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Wykorzystanie metod molekularnej analizy
genomu zwierzat w pracy hodowlanej

Slowa kluczowe: polimorfizm DNA, selekcja wskazmkowa,
cechy ilosciowe, kontrola pochodzenia

Metody molekularnej analizy genomu zaczynaja odgrywac dos¢ istotna rolg w
hodowli zwierzat gospodarskich. Do podstawowych zadan hodowlanych, w realizacji
ktorych metody te moga by¢é wykorzystane, naleza: ocena wartosci hodowlane;j
(genetycznej), selekcja posrednia (tzw. MAS — marker assisted selection) i krzyzo-
wanie. Ocena wartosci genetycznej, przeprowadzana za pomoca metod moleku-
larnych, polega na bezpo$redniej identyfikacji alleli warunkujacych okreslona cechg.
Ma ona t¢ przewage nad ocena tradycyjna, iz jest dokladniejsza i mozliwa do
przeprowadzenia u zwierzat w kazdym wieku. Z kolei selekcja posrednia (MAS),
ktorej wskaznikami sa markery genetyczne sprzgzone z cechami uzytkowymi, jest
znacznie bardziej intensywna i doktadna w poréwnaniu z selekcja tradycyjna, a postgp
hodowlany jest uzyskiwany w krétszym czasie. Wynika to z mozliwosci okreslenia
genotypu u bardzo mtodych zwierzat, jak rowniez u zarodkow.

Metody genetyki molekulanej sa niezmierie pomocne nie tylko w badaniach
genetycznego tla cech ilo$ciowych, ale takze w diagnostyce chorob genetycznych,
ktorych podlozem sa mutacje genowe, oraz aberracji chromosomowych, a takze w
wykrywaniu zakazef wirusowych i bakteryjnych jeszcze przed wystapieniem ob-
Jawéw choroby. Ponadto polimorfizm sekwencji DNA jest wykorzystywany W
kontroli pochodzenia, szacowaniu spokrewnienia miedzy osobnikami i stopria zmien-
nosci genetycznej w populacjach. W hodowli bydta do$¢ duze znaczenie ma okresla-
nie pici zarodkow. .

Analiza materiatu genetycznego za pomoca metod genetyki molekularne) moze
by¢ przeprowadzana bezposrednio w komérkach (tzw. metody in situ) badz na
Wwyizolowanym DNA lub RNA. Do najwazniejszych metod stosowanych do analizy
kwas6w nukleinowych naleza;

— Polimorfizm fragmentéw restrykcyjnych DNA-RFLP (restricted fragment
length polymorphism) — w ocenie tego polimorfizmu stosowane s enzymy
restrykcyjne przecinajace specyficznie rozpoznawana przez sicbie sekwencje
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DNA. Metoda PCR-RFLP jest szczegdlnie przydatna do okre$lania genotypow
w zakresie cech ilosciowych (uzytkowych) i w diagnostyce chordb genetycznych.
— Lancuchowa reakcja polimerazy — PCR (polymerase chain reaction) jest
podstawowa technika badawcza 1 diagnostyczna. Jest to enzymatyczna metoda
powielania, czyli amplifikacji okreslonych fragmentéw — sekwencji DNA. Czu-
to$¢ tej reakcji umozliwia uzyskanie ponad miliona kopii danej sekwencji DNA,
mimo obecnosci innych sekwencji. Z reguly amplifikacja okreslonego fragmentu
DNA jest mozliwa wtedy, gdy znana jest jego sekwencja nukleotydowa. PCR ma
wiele zastosowan, mi¢dzy innymi do wykrywania obecno$ci w genomie okres-
lonych odcinkéw/gendw, obecnosci we krwi niektorych wiruséw, zwigkszenia
1lo$ci matenialu genetycznego do pozniejszego sekwencjonowania oraz do two-
rzenia biblioteki genéw.
Reakcja lancuchowa polimerazy nie moze by¢ jednak bezposrednio zastosowana
do badaniaekspresji genéw, czyli okreslania ilosci mRNA, ani tez do wykrywania
wirusow, ktorych materialem genetycznym jest RNA. Do tego celu shuzy
RT-PCR (odwrotna transkrypcja — PCR). Amplifikacja fragmentu DNA za
pomoca lancuchowej reakcji polimerazy musi by¢ poprzedzona odwrotng trans-
krypcja, czyli reakcja odwrotna do tej, ktéra zachodzi w naturze.

