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,Narodziny” immunogenetyki zwierzgt w Polsce

Z inicjatywy prof. dr Mieczystawa Czaji — pierwszego kierownika Zaktadu Ho-
dowli Do$wiadczalnej Zwierzat PAN (ZHDZ PAN) — powotana zostata w 1955 roku
Pracownia Grup Krwi Zwierzat. Badania z tego zakresu nie byly jeszcze w Europie
rozpoczgte badz ich zaawansowanie byto niewielkie. Pierwsze prace o charakterze
eksperymentalnym z zakresu badan grup krwi zwierzat, autorstwa prof. Spryszaka
ukazaly sie w latach 1955-1956 [62, 63], a w latach 1959-1964 rezultatem badan grup
krwi prowadzonych w ZHDZ byly cztery rozprawy doktorskie, Alfreda Wroblew-
skiego, Jolanty Gasparskiej, Macieja Zurkowskiego i Janusza Gasparskiego, ktore
mozna okre$lié mianem pionierskich w skali kraju. Do$wiadczenia [8] obejmowaly
podstawowe zagadnienia dotyczace wystgpowania lub wytwarzania przeciwcial
i wzajemny zwiazek pomiedzy przeciwciatem a antygenem (specyficzno$¢ immuno-
logiczna), jak réwniez genetyke grup krwi, tzn. sposéb dziedziczenia antygenow

Na podstawie 50-letniej dziatalnosci (1955-2005) Zaktadu Immunogenetyki Zwierzat In-
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krwinkowych 1 wzajemny stosunek migdzy genem a antygenem (specyficznos¢ gene-
tyczna). Niektére prace [7, 9, 11] dotyczace wlasciwosci serologicznych antygendow
krwinkowych u réznych gatunkoéw uznawane byly wéwczas na swiecie za ewene-
ment, zaréwno z serologicznego, jak 1 genetycznego punktu widzenia. Badawczy en-
tuzjazm, aktywnos¢ popularyzatorska, a wkrotce wymierny dorobek publikacyjny
stymulowatly rozwoj tej problematyki w Polsce [64]. W réznych krajowych osrod-
kach zaczgly powstawac pracownie grup krwi, a przyjazne wspotzawodnictwo mig-
dzy immunogenetykami zaowocowalo znaczacym rozwojem badan. W roku 1969
ZHDZ PAN przeksztatcono w Instytut Genetyki 1 Hodowli Zwierzat PAN (IGiHZ
PAN), a szybko rozwijajaca si¢ Pracownia Grup Krwi Zwierzat uzyskala status
Zaktadu Immunogenetyki Zwierzat. Od poczatku badania mialy ukierunkowany,
aplikacyjny charakter. Stosowane wowczas procedury dobierania par dawca-biorca
do celowych alloimmunizacji oraz techniki uzyskiwania i obrobki immunosurowic
biorcéw zachowuja aktualno$¢ do dnia dzisiejszego. Opanowanie tych procedur
umozliwito uzyskanie duzego zestawu monospecyficznych reagentéw identyfiku-
jacych odpowiednie czynniki antygenowe erytrocytow, co byto decydujace dla ukie-
runkowania dalszych prac. Istotnym elementem determinujacym pézniejszy rozwoj
1 ksztatt krajowych badan z dziedziny immunogenetyki zwierzat bylo to, ze ZHDZ
PAN (pdzniejszy IGiIHZ PAN) byl jednym z pierwszych cztonkéw instytucjonalnych
Migdzynarodowego Towarzystwa Badan Grup Krwi Zwierzat (International Society
for Animal Blood Group Research — ISABR). Fakt przynaleznosci do ISABR (od
1988 przeksztalconego w Miedzynarodowe Stowarzyszenie Genetykoéw Zwierzat —
International Society for Animal Genetics —SAG) ulatwial nawigzywanie kontaktow
naukowych. Wielu polskich immunogenetykéw zostalo pdzniej cztonkami
ISABR/ISAG, co sprzyjato rozszerzaniu obszaru ich zainteresowan badawczych,
ktére rowniez w Polsce stawaly sie coraz bardziej interdyscyplinarne.

Grupy krwi oraz biochemiczny polimorfizm bialek
jako narzedzie identyfikacji osobnicze;j
oraz markery zmian zachodzacych w populacjach hodowlanych

Na przetomie 1960/61 r. wykonano pierwsze w Polsce ekspertyzy dotyczace wia-
rygodnosci danych rodowodowych bydla na podstawie wynikéw badan grup krwi
[10, 65, 73]. Narastajaca potrzeba rozwijania badan identyfikacyjnych miala zwigzek
z szerokim wprowadzaniem do hodowli metody sztucznego unasieniania. Ta nowa
wowczas biotechnika rozrodu umozliwiala osigganie szybszego post¢pu hodowlane-
go, lecz rownoczesnie sprzyjata powstawaniu pomylek w zapisach dokumentacji ho-
dowlanej. Jednym z obiektywnych czynnikéw sprzyjajacych powstawaniu pomytek
moze by¢ wystgpowanie rui u krow cielnych. Nie dysponowano wéwczas metoda
umozliwiajaca ujawnianie takich przypadkow. Brak dostatecznej wiedzy sprawiat, ze
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wystgpienie rui u unasienionej krowy tlumaczono zla jako$cia zastosowanego nasie-
nia i do ponownego zabiegu wykorzystywano nasienie innego reproduktora, ktoremu
ostatecznie przypisywano ojcostwo urodzonego cielgcia. Pionierskie w kraju obser-
wacje na temat czestosci wystgpowania rui u krow cielnych oraz mozliwosci ujawnie-
nia takich przypadkéw poprzez badania grup krwi, byly przedmiotem rozprawy habi-
litacyjnej Macieja Zurkowskiego. Wykonywane w Zaktadzie prace genetyczno-iden-
tyfikacyjne bydla oparte na serologii grupowej krwi znacznie wyprzedzity i w duzym
stopniu stymulowaly wejécie w zycie aktow normatywnych dotyczacych kontroli po-
chodzenia meskiego materialu reprodukcyjnego, a takze powotanie w 1969 roku
zarzadzeniem Nr 54 Ministerstwa Rolnictwa krajowego systemu badania grup krwi.
Za caloksztatt badan okreslonych jako , Jmmunogenetyczna i biochemiczna identyfi-
kacja antygendéw krwinkowych i grup krwi u bydta”, ich realizatorzy otrzymali
w 1971 r. nagrode sekretarza naukowego PAN. Uzyskanie duzego zestawu immuno-
reagentow grupowych krwi, ktérych monospecyficznos¢ zostala zweryfikowana
w testach miedzynarodowych, umozliwito podjgcie prac dotyczacych charakterysty-
ki struktury genetycznej populacji i rejestrowanie zmian zwigzanych z procesem do-
skonalenia bydta [16, 32]. Byt to nowy nurt badan, w ktérych wykorzystano obiek-
tywnie wykrywalne markery o dobrze zweryfikowanym modelu dziedziczenia. Na
metodologii wykorzystujacej migdzyosobnicze i migdzyrasowe zroznicowanie grup
krwi, oparto pozniej w kraju szereg rozpraw doktorskich i habilitacyjnych, w ktorych
potwierdzono przydatno$é analizy tych cech w szacowaniu skali zmian genetycznych
w populacji spowodowanych selekcja.

