Nutrigenetyka a indywidualny dobér pokarmu — zywienie zin-
dywidualizowane

Genom cztowieka zawiera w przyblizeniu 30 tys. genéw koduja-
cych okoto 100 tys. réznych biatek [7]. Przy zachowaniu gatunko-
wego podobienstwa nalezy podkresli¢ istniejgce zréznicowanie
indywidualne, czego przejawem jest np. rézna reakcja organi-
zmoéw na analogiczny czynnik srodowiskowy. Réwniez w przypad-
ku okreslonego gatunku zwierzat genom kazdego osobnika jest
wiasciwoscig indywidualng, co odzwierciedla réznorodnos¢ feno-
typow warunkowanych réznicami w sekwencji genéw, mogacych
wptywac na ekspresje gendw i w dalszej kolejnosci aktywnosé
peptydow i biatek. Ma to swoje konsekwencje w funkcjonowaniu
organizmu. Przyktadowo, réznice w sekwencjach regulatorowych
lub kodujgcych genodw (insercje, delecje, podstawienia pojedyn-
czych nukleotydéw — SNP) mogg odpowiadac za sposob reakcji
organizmu na przyjmowane farmaceutyki lub stosowang diete, aw
przypadku zwierzat gospodarskich — na konkretne zwigzki che-
miczne zawarte w dawce pokarmowej. Dlatego dieta optymalna
dla jednego organizmu moze dziata¢ destrukcyjnie na inny. Przyj-
mujgc, ze nutrigenetyka zajmuje sie wyjasnianiem zaleznosci po-
miedzy polimorfizmem genu lub gendéw a reakcjg organizmu na
skfadnik lub sktadniki zawarte w pozywieniu, istotnym zadaniem
jest identyfikacja genotypu (a zwtaszcza polimorfizméw DNA i
RNA). Kolejnym etapem badan nutrigenetycznych jest okreslenie
reakcji organizmu (z uwzglednieniem danego genotypu uwarunko-
wanego sekwencjg par zasad) na sktadniki diety lub dawki pokar-
mowej. Przyjmujac takg kolejno$¢ nalezy uznaé, ze zmiennosé
genetyczna odpowiada za zréznicowane, indywidualne preferen-
cje zywieniowe ludzi oraz pokarmowe zwierzat. Uwaza sie, ze po-
dobnie jak spersonalizowane leczenie, zindywidualizowana dieta
ma by¢ skutecznym narzedziem w zwalczaniu lub zapobieganiu
chorobom poprzez przywracanie zaburzonej homeostazy.
Dtugos¢ zycia zwierzat hodowlanych, brak lub ograniczone
mozliwosci identyfikacji niektérych choréb (np. o podtozu psy-
chicznym) oraz czesto wystepujace w produkcji zwierzecej ogra-
niczenia finansowe zwigzane z optacalnoscia, znacznie zawezajg
mozliwosci wdrozenia osiggnie¢ nutrigenomiki i nutrigenetyki w
produkcji zwierzecej. Jak wynika z ankietowych badarn wtasnych
przeprowadzonych w $rodowiskach branzowych, wiekszos¢
uznaje, ze nie ma i w najblizszym czasie nie bedzie ekonomiczne-
go uzasadnienia dla indywidualizacji zywienia zwierzat hodowla-
nych w takim zakresie jak u cztowieka. Niemniej jednak praktycz-
ne wykorzystanie osiggnie¢ nutrigenetyki i nutrigenomiki w zy-

