Mozna wiec uznaé, ze zapobieganie rozwojowi grzybow
jest najefektywniejszym sposobem zmniejszania niebezpie-
czehstwa, wynikajgcego za skarmiania pasz skazonych miko-
toksynami. Ponadto szybkie wprowadzenie przepiséw cel-
nych, dotyczacych jakosci ochrony mikologicznej importowa-

nych zb6z oraz komponentéw paszowych powinno przyczynié
sie do zwiekszenia zdrowotnoéci zwierzat w kraju, a tym sa-
mym bezpieczenstwa zywnoséci pochodzenia zwierzecego.

35 pozyciji literatury do wgladu u Autora lub w Redakcji

Wykorzystanie genetyki
molekularne] w hodowli
| produkciji drobiu

Referat plenarny na LXV Zjazd Naukowy PTZ w Olsztynie
Marek Bednarczyk

Oddziat Badawczy Drobiarstwa w Zakrzewie, IZ w Krakowie

Charakterystyka genomu kury. Materiat genetyczny kury
(jak sie przypuszcza od 50 000 do 80 000 gendéw) rozmie-
szczony jest na 39 parach chromosoméw, w tym oémiu du-
zych — zwanych makrochromosomami oraz na 30 matych,
cytologicznie niezréznicowanych chromosomach — zwanych
mikrochromosomami. Pte¢ determinowana jest przez chro-
mosomy oznaczone jako W i Z, przy czym pte¢ zenska jest
u ptakéw heterogametyczna (ZW). Oszacowano [8], ze ma-
krochromosomy oraz chromosomy piciowe zawierajg okoto
82% genomu kury (tab. 1).

Kura (Gallus gallus domesticus) stanowi w réznorodnych

badaniach, w tym dotyczacych poznania genomu organiz-
moéw zywych, doskonaty z wielu wzgledéw gatunek modelo-
wy. W badaniach molekularnych zaletg jest maty rozmiar ge-
nomu kury (okoto 1,2x10° pz), stosunkowo tatwa mozliwosé
izolacji duzej ilosci DNA (z jadrzastych erytrocytéw) oraz du-
ze zrbznicowanie genetyczne w obrebie gatunku. Kury cha-
rakteryzujg znaczne mozliwosci reprodukcyjne (kilkaset sztuk
potomstwa od kury w ciggu roku) oraz krotki odstep migedzy
pokoleniami (okoto 7-8 miesiecy), totez prowadzona przez
cztowieka od tysiecy lat selekcja doprowadzita do powstania
wyspecjalizowanych, znacznie réznigcych sie rodéw hodow-
lanych. Z drugiej strony istniejg doswiadczalne linie kur
0 znacznym stopniu homozygotyzmu, powstate w wyniku
krzyzowania krewniaczego, prowadzonego od stu i wigcej
pokolen. Wreszcie dostepne sa nadal populacje czerwonego
kura dzungli, uznawanego powszechnie za protoplaste
wszystkich uzytkowanych obecnie kur. Taka réznorodnosé
stanowi doskonaty materiat badawczy umozliwiajacy pozna-
nie organizacji i funkcjonowania informaciji genetycznej, m.in.
realizowany jest w ramach 5 Programu Ramowego projekt
(AVIANDIV), ktérego celem jest {11] ocena bior6znorodnosci
50 europejskich populaciji kur, w tym naszej rodzimej zielono-
nézki kuropatwianej.
Projekt mapowania genomu kury. Jednak dopiero w ostat-
nich latach, w wyniku migdzynarodowej wspétpracy powstat
projekt mapowania genomu kury (Chick MaP), ktérego gto-
wnym celem jest:
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— rozwoj narzedzi i zroédet stuzacych mapowaniu i identy-
fikacji gendw;

— konstrukcja zintegrowanych, genetycznej i fizycznej ma-
py genomu kury;

— stworzenie ogélnodostepnej bazy danych;
— koordynacja dziatalnosci mapowania genomu kury.

