nym okresie zycia. Dodatkowo ich wzor aktywnosci okazat sie by¢
odmienny od pozostatych linii. Nie stwierdzono natomiast réznic
istotnych statystycznie migdzy linig ciezkg a kontrolng [5].

Myszy z linii lekkiej potrzebowaty wiecej czasu na przejscie la-
biryntu, a takze popetniaty wiecej btedow. Natomiast u osobnikow
z linii ciezkiej zaobserwowano sprawniejszy proces uczenia sie,
czyli krotszy czas przejscia przez labirynt za drugim razem, jak
réwniez mniejszg liczbe btedow. Stwierdzono réwniez brak réznic
pomiedzy samcami i samicami dla wszystkich linii oraz wptyw wie-
ku na proces uczenia sie (starsze osobniki uczyty sie wolniej) [5].

W kolejnych badaniach behawioralnych na 113. pokoleniu, w
ktérych analizowano aktywnos¢ i procesy lokomotoryczne mie-
szancow F1 obu linii selekcyjnych oraz ich potomstwo F2 za po-
mocg OFT, potwierdzono wnioski z poprzednich badan o mniej-
szej aktywnosci myszy z linii lekkiej oraz o ich wigkszej emocjonal-
nosci. Aktywnos¢ mieszancow F1 (matki z linii ciezkiej a ojcowie z
lekkiej) byta bardziej zblizona do tej, ktéra charakteryzuje myszy z
linii ciezkiej, lecz malata wraz z czasem trwania obserwacji. Do-
datkowo osobniki 0 mniejszej masie ciata, zaréwno z pokolenia F1,
jak i F2, zachowywaty sie podobnie to tych z linii lekkiej. Ponadto
zasugerowano, ze wzor aktywnosci myszy w pokoleniu F1 i F2
(stworzony na podstawie liczby punktéw zdobytych w OFT) moze
by¢ uwarunkowany dziataniem genéw addytywnych, a aktywnosé¢
charakteryzujgca obie linie rodzicielskie ma podobny wptyw na
warto$¢ badanych cech w pokoleniu potomnym [5, 12].

Test otwartego pola zostat wykorzystany takze w badaniach ma-
jacych na celu ocene wptywu potozenia w rogu macicy (skrajnie w
rogu lub pomiedzy dwoma innymi ptodami) oraz sgsiednich zarod-
koéw (samcze lub samicze) na zachowania eksploracyjne oraz ma-
cierzynskie. Te ostatnie zostaty zbadane na podstawie liczby punk-
tow przyznanych na podstawie takich zachowan, jak: obwagchiwanie
oseska, lizanie i przenoszenie oseska, pozycja karmienia oraz bu-
dowanie gniazda. Odnotowywano réwniez wystepowanie zacho-
wan agresywnych. W wyniku przeprowadzonych badan stwierdzo-
no, ze sgsiedztwo ptodéow samczych i samiczych nie wptywa na

zachowania macierzynskie samic, moze natomiast mie¢ istotny
wplyw na zachowania opiekuncze samcoéow. Na zréznicowanie ak-
tywnosci i zachowan eksploracyjnych wiekszy wptyw majg uwarun-
kowania genetyczne niz sgsiedztwo ptodow tej samej lub przeciw-
nej ptci. Nie stwierdzono istotnej zaleznosci miedzy poziomem za-
chowan macierzynskich wsréd samic z linii ciezkiej i lekkiej a poto-
zeniem wewnatrz macicy. Dodatkowo zaobserwowano wyzszy po-
ziom agresji wobec oseskéw wsréd samcow z linii ciezkiej, niezalez-
nie od potozenia wewngtrzmacicznego. Wigkszo$¢ samcow z linii
lekkiej przejawiata zachowania opiekuncze [1].
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Effect of divergent selection for body weight on 21t day to some features of the laboratory mice

Summary

Long-term selection for body weight, which affecting changes in life span and time of puberty, has resulted different reproduc-
tive strategy in mice divergently selected for body weight at the 215t day of age. Heavy mice (C) are typically rapidly maturing
animals, with a shorter but more intense reproductive period. Light mice (L) are more long-lived so that mature later than C
mice, Due to the longer period of reproduction L mice are capable of more litters, which are also less numerous. Moreover,
long-term selection may changes of mice. L mice showed lower activity in the open field test. Light mice are more susceptible

to stress, and they have higher excitability, than heavy mice.