wieniu zwierzat bedzie mogto odbywac¢ sige na wielu ptaszczy-
znach. Wsrod mozliwych zastosowan jest dostosowanie sktadu
paszy do ,wymagan” danego genotypu zwierzecia, w celu podno-
szenia wartosci uzytkowej, doskonalenia jakosci i modyfikowania
sktadu produktéw zwierzecych (migsa, mleka, jaj), wytwarzania
produktéw prozdrowotnych, np. poprzez blokowanie uruchamia-
nia szlakow odpowiedzialnych za wytwarzanie niepozadanych
sktadnikéw, oraz w celu profilaktyki roznego rodzaju chordb typo-
wych dla danego gatunku lub rasy. Ten ostatni element jest szcze-
golnie wazny w aspekcie statego podnoszenia specjalizaciji i pro-
dukcyjnosci zwierzat, co zwieksza pule czynnikdéw indukujgcych
stres. W tym aspekcie poprzez wiasciwe zywienie mozna bedzie
Swiadomie modyfikowac¢ aktywnos$¢ okreslonych gendw, w celu
obnizenia reakcji na stres przy jednoczesnym zachowaniu lub
podwyzszeniu produkcyjnosci [6].

Oczekiwania wobec rozwijajgcej sie nutrigenomiki i nutrigene-
tyki sg ogromne, przy czym obserwowany postep jest raczej po-
wolny lub umiarkowany. Wynika to z istniejacych ograniczen fi-
nansowych i technicznych oraz probleméw, ktére stojg przed na-
ukami o wysokim poziomie zaawansowania. Ponadto, teoretycz-
nie proste zatozenia poddane zostang weryfikacji poprzez zde-
rzenie z bardzo skomplikowanymi zaleznosciami i wzajemnymi
oddziatywaniami na poziomie molekularnym.

*Referat wygtoszony podczas XVIIl Warszawskich Warsztatéw Zootech-
nicznych.
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Poznanie genomu cztowieka, a takze genoméw wielu gatunkéw
zwierzat (w tym gospodarskich) zapoczatkowato na szerokg ska-
le bardzo intensywny rozwdj genomiki i proteomiki. Techniki
,omiczne”, wykorzystywane w badaniach, umozliwiajg nie tylko
pomiary koncentracji czgsteczek, ale réwniez $ledzenie proce-
séw biologicznych, w ktérych ulegaja one zmianie. Analiza sa-
mych genéw okazata sie niewystarczajgca w poznawaniu funk-
cjonowania organizmu, dlatego naturalnym uzupetnieniem tych
badan staty sie prace nad identyfikacjg biatek. Informacje uzyska-
ne w wyniku analiz mogg prowadzi¢ do lepszego zrozumienia zja-
wisk zachodzgcych na poziomie komérkowym.

Proteomika jest dynamicznie rozwijajgcg sie dziedzing nauki
zajmujgcg sie badaniem biatek, ich budowy, funkcji i wzajemnych
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interakcji. Proteom jest komponentem biatkowym kodowanym
przez genom. Wtasciwoscig proteomu jest duza labilnos¢, w od-
réznieniu od stabilnego genomu.

Proteomika znajduje zastosowanie w badaniach fizjologii czto-
wieka i u wielu gatunkéw zwierzat gospodarskich. Badania z wyko-
rzystaniem narzedzi proteomicznych, prowadzone na zwierzetach
hodowlanych, skierowane sg na zrozumienie mechanizmoéw biolo-
gicznych zwigzanych z produkcjg zywnosci na potrzeby cztowieka.

Wykorzystanie wysokospecjalistycznych technik badawczych,
takich jak elektroforeza dwukierunkowa (2-DE) w potgczeniu ze
spektrometria mas, daje mozliwo$¢ jednoczesnej analizy oraz
identyfikacji setek lub tysiecy biatek obecnych w badanych ukta-
dach biologicznych (narzad, tkanka, komérka). Zastosowanie tych
technik ma istotne znaczenie w badaniach mieszczgcych sie w za-
kresie tzw. proteomiki ekspresyjnej. Umozliwia ona badania poréw-
nawcze oparte na jednoczesnej analizie ekspresji biatek zachodzg-
cych w warunkach fizjologicznych oraz pod wptywem dziatania
réznorodnych czynnikéw dos$wiadczalnych. Istotg badan z zakresu
proteomiki ekspresyjnej jest nie tylko stworzenie listy obecnych bia-
tek, ale przede wszystkim poszukiwanie réznic w profilach biatko-
wych. Identyfikacja biatek réznigcych sie ekspresjg moze stanowi¢
podstawe wyboru niektérych z nich, jako biatek wskaznikowych
(biomarkeréw), np. we wczesnej diagnostyce czy aranzacji dziatan
prewencyjnych [3, 8, 17, 21]. Gtéwnym zatozeniem badan prote-
omicznych jest uzyskanie jak najwigkszej ilosci informacji o ekspre-
sji biatek i powigzanie ich z fizjologig organizmu.

