
zymatyczne białka pochodzenia bakteryjnego lub 
ludzkiego (lizostafynę lub lizozym) charakteryzują 
się klinicznie potwierdzoną odpornością na bakte-
ryjne zapalenie wymienia, czyli mastitis (Liu i in., 
2013, 2014).

Potencjał aplikacyjny klonowania somatyczne-
go bydła

Wydaje się, że po przejściu – z fazy badań 
podstawowych do fazy badań stosowanych – tech-
niki wewnątrz- i międzygatunkowego klonowania 
somatycznego bydła, z uwagi na swoje poten-
cjalne możliwości aplikacyjne dla rozwoju nauki 
i gospodarki w Polsce poprzez ich wykorzystanie 
w rolnictwie i w dziedzinach badań interdyscypli-
narnych, mogłyby przyczynić się do: 1) ochrony 
zasobów genetycznych i tworzenia rezerw gene-
tycznych zagrożonych wyginięciem rodzimych 
ras bydła (np. bydło polskie czerwone, bydło 
białogrzbiete); 2) restytucji (odtwarzania) oraz 
multiplikacji subpopulacji ginących i rzadkich 
ras zachowawczych bydła polskiego czerwonego 

i bydła białogrzbietego w celu zachowania bioróż-
norodności oraz podwyższenia stopnia wewnątrz-
populacyjnej i międzyosobniczej zmienności ge-
netycznej; oraz 3) „wskrzeszania do życia” i rein-
trodukcji do środowiska naturalnego wymarłych, 
wolnożyjących gatunków z rodziny krętorogich 
(Bovidae), stanowiących protoplastów niektórych 
prymitywnych ras bydła domowego (Bos taurus), 
takich jak np. tur europejski (Bos primigenius), 
którego ostateczne wyginięcie na terenach pol-
skich odnotowano w 1627 r. Warto podkreślić, że 
w Polsce były prowadzone na skalę laboratoryjną 
– pod patronatem Polskiej Fundacji Odtworzenia 
Tura, której prezesem był prof. dr hab. n. med. 
Mirosław Ryba, a także w ramach wielozada-
niowego, interdyscyplinarnego projektu koordy-
nowanego przez prof. dr. hab. n. med. Ryszarda 
Słomskiego z Katedry Biochemii i Biotechnologii 
Uniwersytetu Przyrodniczego oraz Instytutu 
Genetyki Człowieka PAN w Poznaniu oraz realizo-
wanego we współpracy z prof. dr. hab. Zdzisławem 
Smorągiem z Zakładu Biotechnologii Rozrodu 
i Kriokonserwacji Instytutu Zootechniki PIB oraz 
prof. dr. hab. Jackiem A. Modlińskim z Zakładu 
Embriologii Doświadczalnej Instytutu Genetyki 
i Hodowli Zwierząt PAN – próby częściowej lub 
całkowitej rekonstrukcji genomu jądrowego i/lub 
mitochondrialnego, a następnie bankowania czą-
steczek odtworzonego genomu mitochondrialnego 
(mtDNA) tura, które udało się wyizolować z tkanek 
możdżeni (zawiązków rogów), kości i uzębienia, 
pochodzących z zachowanych eksponatów muze-
alnych rogów, mózgo- i trzewioczaszki tego gatun-
ku (Zeyland i in., 2013). Ponadto, upowszechnione 
już na skalę praktyczną badania z zakresu klonowa-
nia bydła mogłyby posłużyć do osiągnięcia innych 
wymiernych korzyści, a wśród nich do: 4) poprawy 
wskaźników wartości hodowlanej (genetycznej) 
i użytkowej różnych ras bydła, w tym zwiększenia 
ich wydajności mlecznej, mięsnej i rozpłodowej 
(plenności i płodności); jak również 5) przełoże-
nia (translacji) wyników badań podstawowych na 
wdrożenia w dziedzinach nauk interdyscyplinar-
nych z zakresu tworzenia odzwierzęcych produk-
tów biotechnologicznych (transgenicznych) dla 
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przemysłu biofarmaceutycznego, nutraceutyczne-
go i technologii żywności (gruczoły mlekowe by-
dła jako bioreaktory wytwarzające mleko zhumani-
zowane lub mleko zawierające ludzkie rekombino-
wane białka terapeutyczne).