— Metoda hybrydyzacji, czyli laczenia pojedynczych nici kwas6w nukleinowych
w struktur¢ dwuniciowa. Do przeprowadzenia hybrydyzacji potrzebna jest sonda
molekularna posiadajaca komplementarng do badanej sekwencje zasad. Sonda ta
musi by¢ odpowiednio wyznakowana, by byla mozliwa jej detekcja. Metoda
hybrydyzacji jest wykorzystywana m.in. do wykrywania okre$lonych fragmen-
tow DNA (np. w diagnostyce choréb), w kontroli pochodzenia (tzw. odcisk palca
DNA — fingerprint) i do porownywania réznych populacji zwierzat tego samego
gatunku oraz do oceny zmienno$ci genetycznej wewnatrz i miedzy rasami.

Doskonalenie cech poligenicznych (uzytkowych)
zwierzgt gospodarskich

Cechy uzytkowe sa determinowane przez wiele gen6w o matym efekcie kazdego
z nich, dlatego identyfikacja ekspresji tych genow jest znacznie utrudniona. Prowa-
dzone sa badania w celu znalezienia takich genéw, ktdre maja znaczacy wplyw na
ksztaltowanie si¢ cech uzytkowych. Badania te sa mozliwe dzieki stale rozbudowy-
wanym genomowym mapom markerowym dla wszystkich gatunkow zwierzat gospo-
darskich. Mapy takie wskazuja dokladna lokalizacje loci markerow genetycznych, a
informacje w nich zawarte shuza do analizy sprzezen miedzy jednym lub kilkoma
markerami a locus genu ,,waznego”. Do gendéw ,,waznych” naleza geny cech ilo$cio-
wych (QTL), geny warunkujace choroby genetyczne, kontrolujace odporno$é na
choroby, a takze inne cechy istotne ekonomicznie. Markery genetyczne zaliczane sa
do dwoch klas. Klasg I stanowia geny kodujace cechy jakosciowe (np. polimorficzne
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badania w rodzinach referencyjnych

v

cccha ilosciowa molekularna
wartosci fenotypowe analiza markera(ow)

v

analiza sprz¢zenia migdzy markerem(ami) a cecha

v

analiza molekularna odcinka DNA zlokalizowanego w poblizu markera(ow)

v

poszukiwanie genu-kandydata

v

sekwencjonowanie genu, identyfikacja miejsc mutacyjnych

opracowanie testu molekularnego identyfikacji nosicielstwa
pozadanego/niepozadanego allelu

Rysunek 1. Analiza genetycznego tla cech ilosciowych (opracowano na podstawie [18])

biatka surowicy krwi i mleka), do markerow klasy II naleza polimorficzne, nieko-
dujace sekwencje DNA (np. mini- i mikrosatelitarne DNA).