KEY WORDS: mice, selection, body weight, reproduction, behaviour

Poszukiwania i
identyfikacja QTL u
przepiorki japonskiej
(Coturnix japonica)
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Przepidrka japonska (Coturnix japonica) zostata udomowiona na
Dalekim Wschodzie miedzy XI a XV wiekiem jako ptak $piewaja-
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cy, a obecnie w wielu krajach jest gatunkiem drobiu o dosy¢ zna-
czacym znaczeniu gospodarczym, dzieki uzytkowaniu migsnemu
i nieSnemu. Ze wzgledu na mate rozmiary ciata oraz mozliwos¢
uzyskania w krotkim czasie nowych pokolen, przepiorka japonska
jest wykorzystywana jako modelowe zwierze laboratoryjne [19] w
badaniach naukowych z zakresu zywienia, fizjologii, genetyki mo-
lekularnej i populacji, rozwoju embrionalnego, behawioru, mikro-
biologii oraz w badaniach biomedycznych [9, 11, 12]. Wielu auto-
réw prowadzito analizy dotyczgce cech ilosciowych tego gatunku
(szczegolnie dotyczgce masy ciata, wzrostu, rozwoju, nieSnosci
czy cech jaja) takze w warunkach selekcji w kierunku zwiekszonej
masy ciataw 1., 4.1 5. tygodniu zycia [1, 2, 3, 6, 10, 12, 13, 20, 21,
23, 26, 29].

U ptakow wykazano stosunkowo matg podatnos¢ na rearanza-
cje chromosomowe, a przede wszystkim odnotowano wystepo-
wanie wysokiej statosci liczby chromosomow w obrebie danego
gatunku [15]. Zaréwno kura, jak i przepiérka japonska nalezg do
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rodziny Phasianidae, oba gatunki majg kariotyp sktadajacy sie z
2n=78 chromosomoéw i podobng wielko$¢ genomu 1,2x10°pz [19].
Badania zmierzajgce do poznania genomu przepiorki japonskiej
trwajg stosunkowo od niedawna. Kayang i wsp. [15] stwierdzili
nadzwyczaj duze podobienstwo kury i przepiérki japonskiej w ko-

Tabela

Lokalizacja chromosomowa QTL oraz sprzezonych z nimi markeréw przepiérki japonskiej

lejnosci utozenia markeréw w makrochromosomach (CJAO1-
-CJA08, CJAZ) oraz w mikrochromosomach (CJA09-CJA11,
CJA13-CJA15, CJA17-CJA20, CJA24, CJA26-CJIA28). Wykorzy-
stanie podobienstwa sekwencji mikrosatelitarnych pomigdzy bli-
sko spokrewnionymi gatunkami zwierzat, ktérych genom jest juz