Dla wspotczesnej praktyki w hodowli zwierzgt gospodarskich
bardzo duze znaczenie ma rozpoznawanie choréb we wczesnym
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stadium. Dlatego identyfikacja biatek réznigcych sie ekspresjg
moze stanowi¢ podstawe wyboru biomarkeréw w diagnostyce, jak
i dziataniach prewencyjnych. Nalezy sie spodziewac, iz wykryte
markery beda rézne na réznych etapach rozwoju np. proceséw
chorobowych u zwierzgt gospodarskich. Ponadto, na podkresle-
nie zastuguje fakt, ze markerem w badaniach z zastosowaniem
strategii ,omicznej” nie musi by¢ jedna czgsteczka, ale caty zmie-
niony profil biatkowy, pod warunkiem, ze bedzie on powtarzalny.

Zastosowanie w badaniach fizjologii zwierzat gospodarskich
strategii ,omicznej” staje sie w ostatnich czasach metodg z wybo-
ru, ktéra moze bardzo istotnie przyspieszy¢ proces poznawania
procesow wewngtrzkomoérkowych. Istotne znaczenie w bada-
niach proteomicznych majg analizy zwigzane ze stworzeniem w
pierwszej kolejnosci kompletnej i powtarzalnej mapy reprezentu-
jacej charakterystyczny wzor biatek tkanek czy ptynéw ustrojo-
wych zwierzat gospodarskich. Mapy referencyjne, jako nowocze-
sne narzedzia stanowig istotne odniesienie w badaniach skiero-
wanych na charakterystyke zmian w profilach biatkowych, zacho-
dzgcych pod wptywem zmienionych warunkow fizjologicznych,
procesow patologicznych czy pod wptywem dziatania czynnika
doswiadczalnego.

Pierwsze badania zwigzane z utworzeniem map biatkowych
wybranych tkanek i ptynéw ustrojowych zwierzat gospodarskich
przeprowadzili D’Ambrosio i wsp. [5]. Wykorzystujgc elektrofore-
ze dwukierunkowg oraz spektrometrie masowg scharakteryzowa-
li mapy biatkowe nerek, watroby, miesni poprzecznie prazkowa-
nych, osocza krwi oraz erytrocytéw u bydta. Sposréd 1863 spo-
téw biatkowych pochodzacych z wymienionych tkanek zidentyfi-
kowali 500 biatek [5]. Zidentyfikowane biatka wraz z obrazami 2-D
umieszczone zostaty w ogdlnodostepnej bazie danych serwisu
Swiss-Prot (http://iabbam.na.cnr.it/biochem). Réwniez Yang i
wsp. [25] utworzyli mape proteomu osocza krwi zdrowych kréw i
poréwnali z proteomem kréw wykazujgcych kliniczne objawy ma-
stitis. Autorzy podaja, ze biatko haptoglobina oraz biatko SCGB
2A1 mogg by¢ uwazane jako potencjalne wskazniki zapalenia wy-
mienia [25]. W badaniach dotyczacych charakterystyki osocza
krwi cielgt w okresie neonatalnym Skrzypczak i wsp. [23] utwo-
rzyli mape protomu tego medium, identyfikujgc 23 rézne produkty
gendw, w tym 12 biatek charakterystycznych dla osocza krwi,
wczesniej nie zidentyfikowanych z uzyciem strategii proteomicz-
nych. Badania Herosimczyk i wsp. [9] pozwolity na scharakteryzo-
wanie zmian ekspresiji biatek osocza krwi cielgt od momentu uro-
dzenia do konca pierwszego tygodnia zycia. Najintensywniejsze
zmiany ekspresji obserwowano wsrod biatek zwigzanych z meta-
bolizmem lipidéw, do ktérych nalezaty apolipoproteina A-l oraz
A-IV [9]. Draisci i wsp. [6] poddali ocenie osocze krwi cielgt ras
miesnych, w celu ustalenia zmian ekspres;ji biatek wynikajgcych z
zastosowania niedozwolonych steroidowych promotoréw wzro-
stu. Wyniki badan jednoznacznie wskazaty na apolipoproteine
A-l, jako potencjalny marker stosowania boldenonu. Ekspresja
tego biatka byta znacznie podwyzszona bezposrednio po zasto-
sowaniu niedozwolonego stymulatora wzrostu, jak réwniez w
okresie, kiedy w osoczu krwi oraz moczu nie stwierdzono obec-
nosci boldenonu oraz jego metabolitéw [6].