Wiedze na temat genetycznych podstaw determinacji grup krwi oraz doswiadczenia
w zakresie immunoserologicznych technik identyfikacji erytrocytarnych czynnikow
antygenowych wykorzystano w badaniach nad gtéwnym kompleksem zgodnosci tkan-
kowej MHC (ang. major histocompatibility complex) u $win i bydta (kmpleksy SLA
iBoLA). Uwzglednianie w pracach nad MHC elementow wiedzy z dziedziny immuno-
serologii grup krwi byto konieczne ze wzgledu na sprzgzenie Joci uktadow grupowych
krwi $win J i C z SLA (wykazano pozniej iz sa one umiejscowione w autosomie nr 7);
normalne przeciwciala, wystepujace w surowicy krwi niektorych osobnikow identyfi-
kujace antygen grupowy A, sg cytotoksyczne dla limfocytow [60], a uklady grupowe
krwi N i E stanowig u $win tzw. minor histocompatibility systems. Wkrotce okazalo sie,
ze takze bydlecy BoLA i locus uktadu grupowego krwi M sq ze soba sprzgzone, a mig-
dzy niektérymi antygenami transplantacyjnymi BoLA i czynnikami grupowymi krwi
(np. migdzy antygenem BoLA-wl16 i grupa krwi M) zachodzi $cista serologiczna
wspotzaleznosé. Poprzez alloimmunostymulacje bydta z wykorzystaniem przeszcze-
péw skornych, uzyskano wiele reagentéw o aktywnosci anty-BoLA-w16, ktore obok
silnego dziatania limfocytotoksycznego, charakteryzowaly si¢ wysokim mianem he-
molitycznej aktywnosci anty- M’ [20]. Reagenty te wykorzystywano w testowaniach
grup krwi bydta w Polsce oraz w laboratoriach we F rancji, Niemczech, Czechachina
Stowacji. Niezaleznie od badan MHC, wiedzg dotyczaca grup krwi i sposobow ich
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identyfikacji wykorzystano w krajowych badaniach nad grupa sprzezonych loci
powiazanych z podatnoscia stresowa i jako$cia miesa u $win.

W drugiej potowie lat 60. podjgto badania biochemicznego polimorfizmu biatek
krwi uroznych gatunkéw zwierzat gospodarskich i dziko zyjacych. Pierwszy artykut
opublikowano w 1966 r. [66], a rok pdzniej dane na temat wystepowania podfrakcji
beta-globulin w surowicy krwi u réznych ras bydta przedstawiono w formie rozprawy
doktorskiej Krystyny Tomaszewskiej-Guszkiewicz. Problematyka biochemicznego
polimorfizmu dotyczyla poczatkowo doskonalenia metod rozdzielczych, wprowa-
dzania i adaptowania réznych uktadéw buforowych, celem stworzenia podstaw bada-
nia jak najwigkszej liczby uktadéw genetycznych. W krétkim czasie opanowano te
nowa metodologie, adaptujac techniki separacji biatek krwi takze na potrzeby analizy
wariantow elektroforetycznych (genetycznych) wystepujacych u bydta, swin i kur.
Scharakteryzowano rasy hodowane w Polsce pod katem czgstosci wystepowania wa-
riantow w poszczegdlnych uktadach polimorficznych, identyfikujac przy tym allele
nie opisane wczesniej w literaturze §wiatowej. Przeprowadzono m.in. szerokie bada-
nia polimorfizmu bialek krwi dzikow z populacji poznanskiej i mazurskiej identyfi-
kujac w uktadzie transferyn surowicy krwi allel Tf® [61], ktéry wczesniej zostal wy-
kryty jedynie u mieszancoéw swini domowej z dzikiem na terenie Austrii. Nalezy tez
wspomnie¢ o pionierskich pracach dotyczacych biochemicznego polimorfizmu bia-
ek krwi u konikow polskich. Unaocznienie potrzeby zachowania genetycznej unikal-
nosci tej populacji stato si¢ szczegdlnie wyraznie w swietle wspotczesnych dzialan na
rzecz ochrony swiatowego dziedzictwa przyrodniczego. W kontekscie zobowigzan
panstw-sygnatariuszy, okreslonych w migdzynarodowej Konwencji o Réznorodnosci
Biologicznej (Polska podpisata Konwencj¢ podczas Szczytu Ziemi w Rio de Janeiro
5 czerwca 1992 1., a w 2002 r. stala si¢ ona elementem krajowego porzadku prawnego
—Dz.U.z2002r. Nr 184, poz. 1532), podj¢cie w Polsce badan z tego zakresu juz w la-
tach 70. byto decyzja bardzo trafng. Wykazano, ze w populacji konikow utrzymywa-
nych w warunkach rezerwatowych i stajennych na terenie Stacji Rolnictwa Ekolo-
gicznego i Hodowli Zachowawczej Zwierzat PAN w Popielnie oraz w Stadninie Koni
,,Racot”, wystepuja geny determinujace unikalne typy bialek, ktore w wyniku selekcji
zostaly juz wyeliminowane z populacji innych ras koni. Na podstawie biochemiczne-
go polimorfizmu biatek mozna stwierdzi¢, ze koniki polskie wykazuja pewne podo-
bienstwo do fiordingéw oraz koni rasy Déle, co—jak si¢ wydaje —moze sugerowac hi-
poteze o zwiazkach genealogicznych tych trzech typéw koni z kucem nadbattyckim.
Uzyskano takze nowe dane z zakresu ksztaltowania réznych ras koni, czego
przyktadem mogg by¢ prace nad geneza polskiej hodowli koni arabskich czystej krwi
oraz jej wplywem na hodowle tych koni w innych krajach swiata. Udowodniono na
przyklad, ze rzadko spotykany allel esterazy Es® zostal przeniesiony na teren Polski
poprzez pierwsze importy arabow pustynnych z krajéow Bliskiego Wschodu. Polska
populacja koni arabskich czystej krwi charakteryzuje si¢ relatywnie wysoka czgsto-
$tia tego allelu, ktory w hodowli arabéw w innych krajach nie jest praktycznie noto-
wany. Gen ten rozpowszechniany jest w $wiatowej hodowli koni arabskich poprzez
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eksport z Polski materiatu hodowlanego. Przyktadem tego moze by¢ linia Baska, zna-
nego championa Stanéw Zjednoczonych, sprzedanego do USA.

IGiHZ PAN w Jastrzebcu rozpoczal takze badania nad wystgpowaniem i fizjolo-
giczna rola wariantow genetycznych biatek krwi i tresci jaja kur. Wykazano, ze elek-
troforetyczny profil biatek oraz aktywnos$¢ niektorych enzyméw obecnych w surowi-
cy krwi zmieniaja si¢ nie tylko w zwiazku z osiagnigciem dojrzatosci ptciowej 1 rozpo-
czeciem znoszenia jaj. Takze sam proces formowania jaja, zwlaszcza skorupy,
wplywa zaréwno na obraz biatek jak i na aktywnos¢ enzymow. Nadto stwierdzono, ze
aktywno$¢ niektérych enzymow w przewodzie jajowym, w watrobie, nerce 1 szpiku
kostnym zmienia sie w zaleznosci od stanu fizjologicznego kury oraz w zaleznosci od
stadium formujacego si¢ jaja. Uwage zwracaja zwlaszcza wyniki dotyczace polimor-
fizmu prealbumin i postalbumin. Natezenie typu prealbumin migrujacego z posrednig
szybkoscia (Pre-3) zmienia sie w zaleznosci od stopnia uformowania jaja, a najszyb-
ciej migrujaca forma (Pre-2) wystepuje tylko w okresie niesnosci. Takze wolno mi-
grujacy typ postalbumin (Pa B) traktowaé mozna jako marker niesnosci. Nadto wyka-
zano, ze locus (z allelem dominujacym i recesywnym) kontrolujacy szybko migrujaca
forme postalbuminy kur, znajduje si¢ przypuszczalnie na chromosomie X i jest sprzg-
zony z genem letalnym. Wskazuje na to fakt, ze mimo prowadzenia celowych koja-
rzen nie udato si¢ uzyska¢ osobnika meskiego homozygotycznego wzglgdem rece-
sywnego allelu Pa® a efektem tych kojarzen byt jednoczesnie obnizony procent wylg-
gu [40]. Zidentyfikowano nowe warianty biatek krwi i tresci jaja kur [41, 42], a infor-
macje na ten temat znalazty si¢ w miedzynarodowej bazie danych opracowanej przez
badaczy kanadyjskich. Za ,Badania polimorfizmu biatek osocza kur”, ich realizato-
rzy uzyskali w 1972 r. nagrode sekretarza naukowego PAN.

