Sesja 2: Genetyka zwierzat

Sesja druga dotyczyta zagadnien zwigzanych z genety-
kg zwierzat. Zaprezentowano na niej dziesie¢ wystg-
pien. Ich zakres tematyczny rozposcierat sie od zagad-
nien genetyki molekularnej po tematyke zwigzang z
programami hodowlanymi.

Pierwsze wystgpienie, zaprezentowane przez zespot
autoréw: Halvonik A., Moravéikova N., Chalupkova M.,
oraz Kasarda R., ze Stowackiego Uniwersytetu Rolni-
czego w Nitrze (Stowacja), zatytutowane ,Cross-Spe-
cies Analysis of Highly Heterozygous Regions”, miato
na celu sprawdzenie, czy istniejg geny wykazujgce duzg
zmienno$S¢ genetyczng (heterozygotycznosé) u wielu
réznych gatunkéw (bydto, psy, konie). Autorzy zidentyfi-
kowali wspdlne wzorce regiondw genomu o wysokiej
heterozygotycznosci u réznych gatunkéw. Wyniki badan
moga poméc w identyfikacji gendw, ktdre w stanie hete-
rozygotycznym korzystnie wptywajg na fenotyp. Bada-
nia te byty finansowane przez Stowackag Agencje Badan
i Rozwoju (numery grantow APVV-17-0060 i APVV-20-
0161).

Cechy wzrostu, w tym efektywno$¢ wykorzystania
paszy (FE), majg kluczowe znaczenie dla hodowli owiec,
bezposrednio wptywajgc na rentownosc¢ poprzez popra-
we wskaznikow wzrostu. FE jest regulowane przez wie-
le gendw, w tym CAST, MTOR i UCP3, ktére wptywajg
na rozwoj miesni szkieletowych, metabolizm i kontrole
masy ciata. W drugim wystgpieniu pt. ,Expression of
CAST, MTOR and UPC3 genes and their association
with SNPs of gene and feed efficiency in sheep intensi-
ve grown in Latvia’, zaprezentowanym przez Trapina I.,
Plavina S., Krasnevska N., Paramonovs J., Kairisa D.,
Paramonova N. z Uniwersytetu totewskiego oraz to-
tewskiego Uniwersytetu Nauk o Zyciu i Technologii,
analizowano witasnie ekspresje genéw CAST, MTOR i
UCP3 oraz ich zwigzek z polimorfizmami pojedynczego
nukleotydu (SNP) i wykorzystaniem paszy u owiec. Ba-
dacze stwierdzili, ze ekspresja tych gendw, na ktdrg
wptywajg genotypy SNP, moze stuzy¢ jako cenny mar-
ker genetyczny w programach hodowlanych. Niniejsze
badania zostaty sfinansowane ze $rodkéw LZP-2021/1-
0489 (,Opracowanie innowacyjnego podejécia do iden-
tyfikacji biologicznych uwarunkowan zwigzanych ze
zmiennoscig miedzyzwierzecg w zakresie efektywnosci
paszy w hodowli owiec”) oraz LZP-2024/1-0092 (,Na-
rzedzia genetyczne do efektywnej paszowo i zréwno-
wazonej produkcji miesa u totewskich ras owiec”).

Zapalenie wymion to powszechna choroba kréw
mlecznych. W trzecim referacie pt. ,Alternative system
of evaluation of mastitis in Slovakia”, przedstawionym
przez Chalupkova M., Costa A., Candrak J., Morav¢iko-
va N., Halvonik A., Kasarda R. z Uniwersytetu Rolnicze-
go w Nitrze (Stowacja) oraz Uniwersytetu Bolonskiego
(Wiochy), zaprezentowano ocene nowych wskaznikéw
do selekcji w kierunku odpornosci na mastitis u kréw
mlecznych. Wskazniki byty obliczane w oparciu o liczbe
komérek somatycznych (LKS). Komponenty wariancji
oszacowano ha podstawie danych pochodzacych od

6450 krow z okresami laktacji trwajgcymi od 5 do 500
dni. Wyniki wskazujg, ze zaproponowane nowe wskaz-
niki moga by¢ stosowane w selekcji w celu zapobiega-
nia mastitis u krow mlecznych na Stowacji. Badania te
zostaty sfinansowane w ramach projektow DS-
-FR-22-0016 i APVV-20-0161.