Tok postgpowania w analizie sprzezen markerow genetycznych z dana cecha w
zarysie wyglada nastgpujaco (rys. 1): w rodzinach referencyjnych, ztozonych z rodzicow
I potomstwa, réwniez nastgpnych pokolen, badana jest segregacja danej cechy na
podstawie jej fenotypowej wartoéci. Jednoczesnie u tych samych zwierzat prowadzone
s3 badania molekulame markerdw genetycznych, najczesciej sekwencji mikrosateli-
tamych. Danych o tych sekwencjach dostarczaja mapy markerowe. Dysponujac wyni-
kami tych badan, mozna za pomoca odpowiedniej metody statystycznej przeprowadzic
analizg sprzgzen miedzy okreslonymi markerami a badana cecha. Poniewaz znana jest
lokahzacja markeréw, mozna wnioskowa¢ o przyblizonej lokalizacji locus majacego
istotny wplyw na wartoéé interesujacej nas cechy. Nastgpnym etapem jest analiza
molekularna odcinka DNA znajdujacego si¢ w poblizu markera badZ marker6w. Jej celem
Jest znalezienie genu-kandydata, ktéry moze okazaé sie poszukiwanym genem waznym.
Gdy si¢ to powiedzie, nalezy zsekwencjonowac ten gen, by znalez¢ ewentualne miejsca
Mmutacyjne, dzigki ktorym mozliwe bedzie poznanie alleli tego genu. Ostatnim etapem
Jest opracowanie testu molekularnego umozliwiajacego genotypowanie, czyli ok-
reslanie nosicielstwa allelu pozadanego lub niepozadanego.

Przyktadowo wyniki analizy sprzezen markerow genetycznych z cechami uzytkowosci
mleczne;j u bydta oraz uzytkowosci niesnej u drobiu przedstawiono w tabelach 1-2. Znajac
Sprzgzenie migdzy okreslonym markerem genetycznym a np. wydajnoscia biatka w mleku,
mozemy dla miode;j jalowki okresli¢, jaka bedzie u niej wartos¢ tej cechy w przysziosci.
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Tabela 1. Markery genetyczne cech uzytkowosci mlecznej u bydta holsztynskiego [1]

Locus Chromosom Cecha — wydajno$¢

BM711 8 bialka, thuszczu, % thuszczu
BM2078 18 thuszczu

BM3413 21 mleka, thuszczu, biatka

513 23 mleka, thuszczu

BM1443 23 biatka, % bialka

BM1905 23 thuszczu, % biatka, % thuszczu
BM4505 26 mleka, biatka,% thuszczu
BM203 27 % biatka, % thuszczu

Tabela 2. Markery genetyczne i ich wplyw na cechy uzytkowosci niesnej u drobiu [13]

Marker Cecha Oszacowany efekt!
I3 wiek zniesienia pierwszego jaja +3,67 dni
J4 nie$no$é +2,37 %
kolor skorupy jaja -1,49 jedn.
masa ciala —0,08 kg
J6 masa ciata -0,08 kg
J7 masa ciala +0,06 kg
J11 wy soko$¢ biatka jaja +0,54 mm
wiek zniesienia pierwszego jaja +5,51 dm
J12 wiek zniesienia pierwszego jaja +7,42 dmi
catkowita liczba jaj zniesiony ch -6,15 ja)
J13 twardos¢ skorupy jaja -2,01 oz
J23 wiek zniesienia pierwszego jaja +11,81 dm
R2 kolor skorupy jaja -1,79 jedn.
R8 wy soko$¢ biatka jaja +0,57 mm
R12 wiek zniesienia pierwszego jaja +3,72 dni
R14 masa ciala +0,08 kg
wiek zniesienia pierwszego jaja +3,47 dni
nies$nos$é -2,60%
calkowita liczba jaj zniesiony ch -5,69 jaj
R22 catkowita liczba jaj zniesiony ch -3,90 jaj

! Rézmice wy dajnosci potomstwa zenskiego pochodzacego po rozptodnikach z grupy ,,pozyty-
wnej” 1 ,,negaty wne;j”.
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Tabela 3. Loci mektorych genéw ,,waznych”

Chromosom (locus) Cecha Gatunek
1,6,9, 10, 20 % thuszczu 1 % biatka w mleku bydto
18 (CLPG) hy pertrofia mi¢$niowa owce

2 MMSTN) hy pertrofia mig$niowa bydlo

4 tempo wzrostu 1 othuszczenie swinie
13 (PIT1) tempo wzrostu swinie

1 (ESR) wielko$¢ miotu swinie

1 (KRTAP) jako$¢ welny owce

Obecny stan wiedzy dostarcza nam nie tylko informacji o sprzgzeniach. Dla wigkszosci
gatunkow zwierzat gospodarskich znaleziono juz sporq liczb¢ loci genéw waznych, o
istotnym wplywie na cechy uzytkowe. Naleza do nich migdzy innymi loci oddziatujace na
wydajno$¢ mlekai jego podstawowych sktadnikéw, geny warunkujace hypertrofi¢ migsnio-
wa, zwickszona plennosé §win czy jakosé welny u owiec [3, 15, 19] (tab. 3).

