Behaviour and performance assessment in Felin Pony
Summary

The study included assessment of mental traits’ quality, movement and physiological efficiency in 16 mares and 5 stallions of Felin
Pony. Mental traits were evaluated using fearfulness test by Budzynski method. During tests the heart rate (beats/min) was measured
using electronic monitor apparatus Hippocard-Polar Sport Tester PEH 4000. High level of nervous balance in the examined horses
was found that allows for their versatile, safe and effective performance. Total mean point score of fearfulness test in optic scheme
was 19.00 £1.79 in mares and it was higher by 0.80 points in comparison with stallions (18.20 £2.05 points). Quite high Felin Pony
movement efficiency in walk and trot expressed by length and frequency of step as well as movement speed is similar to movement
traits found in Hucul and Polish Konik horses. The dependences between mental traits’ quality, walk efficiency and heart rate can be
employed for more extended and objective assessment of horse behaviour.
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Czy hodowlane zwierzeta
futerkowe réznia sie od
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Zwierzeta futerkowe utrzymywane sg w chowie fermowym od po-
nad 100 lat. Z faktem tym wigze sie stopniowy proces ich udomo-
wienia, z ktérego wynika szereg zmian zaréwno w fizjologii, morfo-
logii, jak i behawiorze poszczegdlnych gatunkéw. Typowymi zmia-
nami obserwowanymi w procesie domestykacji jest zwiekszenie
zmiennosci wielu cech — umaszczenia, wielko$ci zwierzecia, jego
budowy, zanik sezonowosci w rozrodzie, czy tez zmniejszenie mé-
zgu i skrécenie czesci twarzowej czaszki. Istotnym elementem jest
tez wygasniecie instynktu ucieczki przed cztowiekiem i uzaleznie-
nie pokarmowe od niego. Widoczne zmiany sg zwykle wynikiem
dryfu genetycznego, mutaciji, selekciji i stopnia zinbredowania. Bar-
dzo wazng role w procesie udomowienia odgrywa cztowiek, po-
przez swiadomie prowadzong prace hodowlang i zwigzane z tym
zmiany w genotypie zwierzat. W ostatnich latach hodowla zwierzat
futerkowych budzi znaczne kontrowersje. Uwzgledniajgc zaréwno
dobro zwierzat, jak réwniez ich role i znaczenie w ekosystemie,
nalezatoby obecnie doktadnie zweryfikowac, jak bardzo zaawanso-
wany jest proces domestykacji migsozernych zwierzat futerko-
wych. Tym bardziej, iz mozna sie spotka¢ z opinia, ze dziko zyjace
populacje tworzone sg przez zwierzeta wydostajgce sie z ferm.
Natomiast pilotazowe badania wskazujg, ze proces udomowienia
siega na tyle gteboko, ze populacje dziko zyjgce i fermowe s3 juz
od siebie znacznie rézne. Obecnie konieczna jest odpowiedz na
pytanie, w jakim stopniu proces udomowienia wptynat na biologie i
behawior tych zwierzat. Probe opracowania tych zagadnien podje-
to w projekcie rozwojowym kierowanym przez prof. dr hab. Grazy-
ne Jezewskg-Witkowska z Uniwersytetu Przyrodniczego w Lubli-
nie, przy wspotudziale wielu jednostek naukowych: Instytutu Zoo-
techniki PIB, Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicz-
nego w Szczecinie, Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsz-
tynie, Wydziatu Medycyny Weterynaryjnej UP w Lublinie, Uniwer-
sytetu Rzeszowskiego.
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Celem badan zaplanowanych w projekcie jest porownanie po-
ziomu wybranych cech fenotypowych, cytogenetycznych i gene-
tycznych w populacjach hodowlanych i dziko zyjgcych norek ame-
rykanskich, jenotéw i liséw pospolitych, w tym:

« okreslenie réznic w budowie przewodu pokarmowego, jego po-
szczegolnych odcinkéw u zwierzat hodowlanych i dziko zyjgcych;

» wykazanie, w jakim stopniu hodowle fermowe wybranych ga-
tunkéw spowodowaty zmiany w funkcjonowaniu ich przewodu po-
karmowego w poréwnaniu do dziko zyjgcych protoplastéw;

 ocena liczebnosci populacji zwierzat dziko zyjgcych metodg ca-
torocznej obserwacji oraz ich zageszczenia i penetracji w terenie;