Badania zwigzane z utworzeniem mapy biatkowej (proteomu)
osocza krwi zdrowych $win rasy wielka biata oraz landrace, a takze
poréwnaniem proteomu tego ptynu ustrojowego u zwierzat zdro-
wych oraz chorych, z doswiadczalnie wywotang sepsg, przepro-
wadzili Miller i wsp. [19]. Z wykorzystaniem tandemowej spektro-
metrii masowej typu HPLC-MS oraz Q-Tof zidentyfikowali 27 biatek
u $win z infekcja, ktorych ekspresja znacznie sie roznita w porow-
naniu do grupy kontrolnej. Wéréd tych biatek stwierdzono miedzy
innymi biatka ostrej fazy: haptoglobine, hemopeksyne, albuming
oraz apolipoproteine A-l [19]. Jak podajg Kovac i wsp. [15], jedng z
funkgji haptoglobiny, ktérej ekspresja rosnie w trakcie infekgji, jest
wzmaganie procesu fagocytozy oraz udziat w rekonstrukcji uszko-
dzen tkanek w trakcie toczgcego sie procesu zapalnego [15].

Zastosowanie odpowiedniej strategii proteomicznej w bada-
niach na zwierzetach gospodarskich umozliwia réwniez osiggnie-
cie lepszej jakosci produktéw zwierzecych. Bouley i wsp. [4] prze-
prowadzili badania z zastosowaniem elektroforezy dwukierunko-
wej oraz spektrometrii masowej typu MALDI TOF, w celu ustalenia
m.in. mapy biatkowej miesnia potsciegnistego bydta. Zidentyfiko-
wano 300 spotéw biatkowych tego miesnia. Sposrdd nich najwiek-
sza czes$¢ zwigzana jest z metabolizmem (25%), strukturami ko-
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mérkowymi (17%), obrong komoérkowg (16%) oraz aparatem kurcz-
liwym (14%). Poréwnano réwniez proteom zdrowego miesnia pot-
Sciegnistego ze zmianami ekspres;ji biatek powodowanymi przez
hipertrofie miesniowa. Autorzy podaja, ze w wyniku postepujacej
hipertrofii mig$niowej, wywotanej przez delecje w genie miostaty-
ny, doszto do zmian w ekspresji biatek zwigzanych z aparatem
kurczliwym miesnia oraz enzyméw metabolicznych [4].

Kim i wsp. [14], wykorzystujgc metode elektroforezy dwukierun-
kowej (2DE) oraz metode identyfikacji biatek noszacg nazwe ,0d-
cisku palca” mapy peptydowej PMF (ang. peptide mass figerprin-
tig), scharakteryzowali proteom biatych i czerwonych mies$ni szkie-
letowych $win rasy wielka biata, duroc oraz landrace. W badaniach
tych stwierdzono réznice w ekspres;ji biatek pomiedzy tymi dwoma
typami mieséni szkieletowych. Obserwowano zaréwno nadekspre-
sje biatka strukturalnego tzw. lekkiego tancucha miozyny, jak réw-
niez innych biatek, takich jak mioglobina i biatko szoku cieplnego
20 w miesniach czerwonych. Natomiast w miesniu biatym obser-
wowano nadekspresje biatka szoku cieplnego 70 [14].

