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Mniej wiecej od pietnastu lat w badaniach dotyczacych ho-
dowli zwierzat gtéwny nacisk potozony jest na bezposrednie
poznanie genomu zwierzat, ze szczegdinym uwzglednieniem
identyfikacji loci cech iloSciowych i selekcji wspomaganej
markerami. Nowe podejscie selekcyjne stwarza nowe mozli-
wosci. Genotypy mogtyby by¢ okreélane bez potrzeby pomia-
ru fenotypu, poprzez genotypowanie zwierzat ze wzgledu na
wazne markery, a wartosci hodowlane bylyby prosta suma
wplywow zwigzanych z tymi markerami. Innej korzysci dopa-
trywano sig¢ w procesie doskonalenia cech nisko odziedzi-
czalnych, sprzezonych z picig lub rejestrowanych p6zno
w zyciu. W nadziei, ze intensywne wykorzystanie informacji
molekularnej w hodowli zwierzat przyniesie znaczacy postep
ekonomiczny, wysitek finansowy przeniesiony zostat z badan
rozwigzujacych problemy genetyki populacji na badania
w dziedzinie genetyki molekularnej. W roku 1991 Michel Ge-
orges, jeden z czotlowych badaczy na polu genetyki moleku-
larnej w hodowli zwierzat, przewidywat, ze za kilka lat metoda
BLUP nie bedzie juz potrzebna.

Ro6znice miedzy selekcja klasyczna a wspomagana mar-
kerami

Selekcja klasyczna, odpowiedzialna za dotychczasowy po-
step osiagniety u wszystkich gatunkéw zwierzat gospodar-
skich, wymaga czesto kosztownej kontroli uzytkowosci, a u-
zyskane w tym procesie dane przetwarzane sa na informacije
o jakosci genetycznej ocenianych zwierzat (rys. 1). Informa-
cja taka dotyczy gtownie jakosci zwierzat, wynikajacej z poli-
genicznego uwarunkowania ocenianych cech, ale potrafi tak-
ze zidentyfikowac¢ loci, odpowiedzialne w sposob wyrdzniajg-
cy za dang uzytkowosé, bez potrzeby genotypowania. Kla-
sycznymi przyktadami tej sytuacji sg grupy krwi, genotypy
réznych biatek, hipertrofia mieéni u bydta, gen booroola
u merynosoéw, wrazliwoséé na halotan u trzody chlewnej.
Czes¢ z nich mozna okresli¢ jako geny gtéwne, odpowiedzial-
ne bezposrednio za dang uzytkowosé, a czesé jako markery
— geny (loci) sprzezone z kodujgcymi regionami chromoso-
mu. W odréznieniu jednak od genetyki molekularnej, genety-
ka populacji nie okresla sekwencji zasad odcinka DNA, ani
nie lokalizuje loci na chromosomie. Z punktu widzenia ho-
dowcy informacja taka jest zbedna. Jakosé genetyczna se-
lekcjonowanych zwierzat przewidywana byta, z r6zna doktad-
noscig, przez odpowiednie przetworzenie informacji fenoty-
powej, uzyskanej w populacji o rozpoznanej strukturze rodzi-
nowej. ,Przetwarzanie” informacji odbywato sie za pomocg
funkciji o réznym stopniu zlozonosci — np. BLUP.

Selekcja oparta na bezposredniej identyfikacji genéw/re-
gionéw chromosoméw, odpowiedzialnych za dang uzytko-
wos¢, zmierza do wybrania zwierzat posiadajgcych najlepszy
zestaw alleli pod wzgledem ocenianej uzytkowosci, okreslany
metodami molekularnymi. Docelowo, w miare identyfikacji
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Rys. 1. Przeptyw informacji w procesie oceny jakosci genetycznej
zwierzat

