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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mestica) oraz kura domowa (Gallus gallus). Podobienstwo $wini do
cztowieka przejawia sie miedzy innymi w uzebieniu, morfologii,
anatomii i fizjologii uktadu krwiono$nego oraz uktadu pokarmowe-
go [29]. Jako najwiekszy modelowy kregowiec stosowana jest w
wielu badaniach biologicznych, w szczegdlnosci dotyczacych
chordéb uktadu krazenia i fizjologii uktadu pokarmowego. Kury i ich
zarodki byty w historii biologii szeroko stosowane jako modele ba-
dawcze. Obecnie wykorzystywane sg do badan morfogenezy,
rozwoju naczyn krwionosnych oraz proceséw chorobowych [23,
31]. Ponadto, w zwigzku z opublikowaniem w 2004 roku sekwencji
genomu kury, prowadzi sie liczne badania z zakresu genetyki,
migdzy innymi udoskonalane sg metody tworzenia linii transge-
nicznych [14].

Wiegkszos¢ laboratoryjnych modeli zwierzecych jest rozwija-
nych i wykorzystywanych w celu zbadania przyczyny, charakteru
i opracowania mozliwosci leczenia schorzen cziowieka. Modele
zwierzece pozwalajg na badanie wystepujgcych spontanicznie
(np. u wybranych mutantéw) lub wywotanych celowo choréb, kté-
re przypominajg schorzenia ludzi. Sg one okreslane mianem ,mo-
deli zwierzecych choroby”. Wykorzystanie takich modeli pozwala
na prowadzenie badan w sposob, ktory bytby niemozliwy u ludzi,
np. poprzez wykonywanie procedur inwazyjnych, dostarczajg-
cych doktadniejszej wiedzy na temat badanej choroby. U najlep-
szych z modeli etiologia (przyczyna) i fenotyp (objawy choroby)
sg bardzo zblizone do wystepujacych u ludzi. Ztozono$¢ procesu
chorobowego powstajgcego w tych organizmach moze jednak
utrudnia¢ zrozumienie jego przebiegu. Z tego powodu niekiedy
tatwiej poddajg sie analizie choroby wywotane w uproszczonym
systemie, w ktérym izolowane sg poszczegodlne czesci procesu
patologicznego [7].

Modele zwierzece choroby mozna podzieli¢ na pie¢ grup, z kto-
rych najwieksze znaczenie majg trzy pierwsze: 1 — modele induko-
wane (doswiadczalne), 2 — modele spontaniczne, 3 — modele ge-
netycznie modyfikowane, 4 — modele ujemne, 5 — modele sieroce.

Modele indukowane sg najczesciej stosowanymi w praktyce
laboratoryjnej. Polegajg one na sztucznym wywotywaniu choroby
u zwierzecia, doprowadzajgc do wytworzenia fenotypu przypomi-
najgcego badany proces chorobowy oraz pozwalajg na zastoso-
wanie terapii, ktora moze poméc w jego wyleczeniu. Wiekszos¢é
chordb wywotanych w ten sposdb u zwierzat, gtéwnie ze wzgledu
na odmienng etiologie, rézni sie od wystepujgcych naturalnie.
Przyktadami modelu indukowanego moga by¢: wywotywanie
udaru krwotocznego poprzez wstrzyknigcie krwi w zwoje podsta-
wy moézgu myszy [17] czy indukcja rozwoju choroby nowotworo-
wej. Ta ostatnia wykonywana jest najczes$ciej poprzez zastosowa-
nie mutagenow, takich jak etylonitrozomocznik [24], wszczepienie
guza nowotworowego po przeszczepie allogenicznym (pocho-
dzgcym od innego osobnika tego samego gatunku) lub prze-
szczepie obcogatunkowym oraz wszczepienie komérek nowo-
tworowych hodowanych in vitro, ktére namnazajac sie tworzg guz
nowotworowy [9, 15, 32]. Modele choréb nowotworowych powsta-
jace po przeszczepach allogenicznych sg stosunkowo tatwe do
indukciji, jednak ich wadg jest istnienie znacznej réznicy pomiedzy
nowotworami ludzkimi i zwierzgcymi. Zwierzece modele prze-
szczepow obcogatunkowych sg trudniejsze w hodowli, pozwalajg
jednak na blizsze odwzorowanie przebiegu choroby nowotworo-
wej u ludzi oraz skuteczniejsze poszukiwanie lekow. Do prze-
szczepow obcogatunkowych stosuje sie zwierzeta z dysfunkcyj-
nym uktadem odpornos$ciowym, takie jak myszy nagie [19] lub
zarodek kury, ktory przez wiekszos¢ czasu trwania rozwoju nie
posiada rozwinigtego uktadu odpornosciowego [16].