* wybér markeréw chromosomowych u norek, liséw pospolitych
i jenotéw hodowlanych oraz dziko zyjgcych, ocena ich polimorfizmu
oraz poréwnanie obserwowanych form polimorficznych w celu od-
réznienia zwierzgt hodowlanych i dziko zyjgcych;

« okreslenie roznic w sekwencjach nukleotydowych wybranych
genow oraz podobienstw i réznic genetycznych pomiedzy popula-
cjami zwierzat dziko zyjgcych i hodowlanych na podstawie analizy
wybranych sekwencji mikrosatelitarnych i polimorfizmu genéw;

* poréwnanie poziomu wybranych cech uktadu powtokowego u
zwierzgt hodowlanych i dziko zyjgcych, okreslenie zaleznosci i réz-
nic miedzy parametrami skor futrzarskich, ktére pozwoli stwierdzic,
w jakim kierunku przebiegat proces przeksztatcenia cech uktadu
powtokowego w wyniku domestykacji.

Tak szeroki zakres badan i ocena zwierzat pozwoli w przyszto-
$ci na opracowanie zestawu norm umozliwiajgcych klasyfikacje
zwierzgt na hodowlane lub wolno zyjgce.

Na obecnym etapie badan nie mozna jeszcze uzyska¢ jedno-
znacznych odpowiedzi na wszystkie postawione pytania, jednak
pewne elementy domestykacji zaznaczajg sie wyraznie. Jedng z
najbardziej ztozonych struktur w organizmie jest czaszka. Istniejg
zaleznosci pomigdzy jej budowg a pozostatymi elementami organi-
zmu. Jest to takze struktura, ktéra ulega zmianom wtasnie w proce-
sie domestykaciji, a ré6znice w jej budowie sg podstawg w taksono-
mii gatunkow. Stad tez jako jeden z pierwszych elementéw przeba-
dano réznice w budowie czaszki zwierzat dziko zyjgcych i fermo-
wych. Wykazano, ze czaszki zwierzat hodowlanych charakteryzo-
waty sie znacznie wiekszymi rozmiarami. Jednak najciekawszym
spostrzezeniem byto stwierdzenie zmian w ich ksztatcie. Stwierdzo-
no zmniejszanie sie¢ mézgoczaszki i trzewioczaszki, co wskazuje na
postepujgcy proces udomowienia. Wyniki badan przeprowadzonych
w ramach projektu wykazaty réwniez zmiany zachodzgce w obrebie
zuchwy, dtugosci przewodu pokarmowego, a takze jego funkcjono-
waniu. Selekcja w kierunku wyzszej produkcyjnosci zaowocowata
zmiang metabolizmu i podwyzszeniem strawnosci sktadnikéw po-
karmowych u zwierzat hodowlanych [3].