coraz wiekszej liczby loci odpowiedzialnych za dang uzytko-
wos¢, pomiar fenotypu staje sie teoretycznie zbedny. Dyspo-
nujac genotypami ocenianych zwierzat na wielu /oci mozna
przewidzie¢ jakos¢ zwierzecia, przypisujac kazdemu allelowi
jego udziat w ksztattowaniu danej uzytkowoéci i sumujac te
udziaty w obrebie zwierzecia. Przy takim podejciu struktura
rodzinowa populacji nie musi byé znana. W przypadku se-
lekcji wspomaganej markerami, wyboru zwierzat o najle-
pszym zestawie sekwencji kodujgcych oceniang uzytkowosc¢
dokonujemy na podstawie znajomosci genotypdéw na loci
markerowych sprzezonych z genami (regionami na chromo-
somie, loci cech ilosciowych — QTL, foci cech ekonomicznych
— ETL), odpowiedzialnymi za oceniang ceche. Z zatozenia
locus markerowe nie odpowiada za jakoé¢ cechy, a allel-
-marker jedynie wskazuje na jakos¢ sprzezonych z nim QTL.
Wielkosé wptywu tych QTL musi byé znana, aby zwierze
mogto by¢ ocenione. W przypadku szczegdlnym marker o ze-
rowej rekombinacji z QTL jest genem gtownym, kodujacym
ceche. Znajomos¢ struktury rodzinowej (rodowodéw) jest
niezbedna dla okreélenia stopnia sprzezenia marker-QTL.

Istnieje rowniez wazna rdznica wynikajgca z organizacji o-
ceny wartosci genetycznej zwierzat. W przypadku selekgji
klasycznej dane fenotypowe dotyczace wielu gatunkow sa
wiasnoscig publiczng, a wyniki oceny wartosci hodowlanej sg
ogolnie dostepne. Metody genetyki molekularnej sg stosowa-
ne w wiekszosci przypadkéw przez wyspecjalizowane firmy
hodowlane, ktdérych wyniki pracy sg poufne lub stanowig
przedmiot patentow, stajac sig wtasnoscig prywatng. Nawia-
sem moéwige, sytuacja ta utrudnia Sledzenie faktycznych za-
stosowan postepow genetyki molekularnej w komercyjnej ho-
dowli.

Realizacja oczekiwan

Optymizm co do mozliwosci, jakie dawala selekcja wspoma-
gana markerami, podsycany przez rézne analizy obiecujace
przyrost postepu genetycznego od 5 do 64%, doprowadzit do
podejmowania badan majgcych na celu komercjalizacje ich
wynikow. Badania te zwigzane sg gtownie z nazwiskami M.
Georges'a, J. Taylor'a i M. Bishop'a. Znaleziono markery nie-
mal dla kazdej cechy, jednak odkrycia nie zawsze byly po-
twierdzane przez inne zespoty badawcze lub uzyskiwano
zdecydowanie rozne efekty podstawienia genow.



W zespole prof. Grzybowskiego w IGIHZ PAN w Jastrzgb-
cu przeprowadzono badania zmierzajgce do okre$lenia wpty-
wu nosicielstwa allelu BL na uzytkowo&¢ mleczng kréw-nosi-
cielek. Okazalo sie, ze corki jednego z czotowych buhajow
(Feodal), ktore otrzymaty od niego allel BL, wykazywaly sig
istotnie wyzszg produkcyjnoscig niz ich pétsiostry-homozy-
goty TL. W doniesieniach innych autoréw, na podstawie in-
nych grup rodzinowych, zaleznoé¢ taka nie zawsze byta udo-
kumentowana (badania wegierskie). Rok 2002 mozna uznac¢
w pewnym sensie za przefomowy. Na Swiatowym Kongresie
Genetyki Stosowanej w Produkcji Zwierzecej pojawily sie gto-
sy sceptyczne. Omawiano tam, miedzy innymi, problemy nie-
rozpoznania sprzyjajacej fazy sprzezeniowej, a co za tym i-
dzie, zmiane oczekiwanego kierunku selekcji (Hospital i wsp.,
2002), selekcji na ceche o nieistotnym wptywie na efekt eko-
nomiczny, cho¢ rzeczywiscie sprzezong z markerem (Spel-
man, 2002). Dyskutowano tez na temat nagromadzonych da-
nych, z ktérych, jak posrednio przyznali sami autorzy, niewie-
le wynikato (Boichard i wsp., 2002). Podobne problemy opi-
sywane byly u réznych gatunkéw. Quaas (2002) opisat przy-
padek genu zwigkszajacego marmurkowatoéé¢ migsa u bydia
miesnego, ktory, cho¢ zwiekszat istotnie punktacje tuszy, to
samg marmurkowato$¢ poprawiat tylko marginalnie. U trzody
chlewnej Noguera i wsp. (2003) rozpatrywali przypadek genu
ESR, uprzednio zidentyfikowanego jako zwiekszajacy wiel-
kos¢ miotu o jedno prosie. W ich badaniach stwierdzono, ze
marker ten wykazywat jedynie minimalny wptyw na wielkoéé
miotu u ras europejskich. Hocking (2005), w obszernym
przegladzie dotyczgcym mapowania QTL u kur, wskazat, ze
cho¢ istnieje mnéstwo doniesien o réznych regionach QTL
losowo rozrzuconych po genomie, to wyniki sg czesto zroz-
nicowane, a jesli juz istnieje konsensus co do lokalizacji, to
QTL dotyczy na ogét nie pojedynczego locus, lecz kilku. Po
analizie komercyjnych zastosowan selekcji wspomaganej
markerami Dekkers (2004) doszedt do wniosku, ze nie udato
sie znalez¢ markeréw dla cech nisko odziedziczalnych, a ko-
rzysci wynikajace z wykorzystania markeréw w selekcji sgq
trudne do ocenienia.