Réznorodno$é genetyczna ras zwierzat gospodar-
skich jest czescig globalnej bioréznorodnosci i wymaga
starannego zarzadzania dla zrbwnowazonego rozwoju i
przysztej dostepnosci. Unikanie inbredu jest wazne nie
tylko w przypadku ras zagrozonych, ale takze w przy-
padku ras komercyjnych. Tej tematyki dotyczyto kolejne
doniesienie pt. ,Demographic description of Danubia
Alba and Debrecen White rabbit breeds” autorstwa: Po-
sta J., Demeter C., Német Z., Séndor M., Juraské R.,
Matics Z., Gerencsér Z. z Uniwersytetu w Debreczynie,
oddziatu Cargill Feed Ltd., firmy S&K-Lap Ltd., Uniwer-
sytetu Nauk Weterynaryjnych, Tetrabbit Ltd., Wegier-
skiego Uniwersytetu Rolnictwa i Nauk o Zyciu oraz Uni-
wersytetu Széchenyiego Istvana (Wegry). Przeprowa-
dzone badania dotyczyty oceny danych rodowodowych,
pochodzenia gendw, inbredu i efektywnej wielkosci po-
pulacji dla ras krélikdw Danubia Alba i Debrecen White.
Stwierdzono, ze wszystkie osobniki w badanych popula-
cjach byty zinbredowane na poziomie od 5% do 13%.
Na podstawie przewidywanej efektywnej wielkosci po-
pulacji uznano, ze nie ma powoddéw do obaw o zacho-
wanie kazdej z ras.

Sredni dzienny przyrost masy ciata jagnigt hodowa-
nych na mieso, od urodzenia do odsadzenia, wraz z ich
masg ciata w momencie odsadzenia, to istotne czynniki
ekonomiczne wptywajgce na rentownos$¢ hodowli. Po-
nadto, masa ciata jagnigt w chwili odsadzenia moze
mie¢ kluczowe znaczenie dla przyrostéw masy ciata w
okresie tuczu i prawdopodobienstwa przezycia jagniat.
W zwigzku z tym zwiekszenie masy ciata w wieku odsa-
dzenia jest niezbedne dla zwiekszenia produkcji miesa
jagniecego. Jednak w przypadku wielu ras owiec mato
jest informacji dotyczacych wptywu genotypu na mase
ciata w momencie odsadzenia jagnigt. Tym zagadnie-
niom poswiecony byt pigty wyktad pt. ,Association be-
tween rs427117280 genotypes and weaning weight and
average daily gain until weaning weight in sheep”, ze-
spotu: Akyiz B., Daldaban F., Ozdemir M., Karakus F.,
Bayram D., Yagci S., Atik A., Kékkaya S., Arslan K., Si-
rin E., Cinar M.U. z Uniwersytetu Erciyes, Uniwersytetu
Van Ylzinct Yil, Ministerstwa Rolnictwa i Le$nictwa
oraz Uniwersytetu Ahi Evran (Turcja). Autorzy skupili sie
na zbadaniu zwigzku miedzy genotypem SNP
rs427117280 a masg ciata przy odsadzeniu i dziennymi
przyrostami u tureckich lokalnych ras owiec. Analizy wy-
kazaty, ze jagnieta z genotypem GG dla badanego SNP
cechowaty sie najwyzszg masg ciata w 90. dniu zycia.
Marker rs427117280 moze by¢ wazny z punktu widzenia
hodowli dla cech wzrostu przed odsadzeniem i do mo-
mentu odsadzenia.