Przydatne do konstruowania map sprzgzeniowych sg mar-
kery genetyczne. Markerem genetycznym jest dowolna cecha
organizmu, ktorej dziedziczenie mozna bada¢. Obecnie naj-
czesciej stosowanymi sg mikrosatelitarne sekwencje DNA,
czyli krétkie, tandemowo powtarzajace sie dwu-, trzy- lub
czteronukleotydowe motywy. Wtasciwoéci mikrosatelitéw de-
cyduja o ich przydatnosci do mapowania genotyp6w, sg bo-
wiem fatwo wykrywalne, ich oznaczenie jest jednoznaczne,
sg wysoko polimorficzne, wreszcie bywajg obficie i réwno-
miernie rozproszone w genotypie. Zwtaszcza w drugiej poto-
wie lat dziewieédziesigtych, po identyfikacji wielu sekwenc;ji
mikrosatelitarnych, w potaczeniu ze znakowanymi fluores-
cencyjnie starterami i automatycznym sekwencjonowaniem,
nastgpito w wielu laboratoriach na $wiecie prawdziwe polo-
wanie na geny. Mapowanie genomu Kury prowadzi si¢ na
podstawie informaciji uzyskanych z trzech populacji ptakow
utrzymywanych w Institute for Animal Health, Compton, w Mi-
chigen State University, East Leasing oraz w Wageningen
Agricultural University, ich zebranie pozwolito na opracowa-
nie porownawczej mapy genomu kury. Obecnie (czerwiec,
2000) jej dtugosé genetyczna wynosi 3800 cM i jest porow-
nywalna z najbardziej zaawansowanymi u ssakéw (tab. 2).
Mapa zawiera 1889 loci w 50 grupach sprzezeniowych, w tym
350 markeréw kodujgcych, z ktérych 235 jest identyczna lub
istotnie zblizona do sekwencji znanych genéw [6].

Przechowywanie, analiza lub interpretacja informacii, kto-
rej zrodtem sg setki markerow jest praktycznie niemozliwa
bez dostepu do nowoczesnej techniki informatycznej. Totez
w konstruowaniu map genetycznych podstawowa role odgry-
wajg odpowiednie programy komputerowe, np.: LINKAGE lub
MAPMAKER. Ponadto w sieci INTERNET istnieje wiele baz
danych gromadzacych informacje o sekwencjach nukleoty-
dowych, katalogach genéw, poszczegdinych chromosomach,
ekspresji genéw w réznych tkankach, sekwencjach kwasow

Tabela 1
Poréwnanie fizycznej dtugosci makrochromosoméw kury (na
podstawie danych [8])

Zawarto$¢ DNA Dtugosé fizyczna

Chromosom % min pz
1 20,8 250
2 15,1 181
3 11,5 138
4 9,1 109
5 5,3 64
6 3,5 42
7 34 41
8 2,5 30
Z 8,4 101
w 2,8 34




Tabela 2
Poréwnanie genetycznej dtugosci (cM) chromosoméw wybranych
gatunkoéw zwierzat domowych

Chromo- Kura' .

som samica _ samiec _ &rednio Swinia? Krowa®
1 537,6 564,6 543,6 140,0 142,1
2 410,4 427.,5 417.,5 67,0 117,8
3 310,7 332,1 321,7 100,0 123,0
4 261,4 2415 247 .9 165,0 97,3
5 178,9 170,3 1741 75,0 123,3
6 101,5 106,5 104,1 169,0 122,3
7 168,1 181,8 174,9 170,0 1344
8 108,9 107,0 105,2 90,0 110,5
9 101,0 95,0
10 1 marker 40,0 100,8
11 17,0 108,7
12 107,0 103,6
13 161,0 71,5
14 135,0 85,7
15 60,0 75,4
16 68,4 91,0 92,8
17 97,0 98,6
18 20,0 73,7
19 757,0
20 69,8
21 81,9
22 106,0
23 76,0
24 53,2
25 60,6
26 59,2
27 64,1
28 52,4
29 65,0
X (W) 80,3 128,0 1486
Y (2) 2143 7.4 1486