Przyczyny rozbieznosci

Rozpatrzmy uproszczong sytuacje, w ktérej interesujgca nas
cecha uwarunkowana jest stosunkowo niewielkg liczbg loci —
powiedzmy stoma. Mamy wéwczas do czynienia z minimum
stoma réznymi allelami (homozygota na kazdym locus; loci,
na ktérych w populacji wystepuje tylko jeden allel nas nie
interesujg), a maksymalnie z dwustoma (heterozygota na
kazdym locus). W catej populacji wariantow alleli zwigzanych
z kazdym z loci moze by¢ wiecej niz dwa. Przyjmujgc addy-
tywny model dziedziczenia, warto$¢ hodowlana danego zwie-
rzecia jest sumg wplywow addytywnych wszystkich jego alle-
li. Aby ocenié¢ zwierzeta z tej populacji musimy zna¢ wielkosé
wptywu kazdego z mozliwych alleli. Rozbudowujac problem,
mozemy przyjaé model dominacyjny (jesli dominacja na locus
ksztattuje uzytkowosé w sposoéb istotny). Wowczas do po-
wyzszych liczebnosci alleli i ich wptywow nalezy dodaé mini-
mum sto réznych wplywow wynikajgcych z dominacji. Maksy-
malna liczba wptywow wynikajgcych z dominagji, ktore nale-
zy oceni¢, zalezy od faktycznej liczby alleli na analizowanych
loci w populacji. Warto$¢ genetyczna zwierzecia jest wow-
czas przyblizona sumg nie tylko addytywnych wptywow alleli,
ale takze wplywoéw dominacyjnych.

Na rysunku 2 i 3 przedstawiono sytuacje, w ktérych cecha
warunkowana jest jednym lub dwoma loci. W naszym uprosz-
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Rys. 2. Wplywy genetyczne zwiazane z pojedynczym locus

czonym przyktadzie (100 /oci), zaktadajacym model addy-
tywny i ewentualnie dominacyjny, mielibySmy do czynienia
z powieleniem sytuacji zilustrowanej na rysunku 2. Jednak,
jak wynika z rysunku 3, w rzeczywistoéci mamy jeszcze do
czynienia z interakcjami miedzy wptywami allelicznymi i do-
minacyjnymi — w przypadku dwoch loci, w poréwnaniu do

Model dwoch loci

Rys. 3. Wptywy genetyczne zwiazane z dwoma loci

modelu pojedynczego locus, doszto jedenascie nowych, epi-
statycznych komponentow wptywajgcych na uzytkowosé
zwierzecia (przy jedynie dwéch allelach na locus!). W najbar-
dziej realistycznym modelu wielu loci i wielu alleli na locus
warto$¢ genetyczng zwierzgcia mozemy przedstawi¢ jako:
g=a+d+aa+ad+dd+ aaa + aad +... .

Whioskiem jest, ze juz zatozony przez nas model stu loci
tworzy sytuacje nie do przesledzenia. A czy sto Joci to duzo?
Wielos¢ wplywow genetycznych, ktérych nie jestesmy w sta-
nie ogarngé, przyczynia¢ sie wlasnie moze do powstawania
rozbieznosci miedzy oczekiwaniami a rzeczywistoscig. Pomp
i wsp. (2004), zajmujacy sie problemami genetyki molekular-
nej u myszy, zwrécili uwage na kompleksowo$é i nielinio-
wos¢ ekspresji genow w obecnoéci epistazy. Rowniez bada-
nia u bydta mlecznego dokumentuja obecnos¢ interakcji epi-
statycznych. Powstaje sytuacja, w ktorej allelowi mozna przy-
pisa¢ wiele wartosci wplywu w zaleznosci od jego sgsiadow
w genomie.

