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Rodzina psowatych (Canidae) obejmuje 36 gatunkow zwie-
rzat, wsrdd ktorych jest pies (Canis familfiaris), lis pospolity
(Vulpes vulpes), lis polarny (Alopex lagopux) oraz jenot chin-
ski (Nyctereutes procyonoides procyonoides) [29]. Ze wzgle-
du na cenng okrywe wtosowg dwa gatunki lisow oraz jenoty
[1] utrzymywane sg na fermach hodowlanych. Wielkosé pro-
dukcji zwierzat futerkowych uzalezniona jest od koniunktury
na miedzynarodowych rynkach futrzarskich i ksztattuje ja
wiele czynnikow, m.in. ceny skér na aukcjach, moda. Duzy
wptyw na wielkoé¢ produkeji futrzarskiej majg rowniez dziata-
nia ruchéw ekologicznych. Protesty przeciwko ztemu trakto-
waniu zwierzat spowodowaty zamknigcie wielu ferm, ale
z drugiej strony istotnie przyczynity sie do zmiany podejscia
hodowcow do zwierzgt futerkowych. Przyktadowo, w ostat-
nich latach obserwuje sie duze zainteresowanie dziataniami
zmierzajacymi do polepszenia dobrostanu zwierzat futerko-
wych utrzymywanych na fermach [6].

Gatunki z rodziny psowatych od wielu juz lat stanowig in-
teresujgcy obiekt badan cytogenetycznych ze wzgledu na
szeroko rozpowszechniony polimorfizm chromosomowy i ka-
riotypowy [28]. Jednym z kierunkéw badawczych, aktualnie
rozwijanym w odniesieniu do omawianych gatunkéw, jest ma-
powanie genomdw. W ciggu ostatnich dwoch dziesigcioleci
uruchomiono szereg programoéw dotyczacych mapowania o-
raz sekwencjonowania genomow ssakow. Bardzo duzy po-
step w tej dziedzinie osiggnieto w przypadku genomu psa,
dla ktérego opracowano markerowg mape genomu zawiera-
jacg blisko 10 000 markeréw [7] oraz ustalono sekwencje
jego genomu [14]. Wiedza zgromadzona o genomie psa z po-
wodzeniem jest wykorzystywana do konstruowania map ge-
nomu gatunkow blisko spokrewnionych, czyli lisa pospolite-
go, lisa polarnego oraz jenota chinskiego [27].