'Wageningen Agricultural University, 2PiGMaP, ®Roslin Institute (MARC97)

nukleinowych, sekwencjach aminokwasowych biatek, itd.
Jedng z nich jest baza dotyczaca informacji o genomie zwie-
rzat gospodarskich — ARKDB, ktéra dzieki przegladarce Anu-
bis umozliwia nie tylko studiowanie i porébwnywanie map
chromosomowych danego gatunku, ale takze pozwala na po-
rownania pomiedzy gatunkami. ARKDB zawiera dane doty-
czace map genomu: $wini, owcy, krowy, konia, kury (htpp:-
//www.ri.bbsrc.uk/genom_maping.htmi).
Teoretyczne i praktyczne efekty badan z zakresu genety-
ki molekularnej kury. Doktadne poznanie informacji gene-
tycznej kury umozliwia m.in.:

— diagnozowanie i mapowanie loci cech ilosciowych (QTL);

- klonowanie i sekwencjonowanie nowych genéw;

- wilasciwg selekcje materiatu hodowlanego;

— zrozumienie organizacji genomu kury, ale takze innych
organizméw;

— tworzenie ptakéw transgenicznych.

W cyklu badan prowadzonych na Agricultural University
w Wageningen [6, 7, 12] zastosowano tacznie 420 markeréw
mikrosatelitarnych do mapowania genéw warunkujgcych po-
jedyncze cechy (dominujace biate upierzenie, kartowatos¢,
AVL), jak réwniez odpowiedziainych za cechy poligeniczne.
Kontrola uzytkowoséci obejmowata ponad 18 tys. ptakéw i do-
tyczyta nastepujacych cech: tempa wzrostu, wykorzystania
paszy, jakosci migsa, syndromu ztego wchtaniania, odporno-
$ci na zakazenie salmonellg. W efekcie, wstepnie wytypowa-
no na chromosomach ponad 20 regiondéw zawierajgcych
prawdopodobnie geny warunkujace wymienione cechy. Po
czym zlokalizowano QTL dla cechy wykorzystania paszy na
chromosomie 1, w pozycji wzglednej 235 cM, szacujac, ze
udziat genoéw z tego regionu w ogdlnej zmiennosci cechy wy-
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nosi 4%. Inne wysoko prawdopodobne lokalizacje QTL doty-
czgce tempa wzrostu i wykorzystania paszy dotyczyly chro-
mosomu 2 i 4, odpowiednio w pozycji 41 i 147 cM, oraz grupy
sprzgzeniowej WAU26 w pozycji 16 cM.

inne podejscie metodyczne zwigzane jest z wykorzysta-
niem bioréznorodnosci i poréwnaniem polimorfizmu DNA
w grupach kur [3] lub gesi [13] skrajnie r6znigcych sig pod
wzgledem produkciji jaj. W pierwszym przypadku, postugujac
sig metoda AFLP lub analizujgc polimorfizm wewnatrz pow-
tarzajgcej sie sekwencji Xho-Xho, wystepujacej na chromo-
somie W, wyodrebniono kilka sekwencji DNA (o dtugosci od
113 do 1859 pz), ktére charakteryzowata statystycznie istotna
réznica w czestotliwosci wystepowania w grupach o skrajnie
roznej produkji jaj. Stwarzajg one podstawe do kontynuowa-
nia badan nad ewentualnym uniwersalnym charakterem po-
wielonych fragmentéw DNA, wskaznikéw kur o wybitnej pro-
dukcji jaj. Sadze, ze jest to mozliwe, po oznaczeniu ich se-
kwencji i zaplanowaniu odpowiednich starteréw, umozliwiaja-
cych ich identyfikacje.

Prowadzone sg intensywne badania nad wyjasnieniem
molekularnego podioza przyspieszonego wzrostu, obserwo-
wanego wsréd wspétczesnych brojleréw. W badaniach Ash-
well i wsp. [1] wykorzystano model umozliwiajgcy identyfika-
cje gendw warunkujacych wzrost kur white plymouth rock,
réznigcych sie okoto 8-krotnie masg ciata w wyniku selekc;ji
przeciwstawnej prowadzonej od 41 pokolen. Pozwolit on na
identyfikacje, metoda PCR na podstawie polimorfizmu losowo
wybranych fragmentéw RNA (RAP-PCR), ponad 50 réznych
genéw wyrazajacych zréznicowana ekspresje, ktére naste-
pnie izolowano, klonowano i sekwencjonowano.