Na dodatek to samo mozna powiedzie¢ o efekcie podsta-
wienia allelu w zaleznosci od srodowiska. Na wzajemne inte-
rakcje miedzy allelami naktada sie jeszcze tkankowa specy-
ficznos¢ ekspresji genu, w potgczeniu z imprintingiem, ktory
sam wykazywaé¢ moze specyficzno$¢ tkankowg oraz zrozni-
cowany stopien penetracji. Jednym z mozliwych wyjs¢ jest
rozpatrywanie wplywu catych haplotypow. Zrezygnowac
woéwczas mozna z okreélania wptywoéw pojedynczych loci na
rzecz tacznej oceny wplywu konkretnego haplotypu, ktory o-
bejmuje rowniez epistaze w jego obrebie. Odpowiadatoby to,

przeglad hodowlany nr 9/2007



w duzym przyblizeniu, sytuaciji klasycznej, w ktorej oceniana
wartoéé hodowlana odzwierciedla warto&¢ zwierzecia jako ro-
dzica, czyli przecietng warto$¢ jego gamet (i uwzglednia ca-
tosé zjawisk genetycznych zachodzacych w obrebie gamety).

Mozna w tym momencie odnies¢ sie do problemu ,oder-
wania” pomiaru fenotypu od procesu oceny wartosci gene-
tycznej zwierzat. |dentyfikowanie coraz to nowych alleli, de-
terminujgcych jakaé uzytkowosé, wymaga okreslenia przynaj-
mniej addytywnego wptywu (efektu podstawienia) tych alleli,
a do tego niezbedny jest pomiar fenotypu. lle alleli juz zna-
my? lle alleli czeka na poznanie? tatwo zauwazyé, ze nawet
stosujac metody genetyki molekularnej fenotyp bedzie mu-
siat by¢ mierzony jeszcze dtugo, jesli nie zawsze (abstrahujgc
od wymogow ksiegowosci), zwazywszy mozliwe interakcje e-
pistatyczne i interakcje genotyp-Srodowisko. Podobnie jak
w przypadku epistazy, allel moze mieé tyle wptywdw podsta-
wienia, ile jest potencjalnych $rodowisk, w jakich moze sig
znajdowac. ‘

W selekcji wspomaganej markerami kluczowg role odgry-
wa sprzezenie miedzy markerem a, hastowo ujmujac, QTL.
Im blizej sa one obok siebie, tym silniejsze sprzezenie, tym
rzadziej dochodzi do rekombinacji miedzy nimi w czasie me-
jozy. Niestety poza idealnym przypadkiem, kiedy marker sam
jest genem gtownym (zerowa rekombinacja), sprzezenie takie
jest zjawiskiem przejsciowym. Predzej czy pozniej dochodzi
do rekombinaciji, powodujac, ze inny allel z locus markero-
wego sprzega sie z korzystnym QTL (zmiana fazy sprzeze-
niowej). Zjawisko to ttumaczy¢ moze, przytaczane juz, niepo-
wodzenie opisane przez Hospital'a i wsp. (2002) w hodowli
roslin.