Generalnie, w porównaniu do konwencjonal-
nej hodowli i naturalnego rozrodu bydła, w rozwo-
ju osobniczym (ontogenetycznym) płodów i po-
tomstwa klonalnego stwierdza się zarówno wyso-
ką częstość występowania spontanicznych/samo-
istnych poronień wśród samic-biorczyń zarodków 
klonalnych (matek zastępczych), jak również wy-
soki odsetek przedwczesnych porodów u matek 
zastępczych, w tym urodzeń martwych płodów 
klonalnych oraz wysokie wskaźniki śmiertelności 
okołoporodowej i neonatalnej wśród cieląt klonal-
nych (Farin i in., 2006; Watanabe i Nagai, 2011). 
W następstwie ogólnokrajowych badań przepro-
wadzonych w Japonii (Watanabe i Nagai, 2009) 
oszacowano, że jedna trzecia nowo narodzonych 
cieląt klonalnych pada w okresie okołoporodo-
wym wskutek martwych urodzeń (poronień) lub 
śmiertelności neonatalnej, spowodowanej wystę-
powaniem wrodzonych wad rozwojowych. Wady 
te są najczęściej efektem błędów o podłożu epige-
netycznym, wykrywanych już na etapie rozwoju 
zarodkowego (Yamanaka i in., 2011), jak i pło-
dowego (Liu i in., 2008 a,b; Niemann i in., 2008) 
oraz neonatalnego (Watanabe, 2013). Natomiast, 
częstość występowania upadków bydła klonalne-
go z powodu czynników sprzyjających zapadalno-
ści na różne jednostki chorobowe – wśród osob-
ników żyjących dłużej niż 200 dni od momentu 
urodzenia – wydaje się być identyczna jak ta, którą 
odnotowuje się u bydła utrzymywanego w warun-
kach konwencjonalnej hodowli (Watanabe i Nagai, 
2009). Warto ponadto zwrócić uwagę na fakt, że 
wśród potomstwa bydła klonalnego (uzyskane-
go w wyniku jego krycia naturalnego lub rozro-
du wspomaganego, czyli sztucznej inseminacji) 
wskaźnik upadków, których czynnikiem etiolo-
gicznym była zachorowalność w ciągu całej dłu-
gości życia osobniczego, utrzymywał się na takim 
samym poziomie, jak śmiertelność obserwowana 
wśród osobników pochodzących z hodowli trady-

cyjnej (Watanabe i Nagai, 2009).
Wykazano również, że potomstwo bydła klo-

nalnego posiada prawidłowy status epigenetyczny, 
mierzony ilościowym profilem metylacji reszt cy-
tozyny genomowego DNA; co więcej, jest on po-
równywalny ze statusem osobników uzyskanych 
w ramach konwencjonalnego rozrodu wspomaga-
nego u bydła. Yamanaka i in. (2011) udowodnili 
bowiem, że profil metylacji DNA w komórkach 
blastocyst rozwijających się z zygot uzyskanych 
albo w następstwie sztucznej inseminacji samic 
klonalnych z użyciem nasienia pochodzącego od 
buhajów klonalnych lub nieklonalnych, albo w na-
stępstwie sztucznej inseminacji samic nieklonal-
nych z użyciem nasienia pochodzącego od buha-
jów klonalnych utrzymywał się na takim samym 
poziomie, jak profil metylacji DNA w komórkach 
blastocyst rozwijających się z zygot uzyskanych 
na drodze sztucznej inseminacji samic nieklonal-
nych z użyciem nasienia pochodzącego od buha-
jów nieklonalnych. 

Potwierdzono ponadto, że profil metylacji 
DNA w blastocystach rozwijających się z zapłod-
nionych in vivo oocytów uzyskanych w wyniku 
sztucznej inseminacji przeprowadzonej u bydła 
pochodzenia nieklonalnego oraz klonalnego oka-
zał się być znacząco niższy w porównaniu z gru-
pą zarodków uzyskanych w wyniku klonowania 
techniką SCNT, u których utrzymywał się on na 
poziomie zbliżonym do profilu metylacji DNA, 
jaki wykazano w rezultacie analiz przeprowadzo-
nych na komórkach somatycznych stanowiących 
źródło dawców jąder użytych w procedurze SCNT 
(Yamanaka i in., 2011). Z kolei, Long i in. (2014) 
zwracają uwagę na fakt, że potomstwo pochodzą-
ce od zwierząt klonalnych nie wykazuje żadnych 
zmian anatomo- i histopatologicznych charakte-
rystycznych dla ich rodziców. Niemniej jednak, 
przyczyną niskiej efektywności samej techno-
logii klonowania somatycznego (mierzonej nie 
tylko odsetkiem urodzeń zdrowego potomstwa 
klonalnego, lecz również wskaźnikami jego prze-
żywalności okołoporodowej/perinatalnej i popo-
rodowej/neonatalnej) są wysokie współczynniki 
śmiertelności zarodków, płodów oraz nowo na-
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rodzonego potomstwa. U podstaw tych ostatnich 
leżą zaś procesy nieprawidłowego lub niepełne-
go przeprogramowania pamięci epigenetycznej 
jąder komórek somatycznych w cytoplazmie 
zrekonstruowanych i sztucznie aktywowanych 
oocytów oraz w blastomerach zarodków klonal-
nych, czego skutkiem są zaburzenia w aktywno-
ści transkrypcyjnej genomu jądrowego i mito-
chondrialnego w embrionalnej, płodowej, a także 
postnatalnej fazie ontogenezy.