Na poczatku dekady lat 80. istotnie zmodyfikowano techniki elektroforetyczne;
analizy polimorfizmu biatek. Zamiast hydrolizatu skrobi, jako podstawowe media
rozdzielcze wprowadzono poliakryloamid i agarozg. Stworzyto to mozliwo$¢ identy-
fikacji nie tylko nowych wariantéw bialek krwi, ale réwniez opisanie nowych syste-
méw polimorficznych [74]. Wprowadzenie efektywniejszych procedur analitycz-
nych bylo istotne takze dlatego, ze zaczeto w tym czasie przeprowadzac osobnicze ba-
dania identyfikacyjne bedace podstawa do weryfikacji rodowodow koni arabskich
czystej krwi, a wiec materialu szczegélnie istotnego dla polskiego eksportu. Obecnie
badania te rozszerzono, obejmujac nimi krajowe pogtowie koni peinej krwi angiel-
skiej, a obok Joci determinujacych polimorfizm biatek, do testowan wiaczono takze
12 loci mikrosatelitow DNA. Wystawiane na tej podstawie certyfikaty potwier-
dzajace prawidlowosé informacji zawartych w rodowodzie, sa podstawa do wpisu
koni do ksiag stadnych. Za ,,Opracowanie zasad prowadzenia kontroli pochodzenia
koni w oparciu o badania grup krwi i genetycznego polimorfizmu biatek” realizatorzy
tej problematyki uzyskali w 1989 r. Nagrodg I stopnia Ministra Rolnictwa i Gospo-
darki Zywnosciowe;.
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Glowny kompleks zgodnosci tkankowej (MHC)
u Swin, bydla i owiec oraz ,,wrazliwo$¢ halotanowa”
i zespol obnizonej jakoSci migsa (PSE) u swin

Wysoce interdyscyplinarnymi kierunkami badan, ktére wkroétce podjeto w innych
polskich placowkach (czgsto przez naukowcodw przeszkolonych w IGIHZ PAN) byly:
— badania genetycznej 1 serologicznej organizacji gléwnego kompleksu zgodnosci

tkankowej MHC (ang. major histocompatibility complex) u $win, bydta i owiec

(kompleksy SLA, BoLA 1 OLA), a takze zwiazek antygendw transplantacyjnych

MHC z reprodukcja;

— badania grupy sprzg¢zonych /oci chromosomu 6 u §win obejmujacych podatnosé
stresowq oraz zwigzanych z wydajnoscia rzezna 1 syndromem obnizonej jakosci
migsa wieprzowego (PSE).

W badaniach MHC, ktére zainicjowano we wspotpracy z placowkami naukowy-
mi we Francji, zastosowano nowe metodyki izolacji i1 standaryzacji réznych elemen-
tow morfotycznych krwi, immunostymulacji poprzez przeszczepy skorne, procedury
nowych testow limfocytotoksycznych, metody wykrywania naturalnych immunizacji
ciazowych u samic zwierzat gospodarskich itd. Wyniki badan nad MHC swin byty
w 1984 r. przedmiotem rozprawy habilitacyjnej Grzegorza Grzybowskiego. Bylo to
pierwsze w Polsce opracowanie z zakresu problematyki giownego kompleksu zgod-
nosci tkankowej u zwierzat domowych. Zidentyfikowano nowy czynnik zgodnosci
tkankowej klasy I, ktory oznaczono jako SLA 26. Stwierdzono, ze jest on pierwszym
markerem nieznanego haplotypu grupujacego loci $winskiego MHC 1 wykazuje scistq
serologiczng wspotzaleznos¢ z antygenami transplantacyjnymi SLA12 1 SLA6. Wy-
kazano, ze cytotoksyczne przeciwciata identyfikujace produkty MHC klasy I u Swin
moga utrzymywac si¢ w surowicy krwi biorcéw przez co najmniej 4 miesigce przy za-
chowaniu miana umozliwiajacego opracowanie silnie dziatajacych reagentow. Uzy-
skano takze przeciwciata identyfikujace produkty nieznanego uktadu alloantygeno-
wego swin.

Techniki z zakresu wykrywania antygendw transplantacyjnych SLA zaadaptowano
do badan bydlecego kompleksu zgodnosci tkankowej BoLA. Zidentyfikowano i zma-
powano na chromosomie 23 nowy locus genomu bydta domowego [30] oznaczony jako
JACSAL (JA = Jastrzebiec, C = cattle, S = serum, A = allotype, L = locus) i wykazano,
ze kontroluje on allotypy BA6™ i BA6~ wystgpujace we frakcji 3-globulin surowicy
krwi. Ponadto stwierdzono, ze allele BA6" i BA6™ oraz allele BoOLA pozostaja w stanie
silnego sprzezenia niezrownowazonego (ang. linkage disequilibrium), co moze by¢ wy-
nikiem presji selekcji naturalnej [23]. Po alloprzeszczepach skérnych u bydta uzyskano
monospecyficzne reagenty grupowe krwi: anty-S1 i anty-A2, czego nie notowano
w historii badan grup krwi u zwierzat domowych. Wymienione reagenty charakteryzo-
waly sie wlasciwo$ciami unikalnymi dla immunosurowic otrzymywanych poprzez
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poliklonalng stymulacj¢ antygenowa, gdyz nie istniata koniecznos¢ doprowadzania
ich do monospecyficznosci poprzez absorpcje. Omawiane wyniki stanowity bezpo-
sredni dowod, ze loci grup krwi A 1 S sg u gatunku Bos taurus uktadami zgodnosci
tkankowej (ang. minor histocompatibility systems), gdyz kontrolowane przez nie
czynniki zaangazowane sg w reakcje immunologiczne wystepujace przy przeszcze-
pach [19]. Wykazano, ze u cielnych kréw wystgpuja immunizacje ptodowymi antyge-
nami transplantacyjnymi, co moze by¢ istotne w rozrodzie prowadzonym metoda
MOET (ang. multiple ovulation and embryo transfer — prowokowanie mnogiej owu-
lacji i zaptodnienie oocytow, a nastepnie pozyskanie zarodkéw z drog rodnych kro-
wy-dawczyni i przeniesienie ich do macicy krow-biorczyn). W rozrodzie prowadzo-
nym w ten sposdb istnieje somatyczne niedopasowanie mig¢dzy cielng krowa 1 gene-
tycznie obcym cieleciem nie pod wzgledem jednego, lecz obydwoch haplotypow
BoLA. Duza réznica w formule antygenowej krowa<>ptod utatwia immunostymula-
cje. Przeciwciala przeciwko ptodowym antygenom transplantacyjnym BoLA moga
wiec osiagaé wysokie miano i utrzymywac si¢ w surowicy krwi biorczyn zarodkow
nawet przez kilka lat. Opisano zjawiska nie znane w reprodukcji bydta, majace cha-
rakter konfliktu serologicznego. Konflikt moze wystgpowa¢ w sytuacjach kiedy
w immunostymulacji ciezarnej krowy zaangazowany jest antygen transplantacyjny
obecny u plodu, wykazujacy pokrewienstwo z substancjg grupowa wystepujaca na
erytrocytach. Takimi cechami charakteryzuje si¢ antygen transplantacyjny Bo-
LA-w16i grupakrwi M’. W badaniach zwigzanych zimmunologia reprodukcji wyka-
zano, ze po powtarzanych stymulacjach hormonalnych z uzyciem pFSH w celu
wywolania superowulacji u krow i owiec, wzbudzana jest odpowiedz immunologicz-
na anty-pFSH [51], co moze wplywac na skutecznos¢ superowulacji w nastgpnych cy-
klach. Za wyniki badan w problemie ,,Genetyczna i serologiczna organizacja gtowne-
go kompleksu zgodnosci tkankowej (BoLA) u bydta oraz odpowiedz immunologicz-
na na skutek niedopasowania w antygenach transplantacyjnych”, uzyskano w 1984 r.
nagrod¢ sekretarza naukowego PAN.