Rekombinacja odpowiada takze za specyficznos¢ rodzino-
wa markerow genetycznych. W zaleznoéci od rodziny rézne
allele z locus markerowego moga sie sprzegac z danym QTL,
powodujac, ze znalezione markery nie majg uniwersalnego
charakteru. llustruje to wspomniany juz przyktad rodziny bu-
haja Feodal, w ktérej allel BL moze by¢ markerem wysokiej
produkeyjnoéci, cho¢ w innych rodzinach ta zaleznos¢ sie nie
sprawdza. Dodatkowo sam QTL to na ogét region chromoso-
mu sktadajacy sie z co najmniej kilku loci, na obszarze kto-
rego moze dochodzi¢ do rekombinaciji i zmiany zatozen ge-
netycznych w poréwnaniu do oczekiwanych. Powstaje w ten
sposéb wymég ciagtego monitorowania populacji selekcjono-
wanej z wykorzystaniem markerow, aby uniknagé niespodzia-
nek opisywanych przez wielu autorow. Zagadnieniami zwig-
zanymi z tym problemem zajmowat sig Dekkers (2004). Wy-
réznit trzy rodzaje markeréw: geny, markery w nierbwnowa-
dze sprzezeniowej z QTL (1 do 5 ¢M) i markery w rownowa-
dze sprzezeniowej z QTL (populacje hybrydowe, duze grupy
potrodzenstwa w obrebie rasy, 15 do 50 cM). Rodzaje mar-
kerow wymienione sg w kolejnosci ich przydatnosci w selek-
cji (od najlepszego do najgorszego) i jednocze$nie w kolej-
noéci trudnoséci ich detekcji (od najtrudniejszej do najtatwiej-
szej). W przypadku cech determinowanych przez jedno lo-
cus, ktére w ten sposob staje sie genem gtownym (wyjaénia
100% zmiennosci cechy), problem jest tatwiejszy — wiele ta-
kich informacji pojawia sie juz w katalogach informujgcych
o jakosci genetycznej zwierzat. U bydta mlecznego podawa-
ny bywa np. genotyp x-kazeiny lub fakt nosicielstwa alleli
(semi)letalnych (np. BLAD). Dopiero zidentyfikowanie genu
gtébwnego dla cechy determinowanej poligenicznie stanowi
wyzwanie. Przyjmijmy ponownie, ze mamy do czynienia z ce-
chg determinowang stoma loci. Kazde z nich, w przyblizeniu,
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moze odpowiadac¢ za 1/100 (1%) wariancji genetycznej cechy
(przecietnie). Sg natomiast loci odpowiedzialne za wigkszg
czesé wariancji — 2, 3, 4, ... procent. Gdzie lezy granica, od
ktérej mozemy uzna¢ gen za gtowny? Jak szuka¢ takiego
genu? Gen ttumaczacy 50% zmiennoéci cechy bytby tatwy do
zidentyfikowania, poniewaz mielibyémy do czynienia z rézni-
cami widocznymi fenotypowo.

Brak sukcesu w znalezieniu markeréw cech niskoodziedzi-
czalnych wigzany jest z brakiem wystarczajaco duzych zbio-
row danych, aby méc przesledzi¢ sprzezenia marker-QTL.
Wymagana jest w przypadku takich cech duza liczba zwierzat
zgenotypowanych pod wzgledem markerow i/lub genéw kan-
dydujacych, co na dodatek moze czyni¢ problem bardzo
kosztownym.

Kolejng, najwazniejsza z punktu widzenia hodowcy, przy-
czyna rozmijania sie oczekiwan z uzyskiwanymi wynikami se-
lekcji jest niedoskonatosé identyfikacji cech rzeczywiscie od-
zwierciedlajacych dang uzytkowos¢. Przytoczone wczesniej
prace Quaas'a (2002) i Spelman’a (2002) ilustrujg tg sytua-
cje. Odpowiednio, albo korelacja marker-cecha dotyczy ce-
chy wtémnej (punktacja tuszy), a nie ma wptywu na cecheg
pierwotng (marmurkowato$¢), albo cecha (stosunek biatka
do tluszczu w mleku), skorelowana z markerem DGAT1, nie
ma w rzeczywistosci przetozenia na system ustalania ceny
mleka. Zastanowmy sie przyktadowo nad niezmiernie wazna,
niskoodziedziczalng cechg ,ptodnosé”. Okreslic ja mozna ja-
ko ,zdolnoéé¢ do zaptodnienia (i utrzymania cigzy)”. Jak mie-
rzy¢ te zdolnoé¢? Nie znamy cechy, ktdra odzwierciedlataby
ja bezposrednio. Postugujemy si¢ szeregiem cech zwigza-
nych z ptodnoécia, z nadziejg (bez pewnosci), ze ich dosko-
nalenie zwiekszy poérednio ceche podstawowa. Rozne mier-
niki ptodnosci: wiek osiagnigcia dojrzatosci piciowej, okres
miedzy cigzami, okres migdzy porodami, czy tez liczba una-
sienien potrzebnych do uzyskania cigzy majg ,dziwne” jed-
nostki z punktu widzenia ,ptodnosci” (np. dni). Na dodatek
korelacje migdzy nimi moga by¢ antagonistyczne — skracanie
okresu miedzy cigzami moze nie sprzyja¢ ,zdolnosci do za-
ptodnienia’. Powstaje problem, dla ktérych cech ptodnoéci
szuka¢ markerow i czy znaleziony marker dla jednej z nich
jest reprezentatywny dla catego kompleksu cech ptodnoéci.
Jesli cecha nie jest zdefiniowana nie mozna markerowi
przypisac efektu podstawienia konkretnego allelu.