Symbol Lokalizacja QTL Markery flankujgce/ .
Chromosom Cy)TLa) (cMJ) mark):ar cechj;l’) ©) Zrédto
CJA01 CL 0 GUJ0055 e 24
W5 0 GUJ0055 ** 5
W6 3 GUJ0055 ** 5
W6 4 GUJ0055 ** 5
G06 4 GUJ0055 ** 5
KR 5 GUJ0055 ** 5
KR 6 GUJ0055 ** 5
W6 7 GUJ0055 ** 5
G06 8 GUJ0055 ** 5
W4 11 GUJ0055-GUJ0052 ** 5
W5 11 GUJ0055-GUJ0052 > 5
G34 16 GUJ0055-GUJ0052 ** 5
G34 16 GUJ0052 ** 5
W3 16 GUJ0052 * 5
w3 18 GUJ0052 * 5
BW2 18 GUJ0055-GUJ0052 b 24
KR 18 GUJ0052 ** 5
G06 19 GUJ0052 ** 5
BWI 19 GUJ0052 ns 24
Fl 19 GUJ0052 ** 24
W4 23 GUJ0052 * 5
KR.3-4 34 GUJ0048 * 28
KR.1-2 44 GUJ0048 * 28
ADG.1-2 49 GUJ0048 ** 28
ADG.3-4 49 GuUJ0048 * 28
TI 91 ADL0037 ns 24
SLWT 91 GUJ0013 * 28
ADG.4-5 97 GUJ0013 * 28
KR.4-5 97 GUJ0013 * 28
ADG.0-5 98 GUJ0013 * 28
W5 98 GUJ0013 * 28
Wo 103 GUJ0013 ** 28
BT 180 GUJ0062 ns 24
Sw 191 GUJ0062-GUJ0068 ** 24
CJA02 BWI 54 GUJ0063-GUJ0027 ns 24
CJA03 BT 1 GUJ0099 ns 24
CJA05 SwW 12 GUJ0049 ns 24
CJA06 EN 32 GUJ0087 * 24
EN (3 w) 32 GuUJ0087 ns 5
AFE 34 GUJ0087-GUJ0054 ns 24
CJA09 BWI 25 GUJ0071 ns 24
CJA14 BW2 7 GUJ0023-GUJ0097 ns 24
CJA20 Fl 2 GUJ0065-GUJ0083 ** 24
Sw 21 GUJ0065-GUJ0083 > 24
RFI 25 GUJ0065-GUJ0083 ** 24

@Nazwa cechy: AFE — wiek zniesienia pierwszego jaja; BT — temperatura rektalna w 5. tygodniu
zycia; BWI — masa ciata (w 5. tygodniu zycia); BW2 — masa ciata (w 70. tygodniu zycia); CL —
dtugos¢ wylegu; EN — liczba jaj (do 69. tygodnia); EN (3 w) — liczba jaj zniesionych w 3. tygodniu
niesnosci obserwowana na krzywej niesnosci; FlI — spozycie paszy (w 30. tygodniu zycia); GO1-
-G06 — przyrost masy ciata w ciggu 1. do 6. tygodnia zycia, odpowiednio; KR — wskaznik Kleiber’a;
KR.01-05 — wskaznik Kleiber'a w ciggu 1. do 5. tygodnia; TI — bezruch toniczny w 8.-9. dniu zycia;
WO — masa ciata w momencie wylegu; W1-W6 — masa ciata od 1. do 6. tygodnia zycia, odpo-
wiednio; SW — masa skorupy jaja w wieku 30 tygodni (g); RFI — efektywno$¢ wykorzystania dawki
pokarmowej w wieku 30 tygodni (g/d); ADG.01-ADG.05 — $redni przyrost dzienny (g) w ciggu 1. do
5. tygodnia; SLWT — przedubojowa masa ciata (g)

PPoziom istotnosci markeréw flankujgcych/markera cechy: p<0,05
9Poziom istotnosci QTL: *p<0,05; **p<0,01; ***p<0,001; ns — nieistotne
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catkowicie (kura) lub czesciowo (indyk) znany, umoz-
liwito szybsze poznanie genomu przepiorki japon-
skiej [9, 14, 15, 16, 17, 18].

Kayang i wsp. [17, 19] zidentyfikowali ponad 100
sekwencji mikrosatelitarnych u przepiérki japonskie;j.
Napotkali jednak problem w zastosowaniu markeréw
STR (short tandem repeat) do mapowania mikro-
chromosomoéw, a to ze wzgledu na fakt, iz zawierajg
one niewielkg liczbe tego typu powtérzen. Stwier-
dzono wystepowanie wysoce konserwatywnych se-
kwencji w obrebie chromosoméw homologicznych u
kury i przepiorki japonskiej [18]. W badaniach Kay-
ang i wsp. [15] wskazano na obecno$¢ w genomie
kury mikrosatelitarnych sekwencji charakterystycz-
nych dla przepidérki japonskiej (88,4%) oraz ich wyso-
kie wzajemne podobienstwo (63,6-100%) u obu ga-
tunkéw. Cechuje je ponadto wysoki polimorfizm, kto-
ry jest srednio dwa razy wyzszy niz u kury domowej
[9, 15]. Okazato sie jednak, ze informacja genetycz-
na, dotyczaca wykorzystania sekwencji mikrosateli-
tarnych dotychczas stosowanych u kur, w poznaniu
zmiennosci genetycznej przepiorki japonskiej jest
niewystarczajgca [14, 27]. Wyniki badan Minvielle
i wsp. [24] wskazaty na istnienie potwierdzonego sta-
tystycznie zwigzku miedzy GUJ0052 i GUJO055
z QTLs, ktére wptywaty ujemnie na ilo$¢ pobierane-
go pokarmu w 30. tygodniu zycia oraz mase ciata
w 5. i 70. tygodniu zycia. Dlatego tez do badan doty-
czacych poznania genomu przepiorki japonskiej pro-
wadzonych od 2004 roku w Katedrze Genetyki
i Ogdlnej Hodowli Zwierzgt SGGW, wigczono se-
kwencje mikrosatelitarne (GUJ0001, GUJ0014,
GUJ0052, GUJO055, GUJ0087) specyficzne dla
przepiérki japonskiej [8].