Postep w genetyce majgcy na celu poprawe ptodno-
&ci loch jest jedng z gtdwnych przyczyn obnizonej prze-
zywalnosci prosigt w trakcie i po porodzie, poniewaz
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zbyt liczne mioty (>16 prosiat) skutkuja wydtuzeniem
porodu i ryzykiem niedotlenienia i uduszenia, szczegdl-
nie wérdd prosigt urodzonych jako ostatnie. Obserwuje
sie jednak réwniez liczne mioty bez martwo urodzonych
prosiat. Dlatego celem kolejnej pracy pt.: ,Genetic basis
of stillborn piglets in hyperprolific sows based on a ge-
nome-wide association study” autorstwa: Nowak B.,
Mucha A., Kruszynski W. z Uniwersytetu Przyrodnicze-
go we Wroctawiu (Polska), byta analiza GWAS, ktéra
miata pozwoli¢ na poznanie genetycznych podstaw wy-
stepowania martwych urodzen u bardzo plennych loch
(rodzacych =16 prosigt). Do badania wybrano 144 hiper-
plenne lochy DanBred i podzielono je na dwie réwne
grupy. Grupe kontrolng stanowity samice rodzgce wy-
tacznie zywe prosieta w miocie podczas pierwszego i
drugiego oproszenia, natomiast grupe badawczg stano-
wity lochy rodzgce co najmniej jedno martwe prosie w
pierwszym i drugim miocie. Wszystkie zwierzeta geno-
typowano przy uzyciu systemu iScan lllumina z mikro-
macierzg oricneSNP80v1_HTS, zawierajgcg prawie 80
000 markeréw SNP. W badaniu wykryto 180 markeréw
SNP o statystycznie istotnym wptywie na wystepowanie
martwych prosigt. Cztery z tych markeréw, o najwyz-
szym poziomie istotnosci, znajdujg sie w obrebie genu
KCNIP4.

Analiza heterozygotycznosci u zwierzat gospodar-
skich jest rzadsza w poréwnaniu z badaniem wzorcéw
homozygotycznych. Regiony bogate w heterozygotycz-
nos¢ (HRR) to regiony genomiczne o wysokiej heterozy-
gotycznosci, ktére mogg zawiera¢ wazne loci dla cech
funkcjonalnych, takich jak odpowiedZz immunologiczna,
wskazniki przezywalnosci czy ptodnosci. Siodme donie-
sienie pt. ,Analysis of genomic heterozygosity-rich re-
gions in selected local horse breeds”, zaprezentowane
przez Vostra-Vydrova H., Moravcikova N., Kasarda R.,
Halvonik A., Hofmanova B., Vostry L. z Czeskiego Uni-
wersytetu Nauk o Zyciu w Pradze (Czechy) oraz Uniwer-
sytetu Rolniczego w Nitrze (Stowacja), dotyczyto badan,
w ktérych autorzy postawili sobie za cel zbadanie i
scharakteryzowanie wzorcéw heterozygotycznosci w
genomach jedenastu ras koni. Uzyskane wyniki pokaza-
ty, ze liczba i proporcja genomu pokryta przez regiony o
wysokiej heterozygotycznosci (HRR) réznity sie miedzy
rasami. Najwyzszg Srednig dtugos¢ HRR zaobserwo-
wano u ras huculskiej, noriker muranski i noriker $lgski,
a najnizszg u rasy Shagya. Badania te byty wspierane
przez projekty GACR 24-14325L, QL25020022 oraz
APVV-20-0161, APVV-17-0060.

Kolejna prezentacja pt. ,Introducing Single-step eva-
luation in Polish Holstein-Friesian cattle” opisywata
efekty wdrozenia nowej, jednostopniowej metody oceny
wartosci hodowlanej u polskiego bydta holsztyrisko-fry-
zyjskiego. Prace przedstawit zespdt w sktadzie: Pszczo-
fa M., Savoia S., Graczyk-Bogdanowicz M., Jagusiak
W., Suchocki T., Stachowicz K., Zhang L., Zukowski K.,
Rzewuska K., Skarwecka M., Mucha S., bedacy efek-
tem szerokiej wspotpracy Centrum Genetycznego PFH-
BiPM, Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu, Insty-
tutu Zootechniki - PIB w Krakowie/Balicach, Uniwersyte-
tu Rolniczego w Krakowie, Uniwersytetu Przyrodnicze-
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go we Wroctawiu (Polska) oraz AbacusBio International
Limited (Nowa Zelandia). Autorzy wykazali, ze nowy
system oceny poprawit korelacje miedzy polskimi a mie-
dzynarodowymi warto$ciami hodowlanymi oraz zwigk-
szyt wiarygodnos¢ polskich wartosci hodowlanych.