Na zakonczenie rozpatrywania przyczyn rozchodzenia sig
oczekiwan zwigzanych z wykorzystaniem genetyki moleku-
larnej w hodowli zwierzat nalezy wspomnie¢ o plejotropii.
Jesli cechy warunkowane jednym genem nie wptywajg prze-
ciwnie na wynik ekonomiczny — nie ma specjalnego kfopotu.
Powstaje on dopiero wtedy, gdy w selekcji wykorzystujemy
gen (marker) warunkujacy jedng ceche, nie zdajgc sobie
sprawy z tego, ze wplywa on takze na inng wazng ceche -
w kierunku obnizajacym efekt ekonomiczny. Na dodatek wy-
kazano, ze plejotropia zafatszowuje wyniki mapowania QTL.
Inng sprawa jest rozréznienie, czy mamy do czynienia z jed-
nym genem o plejotropowym dziataniu, czy dwoma blisko
sprzezonymi, jako ze w hodowli jedng z podstawowych
spraw jest rozrywanie niepozadanych sprzezen (i tworzenie
sprzyjajacych).

Inne aspekty

Obok oméwionych dotychczas aspektow wykorzystania o-
siggnie¢ genetyki molekularnej w hodowli zwierzat sg i inne,
nieco mniej zwigzane z praktyczng hodowlg. Dotyczg one
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w gtébwnej mierze DNA finger printing. Przyktadowo, geny
przestaty by¢ anonimowe — potrafimy coraz wigcej z nich
przypisa¢ konkretnym chromosomom i zlokalizowa¢ je na
chromosomie. Dysponujemy doktadniejsza, niz opartg np. na
grupach krwi, identyfikacjg zwierzat, co sprzyja doktadnosci
rodowodow, a tym samym wiarygodnosci przewidywanych
wartosci hodowlanych, zwlaszcza w systemach, w ktorych
zaangazowanych jest wielu ojcow do uzyskania jednej cigzy
(np. zwierzeta futerkowe). Ponadto fatwiej jest udokumento-
wac pochodzenie zwierzat w przypadkach kradziezy, czy tez
prze$ledzi¢ zagrozenie epizootyczne. Znajomos¢ polimorfi-
zmu w populacjach zagrozonych wyginieciem pozwala na za-
decydowanie, ktére populacje powinny by¢ zachowywane
w przypadku rywalizacji o srodki. Bardziej konserwatywne,
dziedziczone w linii matecznej, DNA mitochondrialne umozli-
wia nam blizsze przesledzenie historii i spokrewnienia popu-
laciji.

Przysztosé

Coraz wigcej informacji molekularnej pojawia¢ sie bedzie
w ofercie dla hodowcéw. Cechy i korelacje miedzy nimi zmie-
niajg sie w czasie. Allele i ich kombinacje pojawiajg sie w roz-
nych srodowiskach. Intensywne wykorzystanie genéw gtow-
nych w selekcji cech ekonomicznie waznych wymagac be-
dzie monitorowania ich wptywu na cechy adaptacyjne. Istnie-

je wciagz potrzeba zdefiniowania wielu cech, zaréwno z pun-
ktu widzenia celu hodowlanego (ekonomicznego), jak i z pun-
ktu widzenia zrozumienia $ciezek od genotypu do fenotypu.
Trzeba sig sklania¢ ku pogladowi, ze duzo czasu uplynie,
zanim klasyczna selekcja stanie sig zbedna, a tymczasem
przysztos¢ hodowli lezy w potgczeniu wysitkow genetyki mo-
lekularnej i ilosciowej. Ta druga jest wcigz wazniejszym
skiadnikiem tego zwiazku.

W ciggu roku, jaki niemal uptynat od mojego poprzedniego
wystgpienia na ten temat, zaszto jeszcze jedno istotne zda-
rzenie. Ignacy Misztal, w swoim artykule z 2006 roku, zapro-
ponowal, zeby, w celu okreslenia perspektywy powodzenia
wykorzystania selekcji wspomaganej markerami, obserwo-
wac postep uzyskiwany przez grupg naukowcéw z korporaciji
Monsanto (kierowanej przez dr. M. Louhuisa) w hodowli trzo-
dy chlewnej. Grupa ta sktadata sie z 15 naukowcow i wspo-
magana byla wybitnymi konsultantami. Sama korporacja
Monsanto znana jest z umiejetnoéci definiowania istotnych
problemow i powodzenia w uzyskiwaniu finansowania swo-
ich projektoéw. Niestety grupa ta zostata zlikwidowana.