Potencjalny, nowy QTL wzrostu kury zmapowano [9] na
chromosomie 1, wykorzystujac do tego odpowiednig sekwen-
cje wystepujaca na chromosomie 10 myszy, ktérej efektem
fenotypowym jest 30-50% wigksza masa ciata u osobnikéw
homozygotycznych.

Nie tylko powyzszy przyktad wskazuje, ze poréwnawcze
mapy genomu, w ktérych poréwnuje sie lokalizacje homolo-
gicznych genéw u réznych gatunkéw sa doskonatym narze-
dziem umozliwiajgcym $§ledzenie zmian genetycznych po-
wstatych w ciggu milionéw lat ewolucji. Uzywajgc np. starte-
réw specyficznych dia sekwencji kodujgcych kury oraz jedne-
go z poznanych gendéw o dtugosci 12 kpz, przeprowadzono
[10] analize poréwnawczg powielonych fragmentéw DNA in-
dyka, przepiorki, perliczki, gotebia, papugi i sowy. Uzyskane
wyniki wskazaty, ze geny odkryte u kury moga by¢ znakomi-
cie uzyte w analizie pordwnawczej znacznie mniej poznanych
gatunkéw drobiu, a nawet dziko zyjgcych ptakoéw.

Znaczenie badan molekularnych genomu kury wykracza
daleko poza zastosowanie w produkciji drobiarskiej. Jednym
z podstawowych jest pytanie dotyczace natury i przyczyn
zmiennosci materiatu genetycznego. Mapowanie loci kury na
chromosomach cztowieka [5] wykazato znaczny poziom kon-
serwatyzmu genetycznego pomiedzy kurg i cztowiekiem, zlo-
kalizowanego zwtaszcza w obrebie 1, 4, 9 i 12 chromosomu
cztowieka. Wykorzystujac 13 specyficznych starteréw ku-
rzych genéw, wykazano istotne podobienstwo pomiedzy sek-
wencjami cztowieka i kury w 30-80% i 19-97%, odpowiednio
w odniesieniu do gendéw i aminokwaséw. W innych bada-
niach zlokalizowano, metodg hybrydyzacji in situ, znaczne
fragmenty homologiczne na 1 chromosomie kury i 12 chro-
mosomie cztowieka, dowodzgc istnienie istotnego konserwa-
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tyzmu genetycznego, pomimo 300 milionéw lat ewolucji, ktéra
— jak sig szacuje — oddziela oba gatunki. Natomiast Burt
i wsp. [4] oszacowali istnienie od 84 do 600 konserwaty-
wnych fragmentéw genomu kury, analogicznych z odpowie-
dnimi u myszy i cztowieka. Ponadto analizujac mape poréw-
nawczg genomu tych gatunkéw, obejmujaca obszar 3900 cM,
stwierdzili, ze organizacja ludzkiego genomu jest bardziej
zblizona do kurzego, w poréwnaniu z mysim. Wyodrebnili bo-
wiem 134 geny cztowieka i kury, wykazujace istotne podo-
bienstwo.

Osiagnigcia w identyfikacji genow odpowiedzialnych za
okre$lone cechy oraz opanowanie metod manipulacji komér-
kami i zarodkami kury stwarza mozliwoéci wprowadzenia fun-
kcjonalnego, egzogennego materiatu genetycznego do ko-
morek szlaku piciowego kury. Perspektywiczne wydajg sie
zwlaszcza badania, w ktérych wykorzystuje sig do tego celu
komoérki embrionalne: komérki blastodermaine (BC) lub pier-
wotne komérki ptciowe (PGC). Opracowana efektywna meto-
da iniekcji BC do zarodkéw biorcow [2] pozwala na produkcje
chimer kury, stwarza takze perspektywy tworzenia ptakéw
»bioreaktoréw” o zmodyfikowanym sktadzie jaj, umozliwiajg-
cym produkcje, w biatku jaja kurzego, cennych, ludzkich bia-
tek leczniczych.
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Artykut dyskusyjny