Okazalo sig, ze niektore zgendéw oddzialujacych na warto$¢ cechy ilosciowej maja
ogromne znaczenie. Geny takie nazwano gtéwnymi, inaczej genami o duzym efekcie.
Zestawienie tylko niektérych genéw o duzym efekcie na wydajnos¢ mleka u bydta,
wielko$¢ miotu u owiec czy cechy uzytkowosci migsnej $win zawiera tabela 4.
Niedawno zmapowano na chromosomie 9 u §win gen (oznaczony symbolem MYOG)
kodujacy biatko, ktére peini wazna funkcje w réznicowaniu migsni (jest to miogenina)
[16]). Gen ten moze si¢ okazaé genem o duzym efekcie, albowiem wptywajac naliczbg
mioblastéw i wiokien migsniowych, powoduje zwigkszona produkcje¢ masy migsni.
Najnowsze badania genetycznego tla hypertrofii migsniowej u bydta niebieskiego
belgijskiego wskazuja, iz cecha ta warunkowana jest mutacja w genie miostat)_'ny
(MSTN). Mutacja ta polega na delecji 11 nukleotydow, a jej nastgpstwem jest
powstanie kodonu STOP, konczacego translacj¢ biatka [6].

Tabela 4. Geny o duzym efekcie (cechy produkcyjne i reprodukcyjne)

Cecha Locus Chromosom Gatunek
K-kazeina CSN3 6 bydio
B-laktoglobulina LGB 11 bydto
Somatotropina GH 1 bydto
Prolaktyna PRL 23 bydlo
Wielko$¢ miotu FECB 6 owce

Thuszcz migdzymigéniowy IMF ? $winie Meishan
Jako$é miesa RN 15 $winie

Jako$é miesa RYRI 6 $winie

llo§¢ migsa MYOG 9 $winie
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Doskonalenie cech monogenowych (jakosciowych)
zwierzat gospodarskich

Sposrod cech jakosciowych, warunkowanych jednym, rzadziej dwoma loci, w
doskonaleniu ktdrych moga by¢ stosowane metody molekulamne, nalezy wymienié
rogatos¢/bezromos¢ oraz barwe umaszczenia u ssakow czy upierzenia u drobiu.
Metody te sa pomocne w identyfikacji obecnosci recesywnego allelu w genotypie
heterozygotycznym. Wspomniana cecha bezroznoéci u bydta jest preferowana w
krajach zachodnich ze wzglgdu na tzw. dobrostan (ang. welfare) zwierzat, gdyz rogi
moga by¢ przyczyna uszkodzen ciata. Fenotyp osobnikéw homo- i heterozygoty-
cznych pod wzgledem cechy braku rogéw jest taki sam, gdyz cecha ta dziedziczy sie
z zupeina dominacja. Analiza DNA wykrywajaca obecnosé okreslonych alleli w locus
~polled” jest szczegdlnie obiecujaca, jesli chodz o eliminacj¢ z populacji recesy-
wnego allelu rogatosci. Na razie identyfikacja genotypu heterozygotycznego jest
mozliwa tylko na podstawie sprzezonych z cecha markeréw genetycznych zlokali-
zowanych na chromosomie 1 [7].

Od pewnego czasu dostgpne sa juz testy molekulame shizace identyfikacji geno-
typu pod wzgledem gendéw umaszczenia, jak rowniez identyfikacji genotypu pod
wzgledem niektorych cech produkcyjnych.