Analizy proteomiczne wykorzystuje sie réwniez dla poszukiwa-
nia biatek zwigzanych z wtasciwosciami sensorycznymi miesa,
takimi jak kruchos¢ i delikatnos¢. Hocquette i wsp. [10] poréwnali
profile biatkowe bydlecych miesni potsciegnistego i grzbietowego,
zwierzat, ktérych mieso charakteryzowata rézna kruchosé. W
przypadku miesni pochodzgcych od zwierzat o delikatniejszym
miesie wykazano wiekszg zawarto$¢ biatek zaangazowanych w
metabolizm tlenowy, natomiast mniejszg ilo$¢ biatek powigza-
nych z szybkim metabolizmem glikolitycznym [10].

Wodochtonnos¢ jest jednym z kluczowych parametrow jakosci
wieprzowiny. Van de Viel i Zang [24] przeprowadzili analize prote-
omiczng migsnia najdtuzszego grzbietu swini, poszukujgc marke-
réw wodochtonnosci migsa. Autorzy wsréd potencjalnych kandy-
datéw wymieniajg trzy biatka: kinaze fosfokreatynowg, desmine i
aktywator transkrypcji SNF2L1 [24].

Badania proteomiczne umozliwiajg rowniez analize zmian eks-
presji biatek mie$ni zachodzgcych post mortem. Biatka odgrywa-
ja kluczowg role w procesach dojrzewania miesa i mogg mie¢
duze znaczenie zwigzane ze wzrostem jego kruchosci i poprawg
smaku. Poubojowa analiza proteomiczna miesa moze dostarczy¢
wielu istotnych informacji zwigzanych ze szlakami metaboliczny-
mi na poziomie molekularnym, co utatwi zrozumienie mechani-
zméw lezacych u podstaw transformaciji miesni w mieso oraz
umozliwi polepszenie jakosci miesa. Badania proteomiczne zwig-
zane z identyfikacjg réznic w profilach biatkowych, zachodzgcych
w miesniach post mortem, dotyczg gtéwnie analizy szybkosci de-
gradacji biatek miofibrylarnych, prowadzacych do tzw. dojrzewa-
nia miesa [18]. Jia i wsp. [13] zidentyfikowali biatka, pochodzace z
miesnia najdtuzszego grzbietu i pétsciegnistego smuktego u by-
dta, wykazujgce statystycznie istotne zmiany w 24 godziny po
uboju. Biatka te to miedzy innymi kofilina oraz biatka szoku ciepl-
nego 20 i 27 [13]. Podobnie w mies$niu grzbietowym $win wykaza-
no akumulacje fragmentow aktyny, kinazy kreatyninowej oraz
a-krystaliny, wynikajgcg z 72-godzinnego przechowywania miesa
w warunkach chtodniczych [16, 20].

Kolejnym z zastosowan proteomiki sg badania nad optymaliza-
cja reprodukcji. W 2005 roku Huang i wsp. [11] po raz pierwszy
scharakteryzowali proteom jader $wini, ujawniajgc jego wysokag
ztozonosé. Z wykorzystaniem elektroforezy dwukierunkowej
(2DE) i spektrometrii mas (MALDI-TOF) zidentyfikowano 330 bia-
tek. Zgodnie z funkcjg wyrézniono wsrdéd nich: enzymy (24%),
biatka cytoszkieletu i struktur komorkowych (15%), biatka uczest-
niczace w odpowiedzi na stres (15%), biatka mitochondrialne i
zaangazowane w metabolizm energetyczny (10%). Badania te
zapewnity podstawe dla pézniejszych analiz proteomicznych w
dziedzinie biologicznego rozwoju jader oraz patofizjologii tego na-
rzadu [11]. Ten sam zespoét analizowat zmiany ekspresji biatek
szoku cieplnego podczas rozwoju jgder knuréw. Wykazano, ze
szczegolng role w dojrzewaniu jgder i spermatogenezie odgrywa-
ja biatka szoku cieplnego 90a, 70c i 70e [12].