Jednym z priorytetowych zagadnien jest ocena zmiennosci ge-
netycznej populacji hodowlanych i dziko zyjgcych. Selekcja prowa-
dzona w kolejnych pokoleniach przyczynita sie do zmian fenotypo-
wych zwierzat, miedzy innymi zwiekszenia rozmiaréw ciata, popra-
wy jakosci okrywy wtosowej, czy tez pojawienia sie licznych odmian
barwnych nie wystepujgcych w srodowisku naturalnym. Odzwier-
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ciedleniem tych zmian mogg by¢ roéznice w genotypie zwierzat.
Okreslenie roznic genetycznych miedzy zwierzetami utrzymywany-
mi na fermach a dziko zyjgcymi pozwoli odpowiedzie¢ na pytanie:
czy proces domestykacji dotyczy rowniez genotypu zwierzat, a tak-
ze, czy ewentualne ucieczki zwierzat fermowych do srodowiska na-
turalnego wptywajg na zmiany struktury genetycznej populacji dziko
zyjacych. Zagadnienie to jest opracowywane przez zespét prof. dr
hab. Grazyny Jezewskiej-Witkowskiej: dr hab. Brygide Slaska, prof.
nadzw. UP, dr hab. lwone Rozempolskg-Rucinska, dr hab. Beate
Seremak, dr. Andrzeja Jakubczaka oraz dr. Kornela Kasperka w Ka-
tedrze Biologicznych Podstaw Produkcji Zwierzecej UP w Lublinie.
W badaniach wykorzystywane sg markery mikrosatelitarne oraz
geny mitochondrialne i jgdrowe. Przydatnym narzedziem do bada-
nia réznic genetycznych pomiedzy populacjami sg punktowe muta-
cje DNA, powstajgce w wyniku takich zmian, jak: insercja, delecja,
tranzycja lub transwersja — SNP (Single Nucleotide Polymorphism).
Zaletg tego podejscia jest analizowanie amplifikowanych stosunko-
wo kroétkich fragmentdw, co jest szczegdlnie przydatne w przypadku
silnie zdegradowanego materiatu biologicznego. Dzigki znajomosci
réznic w sekwencjach nukleotydowych wybranych genéw mozliwe
jest opracowanie testow molekularnych do identyfikacji zwierzat
dziko zyjgcych i fermowych. Ustalenie molekularnych réznic pomig-
dzy dziko zyjgcymi i hodowlanymi populacjami moze by¢ szczegol-
nie przydatne w ocenie zagrozenia, jakim moze skutkowac ewentu-
alna ucieczka zwierzat fermowych. Dzieki temu mozliwa jest odpo-
wiedZ na kontrowersyjne i nurtujgce wiele srodowisk pytanie: czy
zwierze fermowe wydostajgce sig na wolno$¢ ma mozliwos¢ ada-
ptacji w Srodowisku naturalnym, a w szczegélnosci mozliwos¢ krzy-
zowania sie z dzikimi przedstawicielami swojego gatunku?

Badania prowadzone z uzyciem markeréw molekularnych umoz-
liwity okreslenie bioré6znorodnosci i stwierdzenie odrebnosci gene-
tycznej jenotdw hodowlanych i dziko zyjgcych. Otrzymane wyniki
wskazujg, ze praca hodowlana prowadzona w fermach moze pro-
wadzi¢ do wyodrebnienia innej filogenetycznej linii, w poréwnaniu z
jenotami dzikimi. Dystans genetyczny miedzy zwierzetami utrzy-
mywanymi w réznych fermach byt mniejszy w poréwnaniu z odle-
gtosciami migdzy zwierzetami fermowymi i dziko zyjgcymi [8, 10].

Wyniki badan zréznicowania genetycznego liséw pospolitych
polskiej populacji hodowlanej oraz dwoch populaciji wolno zyjacych
(z Polski i Kanady) wskazaty na ich odrebno$é genetyczng [6].
Analizy przeprowadzone z wykorzystaniem 16 markeréw mikrosa-
telitarnych (Ren01E05, Ren02K21,Ren06C11, Ren13J22, Ren37H09,
Ren39L15, Ren41D20, Ren44K10, Ren67C18, Ren02C20, Ren02P03,
Ren04M22, INU0O13, INUO14, INUO19, INU020) pozwolity na identy-
fikacje 24 specyficznych alleli w populacji liséw dziko zyjacych.
Okreslono takze w 6 loci allele wspodlne dla lisow hodowlanych i
dziko zyjgcych liséw kanadyjskich. Wyzszymi wartosciami indeksu
stopnia polimorfizmu oraz heterozygotycznosci obserwowanej i
oczekiwanej charakteryzowaty sie obie grupy osobnikéw dziko zy-
jacych, w poréwnaniu ze zwierzetami hodowlanymi. Autorzy stwier-
dzili, ze lisy pospolite hodowane na polskich fermach i lisy dziko
zyjace zamieszkujgce tereny Polski stanowig dwie grupy zwierzat
wysoce odrebne pod wzgledem genetycznym [6]. Okazuje sie, ze
polska populacja hodowlana liséw wykazuje wieksze podobien-
stwo genetyczne do populacji dzikiej zyjacej w Kanadzie, w poréw-
naniu ze zwierzetami wolno zyjgcymi z Polski. Potwierdza to tym
samym historyczne dane o kanadyjskim pochodzeniu zwierzat
utrzymywanych na fermach w Polsce. Istotnym faktem jest réwniez
to, ze pula alleli w populacji hodowlanej lisdw jest znacznie mniej-
sza, w stosunku do zwierzgt dziko zyjgcych. Prawdopodobnie jest
to wynik selekgji i preferencji osobnikéw o okreslonych genotypach,
ze wzgledu na poziom cech uzytkowych. Dobér naturalny bedzie
preferowat cechy, ktére nie sg uwzgledniane w selekcji, a nawet
eliminowane przez selekcje [6].