Diagnostyka choréb genetycznych

Niezmiernie waznym zagadnieniem, warunkujacym efekty ekonomiczne ho-
dowli, jest stan zdrowia zwierzat. Metody molekulame sa obiecujacym narzedziem
diagnostyki i prewencji choréb i zaburzen genetycznych. Choroby genetyczne, bedace
skutkiem mutacji w obrgbie genu czy chromosomu, prowadza do spadku produkcyj-
nosci zwierzat, a nawet do ich $mierci. Rozprzestrzenianiu si¢ tych choréb sprzyja
fakt, iz najczesciej wystepuja one u zwierzat o wysokiej wartosci hodowlane;.

Czg$¢ chordb genetycznych jest wynikiem mutacji w genie kontrolujacym synteze
okreslonego enzymu, powodujacych czesciowa lub catkowita utrate wlasciwosci tego
enzymu. Sa juz dostgpne, a w niektorych krajach nawet rutynowo stosowane, testy
molekulame (PCR-RFLP) umozliwiajace identyfikacje nosicieli zmutowanych alleli
[2, 9, 14] (tab. 5). W hodowli bydla mlecznego najlepiej poznane pod wzgledem
genetycznego tla sa takie schorzenia, jak: BLAD (wrodzony niedobér leukocytarnych
czasteczek adhezyjnych), citrullinemia (mutacja w genie syntetazy arginino-burszty-
nianowej, jednego z enzyméw cyklu mocznikowego) oraz DUMPS (mutacja w genie
syntazy monofosforanu urydyny). W hodowli bydta miesnego, zwlaszcza ras Short-
horni Brahman w Australii, wystgpuje choroba zwanaglikogenoza (Pompe’s disease),
ktorej podtozem jest mutacja w genie kwasnej glikozydazy. Jest ona przyczyna duzej
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Tabela 5. Niektore testy molekularne dostgpne dla hodowli zwierzat gospodarskich [8]

Tet ~~  Gen Gatunek
Zaburzenia genetyczne

BLAD CD18 bydlo
Choroba Pompe’s AAG bydlo
DUMPS UMPS bydlo
Choroba weaver markery — chromosom 4 bydlo

Cechy morfologiczne

Umaszczenie biale dominujace KIT swinie
Umaszczenie czerwone/czame MSH-R bydto
Bezrozmo$é markery na chromosomie 1 bydlo
Cechy produkcyjne

Podatno$¢ na halotan RYRI1 swinie
Wielko$¢ miotu ESR swinie
Wielko$é miotu FECB owce
«-kazeina CSN3 bydlo

Smiertelnosci cielat, glownie w wieku 6-9 miesigcy [8]. Sposrod chorob degeneracyjnych
uktadu mie$niowego i nerwowego, mozliwa jest molekularna diagnostyka choroby
weaver u bydla (postgpujaca degeneracyjna mieloencefalopatia), uwarunkowanej
autosomalnym genem recesywnym [17].

Metody genetyki molekularnej znajduja zastosowanie takze w diagnostyce in-
fekcji wirusowych i bakteryjnych. Umozliwiaja one wykrycie nawet $ladowych
llodci drobnoustrojéw w materiale klinicznym, totez majq ogromna przyszlos¢ w
rutynowych testach diagnostycznych choréb bakteryjnych, wirusowych 1 pasozyt-
niczych zwierzat gospodarskich. W ostatnich latach prowadzone sa liczne badania
Przydatnosci technik biologii molekulamej w medycynie weterynaryjnej. Metody
analizy kwasow nukleinowych sa juz stosowane w diagnostyce niektorych cnor6b
infekcyjnych (wirusowych, bakteryjnych i pasozytniczych).