Bassols i wsp. [1, 2] zidentyfikowali biatka powierzchniowe
plemnikéw oraz monitorowali zmiany ich ekspresji podczas doj-
rzewania nasienia w najgdrzach. Biatka te majg szczegdlne zna-
czenie ze wzgledu na ich role w zaptodnieniu. Dowiedziono, ze
wraz z dojrzewaniem obniza sie ekspresja enzymu konwertujgce-
go angiotensyne (ACE), biatek szoku cieplnego A4L i A2, reduk-
tazy aldozy (ALDR2), podczas gdy peroksyredoksyna 5 wykazuje
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nadekspresje. Wymienione biatka petnig istotng funkcje w dojrze-
waniu plemnikéw, a tym samym w zaptodnieniu [1, 2].

Ellederova i wsp. [7] scharakteryzowali zmiany profilu biatko-
wego $winskich oocytéw podczas ich dojrzewania w modelu in
vitro. Z zastosowaniem 2DE wykazano nadekspresje kilku biatek:
peroksyredoksyny, C-terminalnej hydrolazy ubikwitynowej L1 i
syntazy sperminy. Ponadto autorzy twierdzg, iz dehydrogenaza
aldehydowa klasy 7 jest przypuszczalnym biomarkerem dojrze-
wania oocytu [7]. Powell i wsp. [22], wykorzystujgc nowoczesne
techniki proteomiczne, zidentyfikowali biomarkery jakosci oocy-
téw i ich potencjatu dla reprogramowania, poréwnujgc oocyty o
wysokiej i niskiej jakosci.

Metody badawcze stosowane dotychczas w ocenie zmian pro-
cesow fizjologicznych i ich zaburzen opieraty sie na analizie bio-
chemicznej krwi i moczu. Wykorzystanie metod proteomicznych
w badaniach prowadzonych na zwierzetach hodowlanych umozli-
wi doktadniejsze poznanie przebiegu wielu procesoéw fizjologicz-
nych, mechanizméw regulacji ekspresji biatek na poziomie trans-
lacji. Metody proteomiczne moga réwniez znalez¢ zastosowanie
np. w diagnostyce zaburzen wodno-elektrolitowych i przyczyni¢
sie do wskazania kierunkéw dziatan prewencyjnych i profilaktycz-
nych podczas chowu nowo narodzonych zwierzat. Zastosowanie
proteomiki w badaniach prowadzonych na zwierzetach obejmuje
wiele zagadnien, poczgwszy od fizjologii zwigzanej z czynnoscig
narzaddw, reprodukcja, embriologia, jak i zastosowania np. swin
jako zwierzgt modelowych w badaniach chordb cztowieka. Wyniki
badan uzyskane z wykorzystaniem strategii ,omicznych” moga
stanowi¢ wsparcie diagnostyczne i prognostyczne, w profilaktyce
i/lub prewencji zootechniczno-weterynaryjne;j.

*Referat wygtoszony podczas XVIll Warszawskich Warsztatéw Zootech-
nicznych.
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Modele zwierzece w badaniach
medycznych, biologicznych
i zootechnicznych*