Perspektywy wykorzystania bydła klonalnego 
do celów konsumpcyjnych

Dotychczas, rozwijane technologie klonowa-
nia somatycznego bydła nie są ukierunkowane na 
wykorzystanie zwierząt klonalnych jako źródła 
do produkcji żywności. Chociaż brak jest mery-
torycznie uzasadnionych podstaw do zawieszania 
lub wstrzymywania stosowania techniki klono-
wania do produkcji zwierząt przeznaczonych na 
cele konsumpcyjne. Dotyczy to również hodow-
li zwierząt klonalnych i ich potomstwa, importu 
zwierząt i/lub zarodków klonalnych, a także pro-
duktów mięsnych i mlecznych pochodzących od 
zwierząt klonalnych. Opierając się na dostępnych 
badaniach naukowych, Amerykańska Agencja 
ds. Żywności i Leków (FDA; ang. US Food and 

Drug Administration) oraz Europejski Urząd 
Bezpieczeństwa Żywności (EFSA; ang. European 
Food Safety Authority) i Japońska Komisja ds. 
Bezpieczeństwa Żywności (FSC; ang. Food Safety 
Commission) wnioskowały w latach 2008–2009, że 
produkty żywnościowe otrzymane z mięsa i mleka 
pochodzącego od zwierząt klonalnych są równo-
ważne z odpowiednimi produktami wytworzony-
mi z mięsa i mleka zwierząt uzyskanych za pośred-
nictwem konwencjonalnych technik wspomagane-
go rozrodu, takich jak: sztuczna inseminacja (AI; 
ang. artificial insemination) lub transfer zarodków 
(ET; ang. embryo transfer). Mimo to, komercyjne 
wykorzystanie tych produktów w przemyśle rol-
no-spożywczym jest zakazane w wielu państwach 
Unii Europejskiej nie tylko z przyczyn, które wy-
nikają z braku społecznej akceptacji dla produk-
tów żywnościowych takiego pochodzenia, lecz 
także z powodu niskiej efektywności samej tech-
nologii SCNT u zwierząt gospodarskich. Mając 
to na uwadze należy podkreślić, że dla realizacji 
komercyjnych celów konieczne jest upowszech-
nienie informacji o niskim ryzyku związanym 
z wykorzystywaniem nowoczesnych technologii 
wspomaganego rozrodu i prowadzenie dalszych 
badań ukierunkowanych na znaczącą poprawę 
skuteczności klonowania bydła.
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THE  POSSIBILITIES  OF  USING  CLONING  TECHNIQUES  IN  ASSISTED  REPRODUCTION 
OF  CATTLE,  FOOD  TECHNOLOGY,  BIOPHARMACEUTICAL  INDUSTRY,  BIOMEDICINE
 AND  RESTORATION  OF  ENDANGERED  OR EXTINCT  ANIMAL  BREEDS  AND  SPECIES

Summary

Development of efficient methods used both for the in vitro maturation (IVM) and in vitro fertilization (IVF) 
of bovine oocytes and for non-surgical collection and transfer of embryos has contributed not only to an optimiza-
tion of comprehensive in vitro embryo production (IVP) technology, but also to an improvement of other assisted 
reproductive technologies (ARTs) such as cattle cloning by embryo bisection, embryonic cell nuclear transfer 
(ECNT) and somatic cell nuclear transfer (SCNT). The objective of our paper is to demonstrate the progress and 
achievements in the strategies utilized for embryonic cell cloning and somatic cell cloning in cattle. Moreover, this 
paper is aimed to present the perspectives of applying cloning techniques not only for the purposes of nutritional 
biotechnology, agri-food industry, pharmacology and biomedicine but also for the purposes of genetic rescue of 
endangered or extinct breeds and species of domesticated or free-living artiodactyl mammals (even-toed ungu-
lates) originating from the family Bovidae.

Key words: cattle, cloning, embryo bisection, embryonic cell nuclear transfer, somatic cell nuclear transfer, trans-
genesis, nutritional biotechnology, agri-food industry, pharmacology, biomedicine, endangered/extinct breed, en-
dangered/extinct species