Pierwsze doniesienia o cytogenetycznej lokalizacji czte-
rech markeréw w genomie jenota chinskiego pochodzg z
1996 roku [16]. W tym samym czasie uruchomiono miedzy-
narodowy projekt mapowania genomu psa DogMap, ktéry is-
totnie wplynat na intensyfikacje badan dotyczacych mapowa-
nia innych gatunkéw z rodziny psowatych. Szerzej zakrojone
prace nad konstrukcja map genomowych najwczeéniej pod-
jeto dla lisa pospolitego. Przy uzyciu techniki hybrydyzacji
komorek somatycznych (HKS) przypisano 36 markerow ge-
netycznych do 15 autosomoéw (sposréd 16) i do heterosomu
X [20]. Nastepnie, w ramach projektu mapowania genomu
psa, w ktory intensywnie zaangazowany byt zesp6t z Katedry
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Genetyki i Podstaw Hodowli Zwierzat AR Poznan, zlokalizo-
wano 30 markerow mikrosatelitarnych lisa pospolitego, sto-
sujgc technike fluorescencyjnej hybrydyzaciji ,in situ” — tzw.
FISH [3, 31]. Byto to podyktowane mozliwoscig rozpoznawa-
nia chromosomow psa, na podstawie homologii z ramionami
chromosomowymi lisa pospolitego. Chromosomy lisa pospo-
litego (2n=34+B) sa znacznie tatwiejsze w identyfikacji niz
chromosomy psa (2n=78), a rownoczesna hybrydyzacja wy-
branych sond na preparatach chromosomowych, zawieraja-
cych utrwalone metafazy mitotyczne lisa pospolitego i psa,
znacznie utatwita fizyczne mapowanie genomu psa.
Mozliwos¢ wykorzystania sond pochodzacych z genomo-
wej biblioteki kosmidowej psa przyczynita sie do uruchomie-
nia projektow mapowania fizycznego genomow lisa polarne-
go i jenota chinskiego, ktére w catosci wykonane byly w Ka-
tedrze Genetyki i Podstaw Hodowli Zwierzat AR Poznan.
W latach 2001-2003 zmapowano ponad 30 markerow w ge-
nomie obu gatunkow [18, 23]. Sondy uzyte w badaniach za-
wieraty gtownie anonimowe sekwencje mikrosatelitarne i, jak
sie okazato, nie byly rownomiernie rozproszone w genomie.
Zmapowano wowczas takze kilka sekwencji kodujgcych: gen
dla 5S rRNA oraz dwie rodziny gendéw keratynowych w geno-
mie czterech badanych gatunkéw psowatych [17, 21].
Waznym etapem okazato sie utworzenie biblioteki geno-
mowej psa w sztucznych chromosomach bakteryjnych — BAC
[19]. Stworzyto to warunki do podjecia na szersza skale ma-
powania genow procedurg FISH. Biblioteka BAC przeszuki-
wana byta przy uzyciu techniki PCR, z zastosowaniem star-
terow specyficznych dla wybranych sekwencji genowych oraz
motywdw mikrosatelitarnych. Takie postepowanie pozwolito
na identyfikacje 14 klondw bakteryjnych, zawierajgcych se-
kwencje genowe i mikrosatelitarne [9, 10, 11, 12, 24]. W ba-
daniach tych ustalono potozenie chromosomowe wytypowanych
markerow w genomie psa, lisa pospolitego i jenota.
Charakterystyczng cechg genomu lisa pospolitego i jenota
chinskiego jest wystepowanie zmiennej liczby chromosomoéw B.
Chromosomy te charakteryzujg sig niestabilnym zachowa-
niem w podziatach komérkowych, stad ich liczba jest zmien-
na nie tylko miedzy osobnikami, ale i komérkami tego same-
go organizmu. Obecno$é chromosomoéw B u ssakow jest zja-
wiskiem stosunkowo rzadkim, tym samym psowate stanowig
interesujacy model badawczy. Chromosomy B lisa pospolite-
go i jenota roznig sie pod wzgledem wielkosci i pochodzenia.
U lisa pospolitego mate chromosomy B wystepujg w liczbie
od 0 do 8, przy czym najczesciej spotyka sie zwierzeta z ka-
riotypami o 2 lub 3 chromosomach B [28]. Chromosomy B je-
notébw sg Sredniej wielkosci akrocentrykami i wystepujg
w liczbie od 0 do 4 [22]. Badania przy wykorzystaniu fluores-
cencyjnej hybrydyzacji ,in situ” ujawnity obecnos¢ roznych
sekwencji w tych chromosomach. Od wielu juz lat powszech-
na byfa hipoteza, ze chromosomy B lisa pospolitego sa cen-
trycznymi fragmentami pozostatymi po translokacjach robertso-
nowskich [5]. Zostata potwierdzona przez zastosowanie tech-
niki FISH z sondg centromerowg [32]. Natomiast w chromo-
somach B jenota chinskiego ujawniono obecno$¢ dwoch ro-
dzajow sekwencji powtarzalnych, to znaczy takich, ktore o-
becne sg w telomerach — tzw. telomero-podobne [30] oraz
sekwencji, ktore wystepujg w obszarach jgderkotwérczych
ssakow — tzw. sekwencji NOR-podobnych [25]. Najnowszym
doniesieniem na temat mapy fizycznej chromosoméw B jeno-
ta i lisa pospolitego sg wyniki badan wykonanych przez Gra-
phodatsky’ego i wsp. [4]. Autorom udato sie zlokalizowac
w chromosomach B obu gatunkéw gen C-KIT, ktéry réwno-
czesnie wystepuje w autosomach podstawowego zestawu (A).



Tabela

Gatunek Haploidaina Loci 3
Nasycenie loci mar-
liczba ogotem genowe genowe sekwencja technika kerowymi cytogenety-
chromosomow z sekwencjg mikrosatelitarna badawcza* cznych map genomu lisa
(n) mikrosatelitarng pospc?I.llego, Ils_a patar-
nego i jenota chinskiego
Lis pospolity 17+B 86 40 11 35 FISH, MR, HKS
Lis polamy 25 a7 4 11 32 FISH
Jenot chinski 26+B 52 9 11 32 FISH

*FISH — fluorescencyjna hybrydyzacja in situ; MR — mapowanie radiacyjne; HKS — hybrydyzacja komérek somatycznych

Jak do tej pory sg to jedne informacje o obecnosci konkre-
tnego genu w chromosomach B psowatych.