Opracowana zostata molekularna diagnostyka enzootycznej biataczki u bydta,
Wywolywanej przez wirus (BLV), nalezacy do retrowiruséow [12]. Dostepny jest test
molekulamy dla wykrywania zakazen rotawirusowych (biegunki) i pestiwirusowych
(patogeny pomoru klasycznego oraz choroby Aujeszky’ego u prosia(t).. L@cuchowa
reakcja polimerazy (PCR) moze by¢ podstawa rutynowej diagnostyki wirusowego
Zapalenia zotadka i jelit u $win (TGE — Transmissible Gastroenteritis), powodu-
Jacego wysoka $miertelno$¢ oseskow [S]. Zalecana jest takze diagnostyka chorpby
Pecherzykowej (Swine Vesicular Disease-SVD) za pomoca detekeji w materiale
biologicznym wirusowego RNA metoda RT-PCR [10]. Z kolei metoda hybrydyzacji
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ma przyszlos¢ w diagnostyce molekulamej bakterii z gatunku Serpulina (kretki),
wywolujacych dezynterig¢ u swin [11].

Choroba zwierzgca bedaca zagrozeniem dla ludz jest wscieklizna. Szybka diag-
nostykatej choroby u zwierzgcia mozliwa jest poprzez wykrycie kwasu nukleinowego
wirusa wscieklizny. W tym przypadku mogga by¢ stosowane dwie metody RT-PCR
lub hybrydyzacji. Metody molekulame pomocne sa takze w konstrukcji rekombino-
wanej szczepionki przeciw wsciekliznie z uzyciem réznych wektorow.

Kontrola pochodzenia

Polimorfizm powtarzajacych sie sekwencji DNA, mikro- i minisatelitamych
(markery klasy II) jest ogromnie przydatny w identyfikacji osobnikow, zwlaszcza w
kontroli pochodzenia. W tym celu stosowane sa dwie podstawowe metody. Jedna jest
oparta na polimorfizmie minisatelitamym, druga na polimorfizmie mikrosatelitar-
nym. Polimorfizm minisatelitarny jest podstawa metody DNA fingerprint, w ktorej
strawiony (poci¢ty) enzymem restrykcyjnym i rozdzielony elektroforetycznie DNA
jest hybrydyzowany z sonda, ktora jest np. sekwencja minisatelitarna. Wynikiem jest
charakterystyczny dla danego osobnika obraz prazkéw DNA. Metoda , fingerprint”
ma takze zastosowanie w badaniach nieptodno$ci jaléwek pochodzacych z ciaz
blizniaczych (frymartynizmu).

Druga metoda, przydatna w kontroli pochodzenia, wykorzystuje polimorfizm
sekwencji mikrosatelitarnych. Zdaniem Usha i in. [20] prawdopodobienstwo bled-
nego wykluczenia ojcostwa przy kontroli na podstawie jednej sekwencji waha si¢ W
granicach 0d 0,62 do 0,72. Istnieje mozliwo$¢ stosowaniakilku sekwencji mikrosateli-
tarnych réwnoczesnie, co znacznie zwieksza dokladno$¢ kontroli. Wykorzystanie
pigciu sekwencji rownoczesnie zwieksza to prawdopodobienstwo do 0,99.

Kontrola pochodzenia na podstawie analizy sekwencji mikrosatelitamych jest
zalecana w krajach zachodnich dla koni [4], ale réwniez w wypadku innych gatunkow
zwierzat gospodarskich (gléwnie bydla) ta metoda jest coraz czesciej stosowana.

Polimorfizm DNA a zmiennos¢

Zmiennos¢ genetyczna ma ogromne znaczenie dla wszystkich gatunkow zwierzat.
Im wigksza jest pula genéw w jakiej$ populacji, tym silniejsze sa zdolnosci adapta-
cyjne tej populacji do zmiennych warunkéw $rodowiskowych. Na skutek dlugo-
trwalej selekcji, zwlaszcza w matych populacjach, moze doj$¢ do znacznego ogra-
niczenia puli genéw, skutkiem czego bedzie utrata zdolnosci adaptacyjnych. By
zapobiec temu niekorzystnemu zjawisku, zalecane jest monitorowanie ($ledzenie)
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zmian w strukturze genetycznej populacji, ktore zachodza w wyniku pracy hodow-
lanej. Do tego celu bardzo przydatne i dokladne sa wspomniane juz wczesniej metody
~fingerprintingu” i analizy polimorfizmu sekwencji mikrosatelitarnych.

