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Od wielu lat wiadomo, ze kazdg ceche ilosciowg u zwierzat determi-
nuja geny znajdujgce sie¢ w duzej liczbie réznych loci, ktore nie sg od-
dzielnie wykrywalne. Stgd tez genetyka iloSciowa z konieczno$ci postu-
guje sie metodami statystycznymi, przy czym zaklada sie, Ze réznice w
wydajno$ci produkcyjnej i reprodukcyjnej interesujacych nas zwierzat
gospodarskich, sg czeSciowo wynikiem réznic miedzy genotypami poszcze-
gélnych osobnikéw, czeSciowo za$ wynikiem odmiennych wplywow sro-
dowiskowych. Dalej przyjmuje sig, ze geny z poszczegdlnych loci dzie-
dziczg sie w sposOb prosty, zgodnie z prawami Mendla. Przyjecie wymie-
nionych zalozen wydaje sie konieczne w celu zbudowania teorii, ktore]
wartos$¢ jest nastepnie sprawdzana w praktyce.

Z powyzszego wynika, ze przydatnoéé pojedynczych loci w doskona-
leniu zwierzat — jak dotychczas — jest znikoma, poza przypadkiem loci
zawierajacych geny letalne, ktérych poznanie prowadzi raczej do unik-
niecia szk6d w hodowanym poglowiu, niz do jego doskonalenia w Scistym
tego slowa znaczeniu.

Wykrycie w ostatnich trzydziestu latach duzej ilosci uktadoéw polimor-
ficznych krwi, a przede wszystkim ukladéw grupowych krwi i bialek su-
rowicy krwi, ozywilo zainteresowanie mozliwoscia wykorzystania w prak-
tyce hodowlanej pojedynczych, latwo wykrywalnych loci. Wiadomo. ze
uklady grupowe krwi, a w niektérych krajach takze transferyny suro-
wicy krwi, znalazly zastosowanie przy ustalaniu tozsamoS$ci zwierzat i po-
twierdzaniu pochodzenia. Pragmatyzm hodowcy idzie znacznie dalej i pro-
wadzi do pytania, czy uklady polimorficzne krwi moga by¢ wykorzystane
w doskonaleniu przede wszystkim takich cech gospodarczo uzytecznych
jak: wydajno$é mleka u bydla, plodnos¢ i plennos¢ czy ciezar ciala zwie-
rzat gospodarskich. Duza liczba, przeprowadzonych przede wszystkim
w ostatnich latach prac [5] wskazuje na istnienie zwigzkéw miedzy ukla-
dami polimorficznymi krwi a wymienionymi cechami gospodarczo uzy-
tecznymi. Samo stwierdzenie faktu istnienia takich zwigzkéw nie jest
oczywiscie réwnoznaczne z mozliwoscig ich wykorzystania w doskonale-
niu zwierzat. Przedtem pozostajg do rozwigzania zagadnienia, natury bgdz
to teoretycznej badz praktycznej, a mianowicie:
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1. Jak duzy jest wplyw poszczegélnych ukladéw na cechy produkeyjne
1 reprodukecyjne zwierzat i czy ten wplyw jest na tyle duzy, ze wykorzy-
stanie go w doskonaleniu zwierzat jest ekonomicznie uzasadnione (mo-
globy sie tak np. zdarzy¢, ze koszty badania zwierzgt na uklady polimor-
ficzne krwi przekroczylyby uzyskane efekty ekonomiczne);

2. W jaki sposdb wykorzysta¢ zwigzek ukladéw polimorficznych z ce-
chami produkcyjnymi w pracy hodowlanej.

W artykule analizowane sg postawione dwa zagadnienia, ze szczeg6l-
nym uwzglednieniem sposobu wykorzystania w pracy hodowlanej zwigz-
kow uktadéw polimorficznych krwi z cechami produkcyjnymi i reproduk-
cyjnymi zwierzgt. Zagadnienia te rozwazono w drugiej czesci artykutlu,
przedtem jednak w pierwszej omoéwiono potrzebne w tym celu takie wiel-
kosci jak: liczbe poznanych ukladoéw polimorficznych krwi (oznaczong da-
lej literg m) i liczbe zajmowanych przez nie par chromosomoéw, liczbe
alleli w poszczegélnych ukladach oraz wielkos¢ czesci addytywnej warian-
cji genetycznej cech gospodarczo uzytecznych zwierzat, determinowanej
przez te uklady (oznaczong literg R).