Modele spontaniczne w badaniach na zwierzetach to modele
choréb, ktére wystepujg samoistnie u zwierzecia z okreslonymi
mutacjami. W przewazajgcej wiekszosci sg to wybrane szczepy
myszy i szczuréw. Przyktadem moze by¢ wystepowanie samoist-
nych mutacji u myszy w genie Foxn1(nu), ktére doprowadzajg do
zahamowania wzrostu wtoséw oraz dysfunkcji grasicy [19]. Hetero-
zygoty takich myszy, nazywanych nagimi, pozbawione sg wiekszo-
Sci limfocytéw T, co doprowadza do braku odpornosci komorkowe;.
Nagie myszy wykazujg takze czesciowg wade w rozwoju limfocy-
téw typu B. Te cechy powodujg, ze myszy nagie nie odrzucajg prze-
szczepow allogenicznych, a czesto nawet przeszczepdéw obcoga-
tunkowych, dlatego tez sg szeroko stosowane jako narzedzie do
badania nowotworéw ludzkich i ich przerzutowania [18, 19].
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Modele genetycznie modyfikowane sg to modele, w ktérych
choroba lub pewna cecha jest indukowana poprzez wstawienie
do genomu fragmentu DNA lub jego usuniecie (z ang. knock-out).
Genetycznie modyfikowane modele zwierzece w ostatnim czasie
rozwijajg sie najintensywniej, co zwigzane jest z rozwojem mozli-
wosci inzynierii genetycznej oraz wykonywania manipulacji na
zarodkach. Myszy stanowig wcigz najwazniejszy organizm mode-
lowy do przeprowadzania manipulacji genetycznych, jednak
obecnie réwniez ryby i zwierzeta gospodarskie znajdujg sie w
kregu zainteresowan naukowcéw opracowujgcych nowe modele
biologiczne. Zwierzeta genetycznie modyfikowane sg najczesciej
tworzone poprzez mikroiniekcje DNA lub genu oraz poprzez
wszczepianie zmodyfikowane komoérek, w tym zarodkowych ko-
morek macierzystych [6].

Modele ujemne nie reagujg na czynnik patogenny lub chemicz-
ny, ktéry u innych organizméw wywotuje okreslong chorobe. Ich
zastosowanie umozliwia wiec badanie mechanizméw odpornosci
na dany czynnik.

Model sierocy pozwala na indukcje choréb wystepujgcych u
zwierzat, ktérych odpowiednik nie zostat jeszcze zaobserwowany
u ludzi. Przykladem moze by¢ encefalopatia ggbczasta bydta
(BSE).

Modele zwierzece w badaniach zywieniowych stanowig jedno
z najwazniejszych narzedzi umozliwiajgcych lepsze poznanie
wptywu konkretnych sktadnikow pokarmowych na metabolizm lu-
dzi i zwierzagt. Badania z wykorzystaniem modeli zwierzecych
przyczynity sie do stworzenia podstaw wiedzy o zywieniu i fizjolo-
gii zywienia, w tym do okreslenia podstawowych sktadnikéw od-
zywczych, a takze scharakteryzowania ich wzajemnych interak-
cji. Opisano w ten sposodb takie klasyczne interakcje, jak przeciw-
stawne dziatanie nadmiaru wapnia i fosforu na wchtanianie tych
zwigzkéw mineralnych, czy toksyczno$¢ witaminy C spozywanej
wielokrotnie w duzych ilosciach [22]. Modele biologiczne stoso-
wane sg powszechnie takze w badaniach biodostepnosci sktadni-
kow odzywczych i prekursorow sktadnikow odzywczych [1].