Mateusz Wierzbicki

Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Wiekszos¢ obecnie dostepnej wiedzy medycznej, biologicznej
czy zootechnicznej opiera sie na wynikach badan przeprowadzo-
nych na konkretnym modelu biologicznym, ktére nastepnie zosta-
ty uznane za powszechnie obowigzujgce. Model biologiczny od-
wzorowuje stan fizjologiczny lub patologiczny zachodzacy w in-
nym organizmie oraz umozliwia stosunkowo tatwe zbadanie pro-
cesOw biologicznych, takich jak rozwdj czy przebieg chorob.
Podstawg modelu jest zazwyczaj organizm modelowy, ktéry ce-
chuje podobienstwo do innego organizmu (np. cztowieka). Wybor
odpowiedniego organizmu modelowego zwigzany jest z rozpa-
trzeniem wielu czynnikoéw, rozpoczynajgc od podobienstwa gene-
tycznego, a konczgc na czynnikach ekonomicznych. Jednocze-
$nie obowigzkiem badaczy jest przestrzeganie procedur etycz-
nych i rzetelne planowanie przeprowadzanych badan, tak aby
dostarczaty miarodajnych wynikéw.

Najchetniej wybierane organizmy modelowe cechujg sie szyb-
kim wzrostem, duzg ptodnoscig, matym rozmiarem oraz stosun-
kowo krétkim cyklem zyciowym. Podczas ich wyboru rozwaza sie
réwniez dostepnos$¢ dobrze opracowanych technik badawczych i
wynikow badan przeprowadzonych wczesniej na danym organi-
zmie modelowym. Klasycznym przyktadem, spetniajgcym powyz-
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sze warunki, jest muszka owocowa (Drosophila melanogaster),
ktéra od ponad 100 lat stanowi wazny model dla badan genetyki
klasycznej. Samice tego gatunku sktadajg w ciagu zycia okoto
800 jaj, ktére po siedmiu dniach rozwijajg sie w osobniki doroste
[3]. Obecnie, w zwigzku z rozwojem wiedzy o genetyce i zse-
kwencjonowaniem genomow wielu gatunkéw, pod uwage brana
jest takze filogenetyka zwierzat stosowanych jako organizmy mo-
delowe. Wiedza o pochodzeniu ewolucyjnym organizmoéw mode-
lowych pozwala nie tylko na wybranie zwierzecia, ktore najlepiej
bedzie odwzorowywaé badany problem, ale takze na wycigganie
prawidtowych wnioskéw z przeprowadzonych badan [28]. Jest to
szczegOlnie wazne, gdy w badaniach stosuje sig¢ organizm mode-
lowy znacznie roznigcy sie genetyczne od organizmu badanego.
Drzewa filogenetyczne kregowcéw opracowuje sie na podstawie
badan proteomicznych oraz genetycznych, ktére potwierdzane sg
analizg szczatek kopalnych [11, 21]. Zwierzeciem najblizej spo-
krewnionym z cziowiekiem, a tym samym majgcym najwiecej
wspolnych mechanizméw biologicznych jest szympans [30]. Szym-
pansy jednak, ze wzgledoéw etycznych i ekonomicznych, sg rzadko
wykorzystywane w badaniach. Najczes$ciej stosowanym modelem
zwierzecym w badaniach naukowych sg gryzonie, a w szczegodlno-
$ci szczury (Rattus norvegicus) i myszy (Mus musculus). Mysz zaj-
muje pierwszoplanowg pozycje w badaniach z dziedziny genetyki i
genomiki, a takze w badaniach nad przebiegiem choréb oraz roz-
wojem u ssakow. Istnienie licznych linii wsobnych myszy pozwala
na badanie skutkéw zmian sekwencji genetycznych na podstawie
obserwacji fenotypow [4]. Myszy byty wykorzystywane jako orga-
nizm modelowy na dtugo przed pierwszymi badaniami genetyczny-
mi. Jednak te wykazaty nieoczekiwanie, ze ludzie i gryzonie na
ptaszczyznie genetycznej majg wiecej podobienstw niz réznic. Po-
mimo okoto 90 milionéw lat oddzielnej ewolucji, 75% gendéw myszy
ma homologiczny odpowiednik u ludzi [5], natomiast 99% genow
myszy ma funkcjonalny odpowiednik w genomie cztowieka [20].
Wsrod innych popularnych kregowcéw stosowanych w badaniach
naukowych wykorzystywana jest $winia domowa (Sus scrofa do-
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