Drogi i bezdroza reformy
hodowli

Karol Kaminski

Reforma zarzadzania hodowlg zostata zapowiedziana i cze$-
ciowo juz zrealizowana przez Centralng Stacjg Hodowli Zwie-
rzat, po zatwierdzeniu przez Kolegium Ministerstwa Rolnictwa
i Gospodarki Zywnoéciowej (26 maja 1995 r.) jej programu
»Kierunki zmian w organizacji hodowli i rozrodu zwierzat gos-
podarskich”. Program ten zakladat dokonanie zmian w orga-
nizacji CSHZ oraz dziewigciu stacjach hodowli i unasieniania
zwierzat, ktére prowadzity dziatalno$¢ na podstawie Zarza-
dzenia nr 139 Ministra Rolnictwa i Gospodarki Zywnoéciowej
Z 6 listopada 1991 r. w sprawie organizac;ji i zakresu dziatania
CSHZ. Zmiany te mialy polegaé na:

¢ Dokonaniu restrukturyzacii, komercjalizacji, a nastgpnie
prywatyzacji stacji hodowli i unasieniania zwierzat, jako sa-
modzielnych podmiotéw gospodarczych.

¢ Przeksztatceniu okregowych stacji hodowli zwierzat
w stacje oceny zwierzat, prowadzace oficjaing ocene uzytko-
wosci bydta i zwigzane z nig laboratoria oraz ocene uzytko-
woéci innych gatunkéw zwierzat gospodarskich.

¢ Powierzeniu zwigzkom hodowcéw prowadzenie ksiag
zarodowych oraz tworzenie i realizacja programéw hodowla-
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nych dla poszczegélnych gatunkéw i ras zwierzat gospodar-
skich.

+ Po zniesieniu CSHZ w Warszawie utworzenie:
— stacji oceny zwierzat dla okregu warszawskiego;

— Krajowej (badz pozostawienie nazwy Centralnej) Stagciji
Oceny Zwierzat, posiadajgcej osrodek przetwarzania danych
w zakresie oceny, hodowli i unasieniania zwierzat gospodar-
skich oraz zespét laboratoriéw i oSrodek szkoleniowy.

Podstawowym zatozeniem w procesie przeksztaicen byto
wykorzystanie istniejacych struktur, ich bazy materialnej i me-
rytorycznej, a takze zatrudnionej kadry specjalistow.

Realizujac zadania wynikajace z programu ,Kierunki
zmian w organizacji hodowli i rozrodzie zwierzat gospodars-
kich”, dokonano wielu zmian w regulaminach organizacyj-
nych, komérkach merytorycznych, powotano nowe, nawigza-
no $cistq wspotprace z lokalnymi zwigzkami hodowcéw, jak
tez Polska Federacjg Hodowcéw Bydta i Krajowym Zwigz-
kiem Hodowcéw Bydta Miesnego.

Warto w tym miejscu przypomnie¢, ze podstawe prawna
do realizacji zadan zatozonych w programie stanowié miata
przygotowywana w tym czasie ustawa ,,O organizacji hodow-
li i rozrodzie zwierzat gospodarskich”, ktéra zostata przyjeta
przez Sejm 20 sierpnia 1997 roku. Ta konstytucja polskiej
hodowli, jak czgsto sig jg okresla, przedstawia (zgodnie z o-
czekiwaniami) rozwigzania w nowoczesnych formach i zbiez-
ne z regulacjami obowigzujacymi w Unii Europejskiej. Usta-
wa stwarza podstawe prawng do uspotecznienia i urynkowie-
nia hodowli, okreslajac jednoczesnie zakres bezposredniego
oddziatywania panstwa na te sfere dziatalnoéci w rolnictwie.
Zapowiada przekazanie w rece hodowcoéw i organizacji rolni-
kéw prowadzenie ksiag zwierzat zarodowych i nadawanie
kierunkéw w hodowli, poprzez ustalone przez nich samych
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