Programujac rozwoj krajowych badan nad genomem swin [31] uznano, ze najbar-
dziej perspektywiczne beda obserwacje nad forma przejawiania sig stanow fizjolo-
gicznych lub chorobowych, w stosunku do ktérych mozna by udowodni¢ bezposredni
lub posredni zwiazek genéw lub genotypéw determinujacych polimorfizm biatek.
Problematyke te wprowadzono w 1986 r. do badan statutowych IGiHZ PAN jako te-
mat ,,Zalezno$é migdzy Jocus wrazliwo$ci halotanowej u $win a cechami uzytkowy-
mi”. Za wyniki tych badan uzyskano w 1990 r. nagrode zespotowg Polskiej Akademii
Nauk. Zebrane informacje na temat grupy sprzgzeniowej wrazliwosci na halotan
u $win (w pézniejszych badaniach prowadzonych przez rézne laboratoriach na §wie-
cie umiejscowiono ja w chromosomie nr 6), stanowity podstawe do zainicjowania
licznych prac majacych na celu poszukiwanie w genomie innych /oci QTLs (ang. —
quantitative trait loci) o znaczacym udziale w ksztaftowaniu cech istotnych gospodar-
czo, genéw gléwnych itp.[38, 39, 46]. Dwoistos¢ efektow zwiazanych z locus HAL
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spowodowata, ze zagadnienia te zaczgto analizowa¢ w szerszym kontekscie wpltywu
selekcji na cechy funkcjonalne organizmu. Zwrocono uwage na fakt, ze presja selek-
cji naturalnej na podnoszenie poziomu cech przystosowawczych do $srodowiska (ang.
fitness traits) i priorytety selekcji hodowlanej (jednostronne ukierunkowanie na do-
skonalenie cech uznanych arbitralnie przez cztowieka za wazne gospodarczo), s cze-
stokro¢ rozbiezne. Zatem, jezeli w genomie pojawi si¢ mutacja niekorzystnie od-
dziatujaca na ktoras z cech przystosowawczych, ale jednocze$nie wigzaca sie korzyst-
nie z doskonalonymi cechami produkcyjnymi (tak jak w przypadku recesywnego alle-
lu HAL" u $win, ktérego obecnos¢ w genomie wiaze sie korzystnie z wydajnosciag
rzezng — stad jego nazwa ,,gléwny gen migsnosci”), wtedy wystapienie po pewnym
czasie jej skutku biologicznego jest nieuchronne. Nastgpuje bowiem gromadzenie de-
fektu w puli gen6w, co po pewnym czasie prowadzi do nieuniknionych kojarzen nosi-
cieli 1 masowego pojawiania si¢ homozygotycznych genotypdw recesywnych. Podje-
cie zagadnien dotyczacych Jocus wrazliwosci halotanowe;j i jego zwiazkow z cechami
uzytkowymi bylo reakcja na problemy, ktére ujawnily sie w hodowli $win, zwlaszcza
w krajach Europy Zachodniej. W wyniku ostrej selekcji na zwigkszanie miesnosci tu-
szy pojawila sig, najpierw w ograniczonym stopniu, a pézniej w znaczacym ekonomicz-
nie zakresie, wada genetyczna znana pod nazwa PSS (ang. porcine stress syndrome —
swiniski syndrom stresowy) lub MHS (ang. malignant hyperthermia syndrome — syn-
drom goraczki ztosliwej). Poniewaz u niektérych osobnikéw mozna byto wywotaé
goraczke zlosliwa poddajac zwierzeta narkozie wziewnej z uzyciem halotanu, stano-
wito to podstawe przyjgcia roboczej nazwy syndromu jako ,,wrazliwosé halotanowa”.
Locus z allelem dominujacym i recesywnym, odpowiedzialny za ten stan, nazwano
HAL. W populacji wystepuja wigc zwierzeta o trzech genotypach: HALNHALN (ge-
notypy normalne) HAL"/HAL" (nosiciele mutacji) i HAL/HAL" (homozygoty rece-
sywne, wrazliwe na halotan). W pdzniejszych badaniach dotyczacych metabolizmu
migsni szkieletowych u $win (wyniki na temat wystgpowania MHS u $win stymulo-
waly takze podejmowanie licznych prac z dziedziny ludzkiej farmakogenetyki) wy-
kazano, ze u podloza tej anomalii lezy wadliwe funkcjonowanie kanatéw wapnio-
wych. Polega to na zbyt intensywnym w stosunku do sity bodzca transporcie jonéw
Ca™ z retikulum endoplazmatycznego do cytoplazmy komérek. Z tego wzgledu de-
fekt odpowiedzialny za nieprawidtowy metabolizm jonéw Ca*™ okresla sie takze jako
mutacj¢ genu kanatlu uwalniania jonéw wapnia (ang. calcium release channel).
Wedlug aktualnie przyjgtego nazewnictwa, goraczke ztosliwa u §win kontroluje locus
RYRI - receptor ryanodiny (RYRI jest genem receptora ryanodiny — jednej z podjed-
nostek kanatu wapniowego w migsniach szkieletowych). Swinie obciazone wada wra-
zliwosci na halotan (homozygoty recesywne w locus HAL) charakteryzowaly sie
wprawdzie wysoka wydajnoscig rzezna, lecz ich migso po uboju bylo blade, miekkie i
wodniste, okreslane mianem PSE (ang. pale, soft, exudative pork). Wraz z wprowadze-
niem do programéw hodowlanych $win rasy landrace, najpierw linii belgijskiej, a na-
stgpnie niemieckiej, udziat miesa o cechach PSE w krajowym materiale zaczat
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systematycznie wzrasta¢. Dwa pierwsze w Polsce opracowania genetyczne dotyczace
loci grupy sprzg¢zeniowej wrazliwosci na halotan u $win [24, 25] zaprezentowano na
IX Walnym Zjezdzie Polskiego Towarzystwa Genetycznego w Gdansku (praca: ,,Do-
wody genetyczne uszeregowania marker6w grupy sprz¢zeniowej wrazliwosci na ha-
lotan u $win” zostata na Zjezdzie wyrozniona). Loci grupy sprz¢zeniowej uszerego-
wano w porzadku (liczac od centromeru w prawo): S-Phi-HAL-H-Po2-Pgd, co zacho-
wuje aktualno$é do chwili obecnej. Dane te potwierdzono pozniej w testowaniach
krajowego materiatu [2, 75]. Uszeregowanie Joci dalo poczatek tzw. haplotypowaniu,
co umozliwiato odrdznianie osobnikow genetycznie wrazliwych na czynniki streso-
we juz we wczesnym okresie chowu. Wykonywanie kojarzen testowych w zakresie
ujawniania si¢ wrazliwosci halotanowej stawato si¢ zbgdne, a pojawita sig mozliwos¢
prowadzenia selekcji posredniej w odniesieniu do wrazliwosci stresowej 1 zwigzane-
go z tym syndromu obnizonej jakosci migsa PSE. Krajowa hodowla dysponuje obec-
nie skutecznym testem molekularnym umozliwiajacym zidentyfikowanie nosicieli
zmutowanego genu [45]. Jest on wykorzystywany w programie testowania meskiego
materiatu hodowlanego, co pozwala na wczesng selekcj¢ osobnikow odchowywa-
nych z przeznaczeniem do rozrodu.