Mimo duzego zainteresowania badaczy poszuki-
waniem QTL u drobiu, zwtaszcza u kur, niewiele prac
badawczych dotyczyto identyfikacji regionéw QTL u
przepiorki japonskiej. Minvielle i wsp. [24] byli jedny-
mi z pierwszych, ktérzy poszukiwali genéw odpowie-
dzialnych za wzrost, jako$¢ i liczbe jaj oraz wykorzy-
stanie i spozycie paszy przez przepiorke japonska.
W swych badaniach zastosowali sekwencje mikrosa-
telitarne kury, ale takze specyficzne dla przepiorki
japonskiej. W tabeli przedstawiono zgromadzone in-
formacje literaturowe dotyczace lokalizacji chromo-
somowej QTL oraz sprzezonych z nimi markerow
przepiorki japonskiej. Minvielle i wsp. [24] przypusz-
czajg, ze potozenie QTL (91 cM) odpowiedzialnego
za nadmierng odpowiedz na stres wyklucza jego
sprzezenie z waznymi cechami produkcyjnymi. Na-
tomiast, skoro QTL masy ciata (18 cM, 19 cM) i spo-
zycia paszy (19 cM) zostaty zmapowane w niewiel-
kiej odlegtosci od siebie, to cechy te mogg by¢ kodo-
wane przez jeden gen. W niedalekiej odlegtosci od
siebie zostaty zlokalizowane w chromosomie CJA06
(32 cM i 34 cM, odpowiednio), QTL wieku rozpoczecia
niesnosci, masy jaja i liczby zniesionych jaj (markery
flankujgce GUJ0087 i GUJ0054). Jednakze Min-
vielle i wsp. [24] zaobserwowali negatywny addytyw-
ny efekt QTL wieku rozpoczecia niesnosci i pozytyw-
ny liczby zniesionych jaj. Dalsze ich badania [25]
wykazaty, iz wystepuje niewielki addytywny wptyw
QTL na niesnos¢ obserwowang na krzywej niesno-
$ci w 3. tygodniu (tab.). Kolejne lata poszukiwania
gendw cech ilosciowych u przepioérki japonskiej
przyniosty doniesienia o identyfikacji w chromoso-
mie CJAO1 QTL masy ciata w dniu wyklucia i cech
zwigzanych z przyrostem masy ciata (efekt addytyw-

27



ny wahat sie od 1,0 do 3,7) [28]; QTL masy ciata w dniu wyklucia,
w 1. i 4. tygodniu zycia [26] oraz QTL masy ciataw 3., 4., 5. i 6.
tygodniu zycia, $redniego przyrostu dziennego oraz wykorzysta-
nia paszy (wskaznik Kleiber’a) [5] — tabela. Beaumont i wsp. [4]
zidentyfikowali QTL odpowiedzialne za mase ciata w 2. tygodniu
zycia, bezruchu tonicznego i liczbe bodzcéw do momentu reakcji.
Wykorzystujgc metode sekwencjonowania nowej generacji, ktéra
pozwolita na identyfikacje ogromnej liczby SNP w chromosomie 1,
Fresard i wsp. [7] wykazali istotny zwigzek migdzy czasem trwa-
nia bezruchu tonicznego u przepiorki japonskiej a regionem genu
DMD (dystrofiny).