Aktualny stan map cytogenetycznych zwierzat futerkowych
z rodziny psowatych mozna uznaé¢ za zadowalajgcy (tab.).
Najbardziej rozwinieta mape fizyczna posiada lis pospolity, z
86 zmapowanymi loci. Markery genetyczne zmapowano we
wszystkich chromosomach, poza chromosomem 13 oraz he-
terosomem Y. Wigkszos¢ autosomow ma zmapowane co naj-
mniej dwa markery. Chromosomy najbogatsze w markery to
chromosom 2 (12 zmapowanych loci) oraz chromosom 5 (9
zmapowanych loci).

v

Z0E €76 m—]

TECTA we—
ZuBe( ab

B el 135 ee—

A

Rys. Mapa cytogenetyczna chromosomu 3 jenota chifnskiego;
A - idiogram chromosomu 3 z zaznaczonymi /oci markerowymi;
B - fragment ptytki metafazowej po hybrydyzacji (FISH) z sonda
zawierajaca sekwencje mikrosateltarna ZuBeCa6 (strzatki wskazu-
ja sygnaty hybrydyzacyjne na obu chromatydach chromosomu 3.
Oznaczenia symboli: K2e - locus genu biatka keratynowego K2e;
TECTA - locus genu TECTA; ZuBeCa6, 26 i 35 — Joci anonimowych
sekwencji mikrosatelitarnych

taczna liczba markeréw zlokalizowanych w cytogenetycz-
nej mapie genomu jenota chinskiego wynosi 52. Wsrod nich
32 sondy to markery mikrosatelitarne, natomiast w 20 pozo-
statych obecne byly sekwencje genowe lub genowe i mikro-
satelitarne. Nalezy zaznaczy¢, ze pokrycie genomu tego ga-
tunku jest nierownomierne, bowiem sa tam chromosomy
z duzg liczba zlokalizowanych loci, np. chromosom 5, w kto-
rym zmapowano dotgd 11 markerdw, czy chromosomy 3 i 9,
gdzie ustalono potozenie pigciu loci. Z drugiej strony w sied-
miu autosomach oraz heterosomie Y nie zlokalizowano zad-
nego locus. Liczba markerow genetycznych zlokalizowanych
za pomocgq fluorescencyjnej hybrydyzacji ,in situ” (FISH) w
chromosomach lisa polarnego wynosi 47. Zostaty one przy-
pisane do 17 autosoméw i heterosmu X. Najwiecej zmapo-
wanych markeréow posiada chromosom 12, bo az 7, nato-
miast 8 chromosomoéw nie ma zmapowanego markera.
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Obok prac nad mapowaniem fizycznym podjeto takze dzia-
tania zmierzajgce do skonstruowania mapy genetycznej. Po-
jedyncze grupy sprzezeniowe przypisano do chromosomoéw
lisa pospolitego i polarnego [13], nie podjeto natomiast préb
mapowania sprzgzeniowego genomu jenota chinskiego. Os-
tatnio silnie rozbudowana zostata mapa sprzezeniowa lisa
polarnego — posiada ona 89 markerow przypisanych do 17
grup sprzezeniowych, a dlugosé genomu zostata okreslona
na 1658 cM [8].

Stopien zaawansowania map fizycznych zwierzat futerko-
wych jest oczywiscie niewielki, jesli porébwna¢ go z mapa fi-
zyczng psa. We wszystkich chromosomach tego gatunku zlo-
kalizowano 10 000 markerow, wykorzystujagc metode mapo-
wania radiacyjnego (MR). Ponad 800 z tych markerow zloka-
lizowano takze za pomocg metody FISH [2]. W najwigkszych
autosomach liczba markeréw wynosi okoto 200, np. w chro-
mosomie 1 — 220 markeréw, w chromosomie 2 — 181 marke-
row, czy w chromosomie 7 — 173 markery. Liczba markerow
w najmniejszych autosomach waha sie od 32 (chromosom
38) do 94 (chromosom 27). Najbardziej ubogi w markery jest
heterosom Y, w ktorym zmapowano tylko 10 markerow.

Ten ogromny stopien nasycenia mapy fizycznej genomu
psa jest wynikiem prowadzonych od wielu lat badan przez
czotowe Swiatowe zespoty naukowe. Pies jest waznym ga-
tunkiem towarzyszgcym cztowiekowi oraz traktowany jest ja-
ko gatunek modelowy [15], dlatego poznanie genow odpowie-
dzialnych za choroby genetyczne i cechy behawioralne sta-
nowi podstawowy cel tych badan [26]. Natomiast markerowa
mapa genomu gatunkow zwierzat futerkowych moze stano-
wic¢ narzedzie przydatne do poszukiwania genoéw odpowie-
dzialnych za wazne cechy produkcyjne, takie jak: wielkos¢
i jakos¢ okrywy wtosowej, plennosé czy zachowanie.
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Montbeliarde -
ekonomiczna rasa bydta
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Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego

Dazenie hodowcow do poprawienia wydajnosci krow mlecz-
nych pociaga za sobg szereg nastgpstw, giownie o charakte-
rze ekonomicznym. Z jednej strony powoduje to wzrost przy-
chodu jednostkowego od krowy, a z drugiej - generuje pewne
koszty. Nasuwajg si¢ wigc pytania: Czy warto $rubowac wy-
dajnos¢ zwierzat w nieskonczonosc? Czy rzeczywiscie przy-
nosi to spodziewany efekt w postaci zwigkszonego dochodu
hodowcy? Raczej nie, gdyz doktadnie poznane sg prawidta
ekonomii dotyczace malejacej efektywnosci naktadow. W od-
niesieniu do sektora mleczarskiego wiadomo, ze w miarg po-
stepujacej intensyfikacji chowu bydta naktady na zwigkszenie
wydajnosci mlecznej bedg dawaty coraz mniejszy wzrost pro-
dukcji. Przekroczenie kosztu granicznego oznacza dla ho-
dowcy strate.