Zmiany w sekwencji DNA oraz ich znaczenie gospodarcze

Na poczatku lat 90. techniki molekularne staly si¢ podstawowymi narzgdziami
analiz genetycznych [17], co umozliwito zainicjowanie w Polsce szerokich badan po-
limorfizmu DNA u bydta, $wini i koni. W §wiatowej hodowli bydta, zwiaszcza rasy
holsztynsko-fryzyjskiej (hf), poddawanej szczegolnie ostrej selekcji na cechy mlecz-
nosci, doskonaleniu cech uzytkowych towarzyszy¢ moze niezamierzone rozpo-
wszechnianie mutacji, ktére wptywaja ujemnie na zdrowie i zdolnos¢ zwierzat do roz-
rodu. Kategoria zmian czynno$ciowych wywolanych zmianami w sekwencji DNA
okreslana jest mianem ,,defektow” (chorob) genetycznych. Niezaleznie od mozliwo-
Sci wystapienia silnego zwiazku danego defektu z priorytetem selekcji hodowlanej,
gromadzeniu zmian DNA w puli genéw populacji sprzyja ich z zasady recesywny cha-
rakter, a wigc nie ujawnianie si¢ biologicznych skutkéw defektu w genotypach hetero-
zygotycznych. Takie mutacje trwaja w populacji w formie nosicielstwa, a fakt, ze
zwierze ma w genomie jakis defekt, jest w praktyce trudny lub wrgez niemozliwy do
wykrycia. U bydta hf szczegélnie istotna gospodarczo stala si¢ mutacja punktowa
A—G w genie CD18 (oznaczana jako D128G). Normalny allel tego genu oznaczany
jestjako TL, a zmutowana forma jako allel BL. Mutacja D128G odpowiedzialna jest za
wystepowanie wrodzonego niedoboru leukocytarnych czasteczek adhezyjnych BLAD
(ang. bovine leukocyte adhesion deficiency). U homozygot recesywnych (genotyp
BL/BL), leukocytarne receptory Leu-Cam niezbgdne w procesie zwalczania infekcji
zatracaja swa biologiczng funkcje, a normalnie dziatajacy nadzor immunologiczny
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w organizmie zostaje pozbawiony istotnego mechanizmu efektorowego. Takie zwie-
rz¢ta padaja lub sg eliminowane zhodowli we wczesnym okresie odchowu. Natomiast
nosiciele zmutowanego genu (genotyp TL/BL) nie odbiegaja w sprawnosci immuno-
logicznej od zwierzat normalnych, a w zakresie uzytkowosci mlecznej nawet je prze-
wyzszaja. Stwierdzono, ze krowy-nosicielki wyprodukowaty o 218 kg mleka oraz
7,3 kg biatka wiecej niz ich potsiostry o genotypie normalnym (dla obydwéch cech
P <0,02) [50]. Wyniki te wskazuja, ze allel BL wiaze sie w jakis sposdb ze zwigkszong
produkcyjnoscia krow. Wyeliminowanie allelu BL z puli genowej populacji poprzez
wykorzystanie konwencjonalnych metod selekcji, nie jest wigc mozliwe. W polskie;j
populacji bydta cb wystepuja 3 gtowne linie obciazone mutacjg D128G, wywodzace
si¢ od holsztynsko-fryzyjskich buhajow Penstate Ivanhoe Star, Provin Jewel i Pacla-
mar [vanhoe — syndw buhaja Osborndale Ivanhoe. Wykazano, ze okoto 50% buhajow
rasy hf importowanych do Polski do 1992 r. znajduje si¢ w tzw. grupie ryzyka BLAD
[15]. Dla potrzeb monitorowania allelu BL w puli genowej polskiej populacji bydta
opracowano procedury dwoch testow PCR-RFLP [26, 49] oraz procedur¢ automa-
tycznej analizy sekwencji genu CD18 w regionie wystgpowania mutacji D128G. Zi-
dentyfikowano petna sekwencjg DNA w eksonie 5 genu CD18 ubydta, tzn. w regionie
asocjacji podjednostek w receptorach Leu-Cam, gdzie wystgpuje mutacja D128G
[21]. Informacje na ten temat weszly do $wiatowej bazy danych GenBank (nr dostgpu
AF239220). Od 1995 r. badania z zakresu monitorowania w puli genowej bydta muta-
cji BLAD sa uwzgledniane w krajowym programie hodowlanym, a od 1999 r. diagno-
styka tej mutacji jest takze obowiazkowym elementem polskiego nadzoru
weterynaryjnego.

W bezposrednim zwigzku z wystgpowaniem syndromu BLAD pozostaje wada
genetyczna bydta okreslana mianem CVM (ang. complex vertebral malformation), zi-
dentyfikowana w 1999 r. u bydta hf w Danii. Anomalia ta weszta do polskiego facho-
wego nazewnictwa weterynaryjno-zootechnicznego pod pojeciem ,,zespot znie-
ksztatcen kregostupa” [18]. Bydlgcy zespot znieksztatcen kregostupa zdefiniowano
genetycznie jako jednogenowa, autosomalng wadg recesywna przenoszona przez no-
sicieli. Symptomatologia CVM jest bardzo ztozona. Ze wzglgdu na r6znorodna formg
i czas wystapienia patologicznych objawow, anomalia jest szczeg6lnie trudna do mo-
nitorowania przy uzyciu konwencjonalnych metod diagnostyki weterynaryjnej. De-
strukeyjne skutki moga wystapi¢ w kazdym okresie prenatalnego rozwoju i manife-
stowa¢ sie m.in. jako zamieranie zarodkéw, obumieranie i resorpcja ptodu na weze-
snym etapie rozwoju, poronienia w réznym okresie ciazy. Przypuszcza sig, ze wigk-
szo$¢ homozygotycznych genotypow CV/CV podlega eliminacji juz we wezesnym
‘'stadium prenatalnego rozwoju. Oznacza to, ze wystgpujace w okresie okotoporodo-
wym przypadki martwych cielat z charakterystycznymi deformacjami kregow w re-
jonie szyjnego i piersiowego odcinka kregostupa, oraz przykurcz nadgarstkow
i sztywnos¢ w stawach palcowych z jednoczesna silna, symetryczna rotacjg palcow
(ang. fetlock), to tylko jedna z form ujawniania si¢ wady (fenotyp przypominajacy
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wade CVM wystgpuje u myszy ze zmutowanym genem Fringe). Wyodrgbniono gru-
pe potencjalnych nosicieli CVM oraz okreslono stopien zagrozenia tym defektem pol-
skiej hodowli bydta czarno-bialego. Stwierdzono [18], ze w polskim rejestrze buha-
jow reprodukcyjnych wystepuje ok. 300 wnukow swiatowego protoplasty CVM. Wy-
kazano przy tym, ze genom gidwnego $wiatowego protoplasty CVM jest takze
obcigzony mutacja D128G (allelem BL), co wskazuje na istnienie scistego zwiagzku
migdzy wystgpowaniem wrodzonego niedoboru leukocytarnych czasteczek adhezyj-
nych oraz zespotu znieksztatcen kregostupa. Poniewaz jednak allel CV oraz allel BL
segreguja niezaleznie (/ocus genu CD18 znajduje si¢ w autosomie nr 1, natomiast /o-
cus genu SLC35A3 umiejscowiono w autosomie nr 3), prowadzenie selekcji nega-
tywnej naallel BL, coma miejsce takze w Polsce, nie eliminuje z puli genowej popula-
cji allelu CV. Rezultatem prac nad mutacjami genomu bydla istotnymi gospodarczo
jest takze molekularna procedura PCR-RFLP przystosowana do badan rutynowych,
umozliwiajaca monitorowanie w genomie bydla mutacji DUMPS (niedobor syntazy
urydynomonofosforanowej — ang. deficiency of uridine monophosphate syntase)
wplywajacej na obumieranie zarodkéw w okresie ich implantacji w macicy. W ra-
mach tych badan opracowano takze procedurg automatycznego sekwencjonowania
genu UMPS, ktora moze by¢ wykorzystana w réznicowej analizie etiologii zaburzen
nieplodnosci u krow [22].