W badaniach zywieniowych, podobnie jak w medycznych, naj-
popularniejszym modelami biologicznymi sg gryzonie. Klasyczny
przyktad stanowig badania prowadzone na homozygotycznej
mysz ob/ob. Organizm ten charakteryzuje sie znaczng nadwaga,
wynikajgcg z mutacji i prowadzgcg do braku wytwarzania leptyny,
odpowiedzialnej za zmniejszenie poboru energii oraz zwigksze-
nie jej wykorzystania. Pomimo tego, ze u ludzi zaburzenia w wy-
dzielaniu leptyny rzadko doprowadzajg do otytosci, odkrycie roli
leptyny pozwolito lepiej zrozumie¢ metabolizm energetyczny [25].
W badaniach diet, sktadnikow odzywczych, substancji antyzywie-
niowych i badaniach bilansowych, jako model — mimo mniejszej
podatnosci na manipulacje genetyczne — chetniej wykorzystuje
sie szczury niz myszy. Jest to zwigzane miedzy innymi z ich wiek-
$zg masg ciata, bardziej ztozonymi zachowaniami zywieniowymi.
W zwigzku z rozwojem nutrigenomiki (nauki o wptywie skfadnikow
odzywczych na regulacje ekspresji genéw), zrozumienie zacho-
dzacych procesow fizjologicznych i patologicznych wymaga za-
stosowania modeli biologicznych umozliwiajgcych analize wpty-
wu czynnikéw zywieniowych na zmiany ekspresji genéw oraz na
genom kolejnych pokolen [27]. Dlatego w badaniach z zakresu
nutrigenomiki najczesciej wykorzystuje sie gryzonie, ktérych ge-
nom oraz proteom zostaty dobrze poznane i moga by¢ poréwna-
ne z ludzkim. Ponadto dla tych modeli dostepne sg zestawy mi-
kromacierzy, ktére umozliwiajg wstepng analize duzej liczby ge-
néw lub biatek. Oprocz gryzoni badania tego typu wykonuje sie na
muszkach owocowych (Drosophila melanogaster), ktére umozli-
wiajg szybkie przeprowadzenie analizy wptywu diety na zmiany
genetyczne w kolejnych pokoleniach [26]. Poniewaz jednak na
zmiane ekspresji genéw wywotanych dietg ma wptyw wiele czyn-
nikdw, przeniesienie wynikow badan na fizjologie cztowieka nie
zawsze jest mozliwe.

Z uwagi na aspekty ekonomiczne, tatwo$¢ w hodowli i dostep-
no$¢ wiedzy genetycznej, gryzonie pozostajg najpopularniejszym
modelem zwierzecym w badaniach biologicznych. Niemniej jed-
nak niektore problemy badawcze wymagajg zastosowania innego
modelu zwierzecego. W badaniach fizjologii i zywienia wazng role
odgrywa swinia, ktorej uktad pokarmowy przypomina ludzki i jest
przystosowany do spozywania zaréwno pokarmu roslinnego, jak i
zwierzecego [10]. W badaniach biologicznych czesto stosuje sie
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Swinie miniaturowe, ktére z racji swojej wielkosci sg tatwiejsze do
utrzymania w laboratorium [8]. Najmniejszg rasg swin wykorzy-
stywang w badaniach jest géttingen, dorastajgca do 35 kg masy
ciata. Swinie stanowig model biologiczny miedzy innymi w bada-
niach metabolizmu aminokwasow [10], uktadu pokarmowego [2],
czy mikrobioty przewodu pokarmowego [12, 13].

Zwierzeta laboratoryjne odgrywajg kluczowa role w badaniach
biologicznych i medycznych, dostarczajgc wielu cennych, w inny
sposoéb nieosiggalnych informaciji o stanach fizjologicznych i pato-
logicznych cztowieka oraz zwierzgt. Zastosowanie modeli zwie-
rzgcych umozliwito poznanie podstawowych praw biologii i w dal-
szym ciggu stanowi najbardziej godny zaufania model biologiczny.