Analogiczne wyniki dotyczgce poziomu zmienno$ci genetycznej
uzyskano w przypadku norek. Jednak analiza odlegto$ci genetycz-
nych pomiedzy kolejnymi populacjami okazata sie juz odmienna
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[5]. Badania zmiennosci miedzygrupowej przeprowadzono na licz-
nym materiale (100 norek hodowlanych i 90 dzikich, w tym 37 z
Polski i 53 z Kanady) z wykorzystaniem 10 sekwencji mikrosateli-
tarnych (Mvi1302, Mvi1321, Mvi1843, Mvi4054, Mvi5001, Mer022,
Mvi1341, Mvi1354, Mvi4066, Mvi4055). Stwierdzono, ze najwiek-
szy dystans genetyczny istnieje pomiedzy zwierzetami hodowany-
mi w Polsce a dzikimi pochodzgcymi z Kanady. Interesujacy jest tez
fakt, ze polskie norki dzikie sg blizej spokrewnione z wolno zyjacy-
mi w Kanadzie, anizeli ze zwierzetami hodowanymi na terenie Pol-
ski [5]. Tym samym moze to sugerowac, ze zyjgca obecnie w Pol-
sce dzika norka amerykanska to faktycznie efekt masowego wy-
puszczania z ferm norki amerykanskiej w latach 50. XX wieku na
terenie bytego Zwigzku Radzieckiego [1, 5]. W wyniku ekspans;ji
zwierzeta zdziczate pojawity sie takze w Polsce, zasiedlajgc tereny
w poblizu zbiorowisk wodnych.

Jednak wstepne badania dotyczgce genomu mitochondrialnego
zaprzeczajg tej hipotezie. Genom mitochondrialny u wiekszosci ga-
tunkéw zwierzat jest niemal zawsze dziedziczony w linii matczynej
i rzadko, jesli w ogdle, podlega rekombinacji. Jest takze obecny w
wielu kopiach w wiekszosci komoérek organizmu. U wielu gatunkow,
w tym takze u ssakéw, czes¢ sekwencji mtDNA ewoluuje bardzo
szybko w poréwnaniu z genami genomu jadrowego, totez mtDNA
moze by¢ wykorzystany do analizy struktury oraz niedawne;j historii
populaciji [4].

W realizowanym projekcie badawczym przeanalizowano sekwen-
cje fragmentu genu mitochondrialnego podjednostki drugiej oksy-
dazy cytochromowej — COIl o dtugosci 453 pz i 322 pz fragmentu
genu kodujgcego cytochrom b — CYTB. Analiza tych fragmentéw
gendéw wskazuje na blizsze pokrewienstwo dzikich norek z terenu
Polski z norkami hodowlanymi, anizeli z osobnikami dzikimi z Ka-
nady. Daje to podstawy do wnioskowania o trwatym zasilaniu dzi-
kiej populacji osobnikami z ferm. Problem ten jest zauwazalny réw-
niez w innych krajach [2, 7], jednak wtasciwa profilaktyka moze go
wyeliminowac. Pojawiajgce sie sprzecznosci wymagajg uscislenia
i kontynuacji badan. Obecnie prowadzone sg dalsze etapy badan,
polegajgce na analizie przesiewowej (SSCP) oraz sekwencjonowa-
niu kolejnych fragmentéw genéw mitochondrialnych, ktére umozli-
wig petne wnioskowanie na temat zasilania dzikiej populacji przez
zwierzeta fermowe.