Mapowanie w genomie §win Joci dla cech ilosciowych (QTLs)

Od 10 lat realizowane sa w Polsce badania majace na celu identyfikacj¢ genow
imutacji, ktorych udziat w ksztattowaniu tuszy §winjest znaczacy [1,4, 33, 38,43, 44,
67,70]. Celem prac jest mapowanie genow zaangazowanych w procesy ksztaltowania
jakosci tuszy. Dla potrzeb prowadzenia badan utworzono rodzing referencyjng z wy-
korzystaniem loch rasy wielka biata polska (wbp) i knuréw rodzimej rasy — ztotnickie;j
pstrej. Obok tzw. klasycznych markerdw genetycznych, takich jak: grupy krwi i poli-
morficzne biatka krwi (okre$lanych mianem markeréw klasy I), wprowadzono do
analiz nowe elementy — mikrosatelitarne sekwencje DNA (okreslane w migdzynaro-
dowym nazewnictwie mianem markerow klasy I1). W analizach molekularno-staty-
stycznych, obejmujacych takze kontrole uzytkowosci rzeznej materiatu ze wspo-
mnianej rodziny referencyjnej, zidentyfikowano u §win rejon chromosomu 12, ktory
przypuszczalnie zawiera gen (geny) istotnie wptywajace na zawartos¢ sadta w tuszy.
Ponadto wytypowano w genomie $win kilka innych regionow, ktore jak si¢ wydaje,
moga zawieraé gen(y) wpltywajace na grubosé stoniny i zawartoS¢ migsa w poszcze-
gblnych wyrebach [3, 5, 6, 56]. Wynikiem zwracajacym uwagg jest m.in. wykazanie,
ze niektore z wariantéw (alleli) analizowanych genéw wystgpujacych u swini rasy ztot-
nickiej pstrej sa korzystniejsze dla zawartosci migsa w szynce, od wariantow wyste-
pujacych u rasy wbp. Wynik ten nalezy uzna¢ za wysoce zaskakujacy, gdyz ztotnicka
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pstra jest powszechnie uwazana za rase o gorszych parametrach pod wzgledem mie-
snosci niz rasa wbp. Za badania ,,Mapowanie genow wptywajacych na jako$¢ tuszy
swin” ich realizatorzy uzyskali w 1999 r. Nagrode Zespotowa Wydzialu Nauk Rolni-
czych, Lesnych i Weterynaryjnych PAN.

Prace majace na celu identyfikacje i mapowanie QTLs w genomie $win kontynu-
owano uczestniczac w migdzynarodowym projekcie UE: Identification and mapping
of candidate genes for carcass and meat quality traits in pigs. Polscy naukowcy zloka-
lizowali w chromosomach 15, 161 17 loci dla cech ilosciowych, istotnie wptywajace
na wartos¢ niektorych parametrow jakosci tuszy i miesa wieprzowego [37, 53, 54].
Rezultaty podsumowujace wspomniany projekt UE, opublikowano w 2003 r. w nu-
merze specjalnym Journal of Animal Breeding and Genetics [12]. W drugiej potowie
lat 90. omawiane badania przybraly forme analiz polimorfizmu wybranych genow
(tzw. genéw kandydujacych) istotnych dla jakosci tuszy oraz reprodukcji. Czesé re-
zultatow opublikowano juz w formie odrebnych artykutow [34, 35, 36, 55],
a calosciowe opracowanie jest obecnie przedmiotem dwoch przygotowywanych roz-
praw habilitacyjnych. W wynikach najnowszych badan nad genomem $win, uwage
zwraca zidentyfikowanie nowych mutacji SNPs (ang. single nucleotide polymor-
phism) w genach z rodziny miogeniny — MyoD [68, 69]. Ponadto zsekwencjonowano
gen MYF 6 nalezacy do tej rodziny, ktorego struktura nie byta dotychczas poznana[71,
72). Nowe SNPs, jak i opracowang sekwencje genu MYF6, przyjeto do migdzynaro-
dowej bazy danych GenBank (numery dostepu odpowiednio: AY 646094, AY 692225,
AY730780 oraz AY642156, AY238474). Wykazano istotne zaleznosci mig¢dzy wyste-
powaniem niektérych z mutacji a cechami uzytkowymi $win, zwlaszcza w zakresie
tempa przyrostu masy ciala i zawartosci migsa w tuszy $win. Stwierdzono, ze tranzy-
cje: C489T w 1 eksonie genu MYOD! i C2931T w 3 eksonie genu MYF5, zmieniajac
sekwencjg aminokwasowa biatek kodowanych przez te geny (odpowiednio Arg— Pro
I Leu—Pro), moga wptywaé na ich funkcje jako czynnikow transkrypcyjnych, ze
wzgledu na znany, modyfikujacy wptyw proliny na strukture przestrzenna o-helisy.
Wykazano takze, ze w pordwnaniu z tzw. ,,dzikimi” sekwencjami genow MYOD]
1 MYF5, obecno$¢ w genomie $win ich zmutowanych form wigze si¢ z obnizeniem
wartosci wigkszosci cech jakosci tuszy. U loszek rasy pbz i wbp charakteryzujacych
si¢ zawarto$ca migsa w tuszy wyzszej niz 62—-63% i wielkoscia powierzchni oka po-
ledwicy przekraczajaca 60—62 cm” istotnie czgscie) wystepowaty homozygoty allelu
dzikiego wzgledem mutacji genu MYOD] niz wérdd loszek o niskiej (ponizej 55-56%
i 49-50cm?) wartosci tych cech. Wyniki te wskazuja, ze selekcja na ,,dziki” allel genu
MYODI moze prowadzi¢ do polepszenia miesnosci tuszy. Nowowykryte mutacje
w genie MYF6 takze wykazuja zwiazek z niektérymi cechami migsnosci i tempa
wzrostu swin, lecz efekty te s zalezne od rasy. Sugeruje to, ze nie sa one tzw. mutacja-
mi przyczynowi, a jedynie markerami innych, nieznanych mutacji obecnych w geno-
mie, wplywajacych na cechy tuczne i rzezne.
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Ro6znorodnos¢ biologiczna, filogenetyka molekularna
oraz rozpoznawanie Sladow biologicznych zwierzat