Ponadto metody te sa niezwykle przydatne w szacowaniu stopnia zinbredowania
poszczegolnych populacji (linii) w analizie podobienstw i réznic miedzy populacjami
1 ustalaniu dystansu genetycznego migdzy nimi. Szacowanie dystansu genetycznego
1 wybdr ras, ktore cechuje duza zmienno$é genetyczna, shuzy zachowaniu biologicznej
roznorodnosci zwierzat gospodarskich. Z kolei ocena zmiennosci genetycznej migdzy
populacjami (liniami) utatwia wybo6r optymalnego wariantu krzyzowania, a w krzy zo-
waniu towarowym uzyskanie maksymalnego efektu heterozji.

Okreslanie plci u zarodkow

W hodowli bydia do$¢ duze znaczenie ma okreslanie pici zarodkow za pomoca
technik molekulamych. Zaleznie od kierunku uzytkowania, znajomo$¢ plci zarodkow
umozliwia badZz dysponowanie wigksza liczba samic w stadach mlecznych, badz
samcow w stadach migsnych. Ponadto okre$lanie pici zarodkdw moze w znacznym
stopniu zwigkszy¢ efekty genetyczno-hodowlane poprzez wzrost intensywnosci se-
lekcji (dysponowanie duza liczba zarodkow). W identyfikacji pici zarodka wykorzys-
tywane sa sekwencje DNA charakterystyczne dla chromosomu Y (gen SRY) lub
zréznicowanie w sekwencji niektorych genow zlokalizowanych na chromosomach
pici (np. gen palca cynkowego czy gen amelogeniny).

Podsumowanie

Analiza genomu zwierzat gospodarskich bedzie mieé coraz wigksze znaczenie W
doskonaleniu zwierzat, jednak nie nalezy sie obawiaé, iz zastapi ona catkowicie
tradycyjne metody doskonalenia zwierzat. Natomiast polaczenie metod analizy ma-
terialu genetycznego z ocena wartoéci hodowlanej przeprowadzana metodami trady-
Cyjnymi (na podstawie wydajnosci wlasnej i/lub wydajno$ci potomstwa) da korzystne
efekty w postaci zmaksymalizowania doktadnosci tej oceny i efektywnosci selekcii.
Ogromna przyszto$é ma polaczenie metod molekulamych z takimi metodami biotech-
nologicznymi w reprodukcji, jak pozaustrojowe uzyskiwanie zarodk6w bydta (dojrze-
Wanie oocytow, zaptodnienie in vitro i kilkudniowa hodowla in vitro zarodkow) czy
klonowanie zarodkéw. Pozwoli ono nie tylko na skrocenie odstgpu migdzy poko-
leniami, ale takze umozliwi uzyskiwanie ,kopii” zwierzat cennych pod wzgledem
hodowlanym.
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Molecular analysis methods of animal genome
in livestock breeding

Key words: DNA polymorphism, MAS, QTLs, parentage control

Summary

Molecular genetics methods are promissing tools for improving production and
disease resistance traits of the livestock. The methods of DNA analysis enable the
direct identification of genotype and are very useful in following breeding activities:
— identification of QTLs (quantitative trait loci),

— marker assisted selection (genotyping for genetic markers linked to productive
traits),

— parentage control,

— embryo sexing.

The genetic tests are also used for identification of genetic disorders caused by a
single point mutation as well as chromosome aberrations.

Analysis of DNA polymorphism makes possible the estimation of inbreeding
within a population and genetic distance between the populations as well as changes
In gene frequency caused by the selection.
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