Analiza sekwencji genéw mtDNA umozliwita réwniez ocene ré6z-
norodno$ci haplotypéw jenotéw. Sekwencje kodujgce genow:
CYTB, COlI, COll zostaty zdeponowane w GenBank (numer doste-
pu odpowiednio: JN703387, JN703388, JN703389). Odnotowano
réznice dotyczgce wystepowania haplotypdéw poszczegdlnych ge-
néw jenotéw dzikich i hodowlanych. Okreslono 7 haplogrup mito-
chondrialnych, przy czym jedynie 3 z nich wystepowaty u jenotéw
dzikich, a pozostate 4 u jenotéw hodowlanych. Zadna z haplogrup
jenotow dzikich nie wystepowata u hodowlanych. Réznorodnosé
haplogrup mogta by¢ jednym z czynnikéw wptywajacych na zmiane
fenotypu jenotéw hodowlanych w stosunkowo krotkim okresie w
odniesieniu do selekcjonowanych cech uzytkowych. Wystgpienie
nowych haplotypdw i haplogrup mitochondrialnych u zwierzat ho-
dowlanych, w poréwnaniu ze zwierzetami dziko zyjgcymi, wskazuje
na powstawanie u nich mutacji adaptacyjnych [9].

Podsumowujgc, projekt realizowany w Katedrze Biologicznych
Podstaw Produkcji Zwierzecej przez zespét prof. dr hab. Grazyny
Jezewskiej-Witkowskiej zmierza do opracowania molekularnych
norm pozwalajgcych na jednoznaczng identyfikacje zwierzat ho-
dowlanych i dziko zyjgcych. Fakt ten miatby istotne znaczenie za-
réwno dla ochrony srodowiska naturalnego, jak i dla prawidtowej
organizacji ferm miesozernych zwierzat futerkowych.

*Praca finansowana przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju, projekt
rozwojowy nr 12-0140-10
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Do breeding fur animals differ from wild-living mink, red fox and raccoon dog? — preliminary results of the studies

Summary

The project which is accomplished in the Department of Biological Backgrounds of Animal Production by a team of prof. Grazyna
Jezewska-Witkowska is aimed at development of the standards allowing for identification by phenotype and genotype of farm-bred
and wild animals, including: American mink, red fox and raccoon dog. The obtained results suggest that the domestication process
contributed to increase the diversity of farm animals (coat color, body weight), as well as to a number of changes in physiology and
anatomy. Domestication is also associated with the formation of a number of mutations and polymorphisms at the molecular level. The
differences observed at the phenotypic/DNA level will be used to develop tests enabling the identification of the affiliation of mink, fox
and raccoon dog to a group of farm or wild-living animals. This fact will be important both for the environmental protection and also for

the proper organization of the carnivorous fur farms.

KEY WORDS: American mink, red fox, raccoon dog, farm animals, wild animals

Zanieczyszczenia
mikrobiologiczne powietrza
zaktadow utylizujacych
odpady pochodzenia
zwierzecego
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Produkty uboczne pochodzenia zwierzecego (PUPZ) to produkty
nieprzeznaczone do spozycia przez ludzi, w tym tusze i czesci tusz,
padte zwierzeta, surowce odpadowe z rzezni i odrzucone s$rodki
spozywcze zawierajgce surowce pochodzenia zwierzecego. Do
2000 roku gospodarka odpadami pochodzenia zwierzecego opiera-
ta sie gtéwnie na ich przetwarzaniu na maczki miesno-kostne prze-
znaczone na pasze dla zwierzgt gospodarskich. Z chwilg wprowa-
dzenia w UE zakazu wykorzystywania ich w zywieniu zwierzat rzez-
nych (w Polsce od 1999 r. dla bydta i od 2003 r. dla trzody chlewnej i
drobiu) w wielu krajach pojawit sie istotny problem z prawidiowg i
ekonomicznie optacalng utylizacjg odpadéw poprodukcyjnych.
Wedtug danych GUS, w Polsce w 2008 roku az 95% odpaddw, tj.
ponad 1,5 min ton odpaddéw zwierzecych pochodzito z przemystu
spozywczego, gtéwnie przemystu migsnego, z czego ponad 90%
zbieranych byto w zaktadach ubojowych. W 2009 roku w zaktadach
miesnych poddano ubojowi ponad 16,5 min szt. trzody chlewnej, 1,4
min szt. bydta oraz ponad 1,7 min t drobiu. Uwzgledniajgc wskazniki
wydajnosci rzeznej, masa odpadow powstatych w tych zaktadach
wyniosta 1,4-1,6 min ton. Czes$¢ z nich byta wykorzystana do pro-
dukcji zywnosci (ttuszcze jadalne, zelatyna) i paszy, cze$¢ jako su-
rowiec dla przemystu garbarskiego, za$ reszta stanowita odpad
wymagajacy utylizacji. Wedtug danych uzyskanych z biura Gtéwne-
go Lekarza Weterynarii, ilos¢ odpadowej tkanki zwierzecej przeka-
zanej w 2009 r. do zaktadéw utylizacyjnych wyniosta 854 712 ton.
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Masa ta obejmowata réwniez zwierzeta padte i ubite z konieczno-
$ci oraz odpadowg tkanke zwierzeca, stanowigcg materiat szcze-
golnego i wysokiego ryzyka.