Udomowienie i hodowla w réznych srodowiskach doprowadzity do powstania
ok. 4500 ras wytworzonych z ok. 40 dziko zyjacych gatunkéw zwierzat. Jednak
w ostatnich dziesiecioleciach nastapito znaczne ograniczenie zmiennosci genetycz-
nej, a selekcja na wysoka produkcje doprowadzita do powaznego naruszenia i ostabie-
nia wlasciwosci adaptacyjnych zwierzat, takich jak odpornos¢ na choroby, plennosc,
itp. Pod auspicjami FAO zapoczatkowano w 1995 r. program ochrony gatunkow swia-
towej flory i fauny, ktérego elementem jest rozpoznawanie i ochrona zasobow gene-
tycznych u gatunkow zwierzat gospodarskich. Zasadniczy postep w badaniach gene-
tycznych stat sie¢ mozliwy dzigki opanowaniu metod sekwencjonowania DNA. Nato-
miast technologicznym przetomem bylo wprowadzenie do laboratoriow aparatow no-
wej generacji zwanych sekwenatorami DNA, co umozliwia zautomatyzowanie tech-
nik analitycznych i prowadzenie badan na szeroka skalg. Szczegolnie skutecznym na-
rzedziem w analizach genomu sg wysoce polimorficzne sekwencje DNA, tworzace
tandemowe bloki o réznej dlugosci, okreslane mianem mikrosatelitow DNA. Najob-
szerniejsze analizy dotyczace bydta hodowanego w Polsce przeprowadzono w ra-
mach europejskiego programu definiowania réznorodnosci biologicznej ras — Euro-
pean Concerted Action AIRE2066 for the Analysis of Genetic Diversity to Preserve
Future Breeding Options [47]. W badaniach tych wykorzystano zestaw 30 /oci i tech-
nologie analizy wielko$ci fragmentéw DNA (ang. DNA size technology), jednolite dla
wszystkich laboratoriéw uczestniczacych w programie. Na potrzeby testow opraco-
wano wlasne multipleksy reakcji PCR, ktore stanowia kolejny postgp w automatyza-
cji molekularnych analiz DNA. Dysponujac nawet niewielka iloscig materiatu gene-
tycznego wyekstrahowanego ze $ladu biologicznego (np. z wiosa, sliny, szczatkow
kostnych lub tkanek migkkich itp.) mozna przeprowadzi¢ skuteczng analizg w zakre-
sie stwierdzenia obecnos$ci danej mutacji w genomie osobnika [28], a nawet zamplifi-
kowaé (a zatem wykry¢) w jednej probee jednoczesnie kilka lub kilkanascie alleli r6z-
nych loci. Najwigkszy z wtasnych multiplekséw umozliwia jednoczesne zidentyfiko-
wanie w jednej reakcji PCR dwunastu alleli mikrosatelitéw, a w sytuacji gdy slad jest
anonimowy, umozliwia zidentyfikowanie pici zwierzecia, od ktérego pochodzi anali-
zowana probka DNA. W wynikach prac nad bydtem, uwage zwraca uzyskanie no-
wych informacji na temat polimorfizmu mikrosatelitow DNA wystepujacych w geno-
mie rodzimego bydla rasy polskiej czerwonej (pc) z hodowli zachowawczej [29, 48].
Na tle poréwnan z innymi rasami europejskimi, bydto pc charakteryzuje si¢ wysoka
zmiennoscig genetyczna (He = 0,703, H, = 0,695, srednia liczba alleli w locus = 7,4).
Przy ocenie genetycznej unikalnosci bydta pc, najbardziej istotne wydaja sig wyniki
analizy filogenetycznej oparte na warto$ci genetycznego dystansu D,. Procedure tej
kalkulacji oparto na wystepowaniu w puli genowe; populacji alleli mikrosatelitow DNA
»specyficznych” dla poszczegblnych ras, a wigc na kryteriach w pelni obiektywnych.
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Wyniki dowodza, ze 80% osobnikéw rasy pc tworzy odrebna, unikalna grupe rasowa,
a tylko niewielka czgs$¢ populacji (20% osobnikéw) jest rozproszona grupujac sie
wspolnie z osobnikami rasy czb, cb oraz niemieckim simentalem. W $wietle omawia-
nych wynikow mozna stwierdzi¢, ze bydto rasy polskiej czerwonej, mimo licznych
prob doskonalenia poprzez krzyzowania z innymi rasami, nie utracilo swej genetycz-
nej odrgbnosci, mozliwe jest wigc odtworzenie czystorasowej populacii. Wykorzy-
stujac technologi¢ automatycznego sekwencjonowania DNA oraz startery reakcji
PCR stosowane do amplifikacji alleli mikrosatelitow bydta domowego wykonano
takze analizy dotyczace polimorfizmu mikrosatelitow DNA u zubréw [14].

W badaniach mikrosatelitow DNA u koni zidentyfikowano dwa nowe /loci:
EA2C41EB2ESg [13]. Informacje na ten temat weszly do $wiatowego pismiennictwa
1 bazy danych EMBL (European Molecular Biology Laboratory) pod numerami do-
stgpu odpowiednio — Z29341 i Z29340. Analizy polimorfizmu wielkosci alleli w /oci
EA2C4 i EB2E8 oraz dane dotyczace polimorfizmu 15 innych Joci mikrosatelitow
wykorzystano do charakterystyki zréznicowania genetycznego polskiej populacji
koni arabskich czystej krwi oraz koni pelnej krwi angielskiej. Naukowcy z IGiHZ
PAN oraz z Zaktadu Hodowli Koni i Agroturystyki AR w Poznaniu, uczestniczyli
w migdzynarodowym programie mapowania genomu konia IEGMW — International
Equine Gene Mapping Workshop, prowadzac analizy 28 markeréw mikrosatelitar-
nych na migdzynarodowym materiale referencyjnym. Uzyskano znaczny postep
w rozbudowie mapy genetycznej konia lokalizujac 18 markeréw w okreslonych gru-
pach sprzgzeniowych i chromosomach [52].

Najnowszym nurtem krajowych badan immunogenetycznych jest filogenetyka
molekularna. Jej wielowatkowos¢ wynika z odmiennosci struktury i funkcji mito-
chondrialnego DNA (mtDNA), odmiennych proceséw jego replikacji i transkrypcji
oraz faktu iz genetyczny kod mtDNA nie jest identyczny z kodem jadrowym. Specy-
ficzne wlasciwosci mtDNA unaocznity jego przydatnosé w badaniach, w ktorych ist-
nieje potrzeba dokonywania retrospektywnych analiz archiwalnych $ladéw biolo-
gicznych, szczatkéw kopalnych itp. Mutacje wystepujace w obrebie petli D mtDNA
majg charakter neutralny, a wobec braku niektérych mechanizmoéw naprawczych,
czgstos¢ ich wystgpowania jest duzo wyzsza niz w DNA jadrowym. Stopiefi skumulo-
wania tych zmian jest wigc funkcja czasu. Wykorzystujac ten fakt pod katem datowa-
nia procesu ewolucyjnego, odtworzy¢ mozna proces dywergencji gatunkéw lub po-
pulacji oraz okresli¢ relacje genetyczne miedzy taksonami. Natomiast obszar ko-
dujacy w genomie mtDNA zawiera geny kodujace bedace podjednostkami syntazy
ATP lub kompleksoéw tancucha oddechowego, a takze 24 czasteczki RNA. Mutacje
zachodzace w obrebie sekwencji tych genéw moga mieé charakter przystosowawczy,
aich wystgpowanie wiaze si¢ niekiedy z dysfunkcjami lub chorobami. Poniewaz geny
kodowane przez mtDNA sg wylacznie po matce, analiza sekwencji mtDNA moze byé
skuteczna nawet w sytuacji, gdy anonimowe probki oraz poréwnywane z nimi prébki
pochodzace od przypuszczalnych spokrewnionych osobnikéw dziela liczne pokolenia.
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Brak rekombinacji w obrebie mtDNA sprawia, ze niezaleznie od tego jak liczne pokole-
nia dziela osobniki linii zenskiej, ich genom mitochondrialny pozostaje niezmieniony.