*Referat wygtoszony podczas XVIIl Warszawskich Warsztatow Zootech-
nicznych.
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Uzytkowanie, eksploatacja
— granice produkcyjnosci
trzody chlewnej i drobiu®

Martyna Batorska, Monika Michalczuk

Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

W wyniku prowadzonej przez lata selekcji i pracy hodowlanej uzy-
skano u zwierzat gospodarskich, w tym u trzody chlewnej i drobiu,
znaczacy postep w zakresie wartosci cech uzytkowych. Zmianie
ulegto tez wiele cech anatomicznych i fizjologicznych [32]. Po-
ziom produkcyjnosci swin zwiekszyt sie dzigki skroceniu cyklu
reprodukcyjnego oraz poprawie warunkéw utrzymania, zywienia,
stanu zdrowia i zarzadzania stadem [27]. U drobiu osiggnigto pro-
gres dzieki skréceniu okresu miedzy pokoleniami, zautomatyzo-
waniu procesu zbioru i wylegu jaj oraz sterowaniu mikroklimatem
w kurnikach [12].

Na poczatku ubiegtego wieku (1907 rok) powstaty w Danii
pierwsze stacje kontroli, ktérych celem byto poréwnanie genetycz-
nej wartosci cech tucznych i rzeznych $win w standaryzowanych
warunkach [23]. W kolejnych latach tworzono w Europie nastepne
stacje (tab. 1). W potowie XX wieku wdrozono krzyzowanie towa-
rowe, powstaty tez pierwsze firmy hybrydowe. Kolejnym dziata-
niem w kierunku poprawy produkcyjnosci zwierzat tego gatunku
byto wydzielenie dwdch linii $win: matecznych i ojcowskich.

W efekcie wdrozonych i realizowanych dziatan zwiekszyta sig
miesnos¢ i zmniejszyto ottuszczenie Swin, poprawito tempo wzro-
stu od urodzenia do uboju. W ciggu ostatnich 100 lat postep gene-
tyczny dla grubosci stoniny wyniost —75%, a dla przyrostéw dobo-
wych masy ciata +100%, natomiast postep w cechach reproduk-
cyjnych byt niewielki [24].

W koncu lat 80. XX w. wprowadzono selekcje linii matecznych
w kierunku wielko$ci miotu. Dalszg selekcje prowadzono na takie
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Tabela 1
Wyniki uzyskane w testach centralnych w Holandii w latach 1930-1990 [23]

Przyrosty dobowe Zuzycie Grubosé

Rasa $win masy ciata paszy stoniny
(g/dzien) (kg/kg) (mm)

Holenderska landrace
1930 500 3,5 45
1947 650 3,4 33
1972 788 2,6 26
1990 840 2,8 24
Wielka biata
1930 550 3,4 48
1947 680 3,2 35
1972 815 2,5 27
1990 840 2,7 22

cechy fenotypowe, jak: czas od odsadzenia do wystgpienia rui,
liczba sutkéw oraz barwa migsa, zdolno$¢ wigzania wody wtasnej
czy marmurkowato$¢. Specjalistyczne fermy utrzymujgce czyste
rasy prowadzity krzyzowanie takze dla komercyjnych ferm tuczg-
cych mieszance. Do rozrodu wprowadzono inseminacje.

W latach 1990-1999 wykorzystanie wiedzy z zakresu genetyki
spowodowato progres cech produkcyjnych u $win réznych ras na-
lezgcych do linii ojcowskich i matecznych. Waznym krokiem byto
wprowadzenie BLUP. Selekcja rodzinowa zwigkszyta wielko$¢é mio-
tu 0 0,5 prosiecia w ciggu 10 lat. Wykorzystanie metody BLUP po-
zwolito uzyskaé taki sam efekt w czasie o potowe krétszym (5 lat).
Wdrozono programy hodowlane dla ras matecznych i ojcowskich,
w ktorych cele hodowlane oparto na cechach waznych ekonomicz-
nie, takich jak przyrosty dzienne, wykorzystanie paszy i wielkos¢
miotu. Zwigkszyto sie tez zainteresowanie cechami jakosci migsa,
zywotnosci prosiagt oraz interakcji genotyp x srodowisko i spokrew-
nieniem. Metody genetyki molekularnej zostaty wtgczone do ho-
dowli swin poprzez test DNA zwierzat podatnych na stres [23].

Sredni wiek odsadzania prosiat skrécono z ok. 8 tygodni w la-
tach 50. XX wieku do okoto 27 dni dwadziescia lat pézniej; aktual-
nie wynosi on $rednio 25 dni, co umozliwia uzyskanie od loch
wiekszej liczby miotéw w roku. Podstawg poprawy wskaznikéw
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