Spis pismiennictwa zwigzany z tym artykufem dostepny
jest w publikacji: tukaszewicz M., 2006 — Genetyka moleku-
larna w hodowli zwierzgt. Roczniki Naukowe PTZ, t. 2, supl.
2, 9-20.

Analiza genetyczna
uwarunkowan
produkcyjnosci

| zdrowotnosci zwierzat

Krystyna M. Charon

Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Ostatnie lata przyniosty ogromny postep w mapowaniu loci
i regionéw chromosomowych zawierajacych /oci, co ma istot-
ny wplyw na wazne ekonomicznie cechy produkcyjne zwie-
rzgt hodowlanych. Osiggniecia te powinny byé wykorzystywa-
ne w programach hodowlanych, w doskonaleniu zwierzat dro-
gg selekcji bezposredniej (tzw. GAS — gene-assisted selec-
tion) lub selekcji opartej na markerach genetycznych (tzw.
MAS — marker-assisted selection) [4]. W obu rodzajach selek-
cji, jako kryterium wyboru osobnika przyjmuje sie genotyp te-
go osobnika w locus genu gtéwnego (GAS) lub w locus mar-
kera genetycznego (MAS), zidentyfikowany metodami gene-
tyki molekularnej.

Wykorzystanie w selekcji informaciji o genotypie osobnika
jest mozliwe u zwierzgt we wczesnym okresie ich zycia, czes-
to dtugo przed uzyskaniem danych fenotypowych o ich uzyt-
kowoéci. To z kolei stwarza szanse na szybki postep gene-
tyczny zarébwno w odniesieniu do cech produkcyjnych, jak
i zdrowotnosci zwierzat. Dlatego w wielu krajach prowadzone
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sg intensywne badania zmierzajace do identyfikacji loci, wa-
runkujacych cechy wazne.

W ustalaniu genetycznego podtoza cech uzytkowych zwie-
rzat stosowane sg dwa zasadnicze podejscia:

+ Tradycyjna analiza zmiennosci danej cechy w populaciji,
ktora pozwala na ustalenie jej charakteru dziedziczenia — mo-
nogenowego (jeden gen warunkuje te ceche) lub poligenicz-
nego (cecha jest pod kontrolg wielu genow). Analiza ta umoz-
liwia takze okreslenie rodzajow wspétdziatan miedzy allelami
tego samego genu i miedzy genami, a przede wszystkim po-
zwala na ustalenie udziatu czynnikéw pozagenetycznych
w fenotypowej ekspresji cechy.

+ Wykorzystanie technik molekularnej analizy DNA i me-
tod cytogenetyki do identyfikacji genu (gendéw), warunkuja-
cych cechy wazne ekonomicznie (produkcyjne, zdrowotno4c),
ustalenia ich fizycznej lokalizacji oraz sprzezen z innymi loci.

Oba podejscia taczy konieczno$é wsparcia metodami sta-
tystycznymi. Tradycyjne metody sg i zapewne bedg stosowa-
ne w ocenie wartosci genetycznej, ale sadze, ze w przyszio-
&ci ich zasadniczg rolg bedzie wspomaganie metod nowo-
czesnej, bezposredniej oceny genotypu zwierzecia, warunku-
jacego ceche lub cechy interesujgce hodowce.

Wiedza na temat gendéw ,waznych” lub sprzezonych z nimi
markeréw genetycznych jest juz podstawg nowoczesnych
programéw hodowlanych, wykorzystujgcych jako kryterium
selekecji genotyp zwierzecia w danym locus. Wiedza ta jest
coraz wieksza, cho¢ wcigz jednak niewystarczajgca do zastg-
pienia metod tradycyjnych nowoczesnymi.

Przez wiele lat poszukiwanie loci cech ilosciowych (QTLs)
bazowato na podstawowym schemacie, opartym na rodzinach
referencyjnych, najlepiej trzypokoleniowych. Projekty obejmu-
jace ,skanowanie genomu”, realizowane we wspolpracy cze-
sto miedzynarodowej, sg ogromnie kosztowne i pracochtonne
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