Obecnie gtownym elementem prowadzonych badan jest rozpoznawanie pocho-
dzenia anonimowych §ladéw biologicznych (identyfikacja gatunk6éw) oraz okreslanie
genetycznych wspotzaleznosci migdzy taksonami, na podstawie analizy polimorfi-
zmu sekwencji mtDNA [57]. Zidentyfikowano juz sekwencje obejmujace region ge-
nomu mtDNA 14897-15170, ktore sg charakterystyczne dla cztowieka, 14 gatunkow
zwierzat gospodarskich oraz wybranych gatunkéw dziko zyjacych [58]. Uzyskane
wyniki zostaly opublikowane w $wiatowej bazie danych GenBank (numery dostgpu
od AY 840094 do AY840108). Stwierdzono m.in., ze sekwencja cztowieka rdzni sig
od sekwencji pozostatych gatunkéw co najmniej 70 podstawieniaminukleotydowymi
co dowodzi, ze prawdopodobienstwo odréznienia na tej podstawie $ladow ludzkich
od zwierzecych jest tozsame z pewnoscia, a dyskryminacja tego uktadu przy rozpo-
znawaniu probek pochodzacych od zwierzat, nawet z pokrewnych grup taksonomicz-
nych, jest bardzo wysoka [59]. Nadto wykazano, ze polimorfizm sekwencji genu cyzb
mtDNA jest modelem biologicznym dobrze odwzorowujacym historig specjacji roz-
nych taksondw, zwlaszcza gatunkéw z rodziny Bovidae.

Podsumowanie

W minionym 50-leciu 26 pracownikow IGiHZ PAN zajmujacych sig¢ immunoge-
netyka uzyskato stopien doktora nauk rolniczych — wielu z wyr6znieniem. Pig¢ 0sob
uzyskato stopien doktora habilitowanego (dwie kolejne rozprawy sa powaznie za-
awansowane), a czworgu nadano tytul naukowy profesora. Dane te nie obejmujg 0sob
spoza Instytutu, ktore odegraty lub odgrywaja wybitna role w nauce, a uzyskaty stop-
nie i tytul naukowy wspoltpracujac z Zaktadem lub bedac pod jego merytoryczna
opieka. Niemal wszystkie nowe kierunki badan immunogenetycznych rozwijanych
w IGiHZ PAN staly sie inspiracja podjecia podobnej problematyki w innych polskich
placéwkach, czesto przez naukowcéw, ktorzy odbywali w Jastrzgbeu staze 1 szkole-
nia. Szczegdlnie owocny w tym wzgledzie byt okres 1986-1990 r., kiedy w ramach
problemu centralnego ,,Genetyczne i fizjologiczne podstawy wzrostu produkcji zwie-
rzat gospodarskich z wykorzystaniem biotechnik” Zaktad Immunogenetyki Zwierzat
sprawowal merytoryczny nadzér i kierowat grupa tematyczng ,,Jmmunogenetyczne
i immunologiczne markery sprawnosci biologicznej organizmu”. Od poczatku zaini-
cjowania w Polsce badan z dziedziny immunogenetyki zwierzat, ich gtéwny nurt do-
tyczy uktadéw wptywajacych na zdolnosci adaptacyjne i zdrowie zwierzat oraz iden-
tyfikacji markeréw przydatnych w selekeji i chowie zwierzat gospodarskich. Techni-
ki badawczo-identyfikacyjne przeszly znaczaca ewolucjg — od definiujacych gene-
tyczne podstawy wystepowania grup krwi u zwierzat, poprzez interdyscyplinarne ba-
dania nad markerami cech fizjologicznych, do badan molekularnych majacych na
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celu identyfikacj¢ genow 1 ich wariantow warunkujacych produkcyjnos$¢ zwierzat,
zdrowotnos¢ oraz bior6znorodnos¢ gatunkow iras. Prace z dziedziny immunogenety-
ki zwierzat coraz bardziej nabieraja charakteru wiasciwego genomice funkcjonalne;j,
gdyz efekty hodowlano-produkcyjne istotne dla selekcji lub nadzoru weterynaryjne-
go sa bezposrednio konfrontowane ze zmianami (polimorfizmem) sekwencji DNA
poszczegdlnych genow lub ich ekspresja. W charakterystyce dotychczasowych doko-
nan badan z dziedziny immunogenetyki, obok znaczacych poznawczych walorow
prac, uwagg zwraca ich praktyczne wykorzystanie w hodowli [27]. Wiele z pionier-
skich zagadnien podjetych w Zakladzie w mijajacym poétwieczu stanowi modelowe
przyklady, jak zainicjowane ab ovo badania podstawowe moga podlegac korzystnym
zmianom 1 stopniowo przeobrazac si¢ w badania podstawowo-stosowane, by wresz-
cie sta¢ si¢ trwatym elementem praktyki hodowlane;.

Badania prowadzone w Zakladzie zostaly nagrodzone licznymi nagrodami
naukowymi.
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Development of animal immunogenetics in Poland
and the contribution of research conducted within this field
to the progress of agricultural sciences
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Summary

Paper presents the history and results of national research on animal immuno-
genetics, initiated in 1955 by the Department of Experimental Animal Breeding, PAS
(presently Institute of Genetics and Animal Breeding, PAS) as the analyses of
serological properties of erythrocyte antigens of different animal species. Tying to
outcomes past fifty years the research ideas on future in cognitive and practical aspects
have been introduced. In the last twenty years the main aims of research were the ge-
netic arrangements associated with adaptive abilities and health as well as the genetic
markers useful in selection of farm animals. The main research topics comprise:

— studies of genetic and serological arrangement of major histocompatibility com-
plex (MHC) in swine (SLA), cattle (BoLA) and sheep (OLA) and the connection
of MHC with reproduction,

— studies of linkage group of loci on swine chromosome 6 (stress susceptibility, fat-
tened output, dressing yield, PSE syndrom),

— molecular analyses of gene mutations in cattle and swine genomes, connection of
the mutations with the resistance to disorders, reproduction and economic results
of the production,

— mapping of QTLs in swine genome,

— biological diversity of cattle and horse estimated on the basis of polymorphism in
loci for DNA microsatellites,

— molecular phylogenetics — polymorphism of mitochondrial and nuclear DNA uti-
lised in protection of genetic resources and identification of anonymous biological
specimen.

Authors concentrated especially on presenting those results of the research perfor-
med in Department of Animal Immunogenetics which have been already introduced
into practice or it is predicted that could be applied in animal husbandry and veterinary
control in near future.