Dziewigte doniesienie, zatytutowane ,Heritability es-
timations of test day milk yield in Patch-faced Maritza
sheep breed using different test day models”, dotyczyto
szacowania odziedziczalnosci dziennej wydajnosci
mlecznej u owiec rasy Maritza plamista. Zostato zapre-
zentowane przez Dimov D., Zhelyazkova P., Andonov S.
z Uniwersytetu Rolniczego w Ptowdiw, Uniwersytetu
Trakia (Butgaria) oraz Szwedzkiego Uniwersytetu Nauk
Rolniczych w Uppsali (Szwecja). Badacze analizowali
rézne modele liniowe do oszacowania odziedziczalno-
&ci (h?) dziennej wydajnosci mlecznej. Zaobserwowano,
ze przy ograniczonej liczebnosci zwierzat modele po-
wtarzalnosciowe sprawdzity sie lepiej niz modele wyko-
rzystujgce regresje losowa.

Bydto (Bos taurus) jest gatunkiem monotonicznym,
co oznacza, ze w typowych warunkach fizjologicznych
podczas kazdej cigzy rozwija sie jeden ptod. Cigza
mnoga jest zatem uwazana za odstepstwo od normy i
wystepuje stosunkowo rzadko; jednak czesciej wyste-
puje u ras mlecznych. Na zwiekszone ryzyko cigz bliz-
niaczych u bydta wptywa kilka czynnikéw, w tym predys-
pozycje genetyczne, rasa, wydajnos¢ mleczna, wahania
sezonowe i programy hormonalne. W ostatnim, dziesig-
tym wystgpieniu pt. ,The effect of conception season on
the occurrence of twin pregnancies in Holstein-Friesian
cattle - preliminary study” autorstwa Zelazko K., Kacz-
marczyk J., Para J., Nowak B., Zielak-Steciwko A.E. z
Uniwersytetu Przyrodniczego we Wroctawiu (Polska),
badano wptyw sezonu zacielenia na wystepowanie cigz
blizniaczych u bydta rasy holsztynsko-fryzyjskiej. W ba-
daniu wykorzystano dane pochodzgce z dokumentacji
oborowej, obejmujgcej 902 wycielenia zaobserwowane
w latach 2016—2024. Na podstawie zebranych danych
wykonano statystyki opisowe, a analize statystyczng
przeprowadzono za pomocg testu chi-kwadrat niezalez-
nosci przy poziomie istotnosci 0,05. Nie stwierdzono
statystycznie istotnego zwigzku miedzy sezonem za-
ptodnienia krow a wystepowaniem cigz mnogich.

Sesja 3: Zywienie zwierzat i nutrigenomika

Pierwsze wystapienie pt. ,Can effective grazing mana-
gement affect the rumen environment in lambs with ha-
emonchosis?” autorstwa Petri¢ D., LeSko M., Demcéako-
vé K., Koméaromyové M., Sidoruk P., Cieslak A., Slusar-
czyk S., Varady M., Varadyova Z. ze Stowackiej Akade-
mii Nauk w Koszycach (Stowacja), Uniwersytetu Przy-
rodniczego w Poznaniu oraz Uniwersytetu Medycznego
we Wroctawiu (Polska) dotyczyto wptywu wypasu ja-
gniat, zarazonych pasozytem Haemonchus contortus,
na pastwisku wzbogaconym cykorig na ich parametry
wzrostu i Srodowisko zwacza. W toku badan stwierdzo-
no, ze pastwiska z cykorig zwiekszyty efektywnosé wy-
korzystania sktadnikow odzywczych i poprawity mase