W ostatnich kilku latach nastapit gwattowny wzrost wydaj-
nosci mlecznej krajowego pogtowia bydta czarno-biatego,
gtownie dzieki krzyzowaniu wypierajacemu z rasg holsztyn-
sko-fryzyjska. Postepujacy wzrost mlecznosci powoduje
u krow pojawienie sie szeregu probleméw. U wysoko wydaj-
nych kréw wystepuja problemy zwigzane z rozrodem, apara-
tem ruchowym, ze zdrowotnoécig wymienia i chorobami me-
tabolicznymi. Wymagajg one doskonatych warunkow $rodo-
wiskowych, wiasciwego zywienia i opieki, na ktore reagujg
wysokg wydajnoscig. Jednak nie kazdy rolnik posiada wie-
dze czy warunki, umozliwiajace mu uporanie si¢ z tymi pro-
blemami. Intensyfikacja taczy sie przede wszystkim z lawino-
wo rosnacymi naktadami i pogorszeniem dochodowosci. Czy
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istnieje zatem alternatywa? Mogg nig by¢ mniej intensywne
rasy bydfa mlecznego, migdzy innymi rasa montbeliarde. Kro-
wy tej rasy odznaczajg si¢ duzo lepszymi cechami funkcjonal-
nymi, majg mniejsze wymagania zywieniowe oraz produkujg
stosunkowo duzo mleka, o korzystnej zawartosci sktadnikow.
Swiadczy¢ o tym moze wydajnos¢ francuskich kréw tej rasy,
bedacych pod oceng uzytkowsci mlecznej, ktore w 2005 roku,
w 305-dniowej laktacji, daty 7697 kg mieka, o zawartosci
3,91% tluszczu i 3,45% biatka (ICAR).

Bydto rasy montbeliarde jest juz hodowane w Polsce, istnie-
je tez program genetycznego doskonalenia rasy, a od 2001
roku prowadzona jest kontrola uzytkowosci mlecznej. W pier-
wszym roku oceny od 58 krow uzyskano Srednio 6495 kg
mleka, o zawartosci 3,90% tluszczu i 3,33% biatka (wydaj-
nosé tiuszczu 253 kg, biatka 216 kg). Bydto tej rasy charak-
teryzuje sie przy tym dobrymi cechami opasowymi i rzeznymi.
Rasa montbeliarde nalezy do kontynentalnego bydta czerwo-
no-biatego. We Francji istnieje populacja bydta pod nazwa Pie
Rouge, do ktorej zalicza sig trzy rasy — montbeliarde, abon-
dance oraz Pie Rouge de I'Est (czerwono-biata francuska).
Pomimo tego, ze bydfo rasy montbeliarde ma zasieg miedzy-
kontynentalny (hodowane jest migdzy innymi w Tunezji
i w RPA), za ojczyzne i zarazem kolebke hodowli tej rasy u-
znawana jest Francja, chociaz przodkowie tej doskonatej rasy
bydta zostali sprowadzeni ze Szwaijcarii przez Mennonitow
w XVII w. Rasa ta, znana pierwotnie pod nazwg bydta alzac-
kiego, wywarta ogromne wrazenie na hodowcach francuskich
podczas wystaw hodowlanych w XIX wieku. Miato to ogromny
wptyw na dalszy rozwdj jej hodowli. Wspoiczesna nazwa rasy
— montbeliarde zostata zaakceptowana dzigki staraniom M.
Boulland'a, ktory przyczynit do oficjalnego jej uznania w 1889
roku. Rok pozniej zostaty zatozone pierwsze ksiegi rasy mon-
tbeliarde w Besancon, a w 1901 roku uformowat sie pierwszy
zwigzek hodowcow fej rasy.

We Francji najwigksze skupisko rasy montbeliarde wyste-
puje w departamencie Doubs (rejon Franche-Comté). Zwie-
rzeta te czesto utrzymywane sg W gospodarstwach potozo-
nych ponad 700 m n.p.m. i tam wypasane na pastwiskach.
Bardzo trudne warunki klimatyczne, panujace w tym rejonie,

7