Bezpieczne przetwarzanie odpadéw pochodzenia zwierzecego
w zaktadach utylizacyjnych eliminuje zagrozenia epidemiologiczne,
zapewnia ochrone $rodowiska przyrodniczego przed drobnoustroja-
mi chorobotwdrczymi oraz pozwala na uzyskanie takich produktow,
jak maczka zwierzeca i ttuszcz. Zatem caty proces utylizacji nieja-
dalnych produktéw zwierzecych, poczgwszy od zbiérki padtych
zwierzat, a skonczywszy na procesie ich spalania, spetnia wazng
role sanitarno-higieniczna, proekologiczng oraz ekonomiczng. Nie-
stety sama dziatalno$¢ tego typu zaktadéw moze by¢ istotnym za-
grozeniem dla srodowiska naturalnego. Zwtaszcza ze, jak donoszg
raporty Programu Restrukturyzacji i Modernizacji Przemystu Utyliza-
cyjnego, prowadzonego przez Komitet Integracji Europejskiej, stan-
dard technologiczny i sanitarny polskiego przemystu utylizacyjnego
jest niski. Do podstawowych zagrozen wystepujgcych w tego rodza-
ju przetworstwie mozna zaliczy¢ zagrozenia chemiczne: pozostato-
Sci detergentéw, pestycydy, metale ciezkie, zanieczyszczenia orga-
niczne, mykotoksyny, PCB, dioksyny, produkty uboczne procesu
technologicznego, w tym organiczne zanieczyszczenia gazowe oraz
zagrozenia mikrobiologiczne, a zwtaszcza bakterie z rodzaju Salmo-
nella i Enterobacteriaceae, oraz grzyby, plesnie i priony.

Przeprowadzono badania, ktérych celem byta analiza sktadu
mikrobiologicznego powietrza w zaktadzie utylizujgcym odpady po-
chodzenia zwierzecego.

Oznaczenia wykonano 3-krotnie. Proby powietrza do analiz mi-
krobiologicznych pobierano w 4 punktach kontrolnych: w sektorze
Lorudnym” — w hali sekcyjnej, w sektorze ,czystym” — w hali de-
struktorow i magazynie produktéw oraz poza obiektem, tj. 100 m od
granicy zakfadu.

Ocene zanieczyszczenia mikrobiologicznego przeprowadzono
zgodnie z polskg normg PN-EN 13098:2007 metodg aspiracyjna,
przy zastosowaniu aspiratora GilAir 5 (Sensdidyne, Inc., Clearwa-
ter, USA). Filtry z pobranym pytem zanurzano w jatowym 0,85%
NaCl (z dodatkiem 0,05% Tween 80 jako emulgatora) i ekstrahowa-
no przez 1 godzine. Nastepnie przygotowano szereg dziesiecio-
krotnych rozcienczen badanych prébek w roztworze soli fizjologicz-
nej. Préby powietrza posiane na podtoze TSA inkubowano przez 7
dni w temperaturze 37°C (1 doba), 22°C (3 doby) i 4°C (3 doby). Po
inkubacji wyroste kolonie mikroorganizméw oceniano makro- i mi-
kroskopowo. Nastepnie wyznaczano liczbe poszczegdlnych typow
morfologicznych, wyrazong zawartoscig jednostek tworzgcych ko-
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