W stadzie doswiadczalnym przepiorki japonskiej, nalezacym
do Katedry Genetyki i Ogolnej Hodowli Zwierzat Wydziatu Nauk o
Zwierzetach SGGW, podlegajgcym selekcji w kierunku zwiekszo-
nej masy ciata [22], od 2004 roku prowadzony jest molekularny
monitoring [8]. Przy wyborze sekwencji mikrosatelitarnych do ba-
dan kierowano sie ich lokalizacjg w poblizu gendw, ktére mogag
mie¢ powigzanie z cechami obserwowanymi i podlegajgcymi se-
lekcji [8]. Dotyczyto to zaréwno 25 sekwencji zaczerpnietych z
genomu kury domowej (13 markerow mikrosatelitarnych, ktére w
badaniach prowadzonych przez innych autoréow wykazaty zwig-
zek z masg ciata lub ottuszczeniem u kur oraz 12, ktére mogty by¢
traktowane jako ,neutralne” ze wzgledu na kierunek selekcji), jak
i 5 sekwencji mikrosatelitarnych specyficznych dla przepiérki ja-
ponskiej [8]. Przeprowadzona analiza powigzan cech ilosciowych
z genotypem pod wzgledem sekwencji mikrosatelitarnych wyka-
zata, iz w pokoleniu dziesigtym po selekcji nosiciele niektérych
alleli nastgpujgcych sekwencji STR: ADL0024, ADLO106,
ADLO0134, ADL0142, ADL0143, ADL0255, ADL0272, GUJ0001,
GUJ0014, GUJ0052 i GUJ0087 odznaczali sie wyzszymi warto-
$ciami analizowanych cech (masa ciata i dlugos$¢ skoku w 7. i 28.
dniu zycia) w poréwnaniu do ptakéw, ktére w swym genotypie nie
miaty odpowiednich alleli sekwencji mikrosatelitarnych [8]. Dalsza
ocena tgczna genotypéw markerowych wykazata prawdopodob-
ne wspoétdziatanie i zwigzek niektérych alleli sekwencji: ADL0024,
ADLO134, ADL0142, ADL0143, ADL0255 oraz GUJ0001 z QTLs
wptywajgcymi na zwigkszenie masy ciata ptakow w 28. dniu zy-
cia, ktora jest podstawg selekcji badanej populacji przepiérki ja-
ponskiej [8].

Przeprowadzone badania umozliwity lepsze poznanie genomu
przepiorki japonskiej (Coturnix japonica) i nalezy mie¢ nadzieje,
ze doprowadzg w najblizszej przysztosci do zsekwencjonowania
jej genomu, przez co przyczynig sie do bardziej wszechstronnego
wykorzystania tego gatunku jako zwierzecia modelowego.
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Finding and identifying QTLs in Japanese quail (Coturnix japonica)

Summary

The Japanese quail genome has received relatively little study. Despite significant interest in the search for QTL in poultry, par-
ticularly chickens, there has been little research devoted to the identification of QTL regions in Japanese quail. Studies by various
researchers have led to the identification of QTLs for laying capacity, body weight, feed efficiency and growth in Japanese quail.
Molecular monitoring has been conducted since 2004 in an experimental herd of Japanese quail selected for increased body
weight, belonging to the Department of Genetics and Animal Breeding, Faculty of Animal Sciences, SGGW. Analysis of relation-
ships between quantitative traits and genotype with regard to microsatellite sequences confirmed that a given allelic form usually
occurred in birds with higher or lower values for these traits. In the 10th generation, carriers of some alleles of ADL0024, ADL0106,
ADL0134, ADL0142, ADL0143, ADL0255, ADL0272, GUJ0001, GUJ0014, GUJ0052 and GUJ0087 had higher values for the traits
analysed than birds which did not have these alleles in their genotype. Analysis of marker genotypes demonstrated that some al-
leles of ADL0024, ADL0134, ADL0142, ADL0143, ADL0255 and GUJ0001 were associated with increased body weight at 28 days
of age, which was the basis for selection in the population investigated. These findings have enabled the genome of the Japanese
quail to become better known and in the near future may lead to sequencing of its genome, thus contributing to a more comprehen-

sive use of this species as an animal model in research.
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