O bogactwie polimorfizmu genetycznego krwi

Dotychczasowe badania nad polimorfizmem krwi u zwierzat gospodar-
skich doprowadzily do wykrycia duzej liczby ukladéw grupowych krwi
i bialek krwi (ostatnio prowadzi sie badania nad antygenami surowicy
krwi — allotypami — a poniewaz uzyskane wyniki sa skape, nie zostaly
one tu uwzglednione). Dlatego moéwi sie, ze polimorfizm krwi jest bogaty
u zwierzat gospodarskich. Potwierdzeniem tej opinii moze by¢ tabela 1,
w ktérej podano liczbe ukladéw grupowych krwi i biatek krwi oraz par
chromosomow posiadanych i prawdopodobnie zajmowanych przez te ukla-
dy u nastepujacych pieciu gatunkow zwierzat gospodarskich: bydla, swin,
owiec, koni i kur. Poniewaz sg to wyniki dotychczas przeprowadzonych
badan, a istnienia innych dotychczas nie wykrytych ukladéw nie mozna
oczywiscie wykluczyé, zatem mozna méwi¢ o bogactwie poznanych ukla-
déw grupowych. Jesli wiec u owiec i koni poznano najmniej uktadow gru-
powych krwi (odpowiednio 7 i 8), mimo ze posiadajg one znacznie wigk-
sza liczbe par chromosoméw niz trzoda chlewna, u ktérej poznano tych
ukladéw najwiecej — 16, to moze to by¢ wynikiem mniejszego zaintere-
sowania badaczy dwoma pierwszymi gatunkami. U bydla i kur wykryto
po 12 ukladéw grupowych krwi.

Niemniej bogaty jest polimorfizm biatek krwi. Tutaj réwniez naj-
wiekszg liczbe ukladéw grupowych poznano u $win — 16, a najmniejszg
u kur — 6 (tab. 1). U bydla, owiec i koni znane jest odpowiednio 12, 8
i 14 ukladéw grupowych bialek krwi.
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Tabelal

Liczba znanych ukladéow grupowych krwi i bialek krwi oraz liczba par chromoso-
moéw posiadanych i zajmowanych przez te uklady u pieciu gatunkéw zwierzat gos-
podarskich (rozne Zrodta)

Liczba ukladéw grupowych Liczba par chromosomoéow
Gatunek ‘ zajmowanych
krwi bialek krwi posiadanych przez uklady
| grupowe

Bydio 12 12 30 20
Swinie 16 16 20 19
Owce 7 8 27 13
Konie 8 14 33 14
Kury 12 6 39 17

O bogactwie polimorfizmu krwi $wiadczy nie tylko ilo§¢ ukladéw
wykrytych u danego gatunku, ale takze liczba alleli w poszczegélnych
ukladach. Liczbe alleli w znanych ukladach grupowych krwi i bialek
krwi pieciu gatunkéw zwierzat gospodarskich podano w tabelach 2 i 3.
Wiszystkie omawiane gatunki posiadajg po kilka ukladéw alleli wielokrot-
nych; wiekszos¢ jednak stanowig uklady dwualleliczne, np. L i Pa u bydla,
C1i Pr u $win, Pi F u kur. Najwiecej, bo ponad 300 alleli stwierdzono
dotychczas w ukladzie grupowym krwi B u bydla. Ponadto uklady C i SU
u bydla oraz B u kur, posiadajg odpowiednio ponad 35, 20 oraz 21 alleli,
a uklad B u owiec ponad 50 cech antygenowych (tab. 2). Najwigkszg
liczbe alleli w ukladach grupowych bialek krwi stwierdzono u owiec —
10 (tab. 3). Ogoélnie mozna stwierdzié, ze najwiece]j alleli wykryto w ukla-
dzie transferyn, a pozostale uklady grupowe bialek krwi maja na ogél
po dwa lub trzy allele.

Obecnie oméwimy liczbe par chromosoméw zajmowanych przez pozna-
ne uklady polimorficzne u poszczegdlnych gatunkow zwierzat, a zatem
wielko$¢ czeSci garnituru chromosomowego, kontrolowanej przez te
uklady. Przy obliczaniu liczby tych par korzystano z wielu réznych
publikacji i dlatego nie zostalty one przytoczone (tab. 1). Liczbe par chro-
mosomoéw zajmowang przez uklady polimorficzne obliczono przez odjecie
od liczby znanych ukladéw grupowych znanej liczby par ukladoéw sprze-
zonych. Poniewaz nie wszystkie sprzezenia zostaly dotychczas wykryte,
zatem obliczone iloéci zajmowanych przez uklady grupowe par chromo-
soméw nalezy uznaé za maksymalne dla dotychczas poznanych ukladow
grupowych krwi i biatek krwi. I tak u $win stwierdzono 30 polimorficz-
nych ukladéw grupowych, a poniewaz dotychczas nie stwierdzono sprze-
zenia ktéregos z ukladéw z plcig, to mogg one znajdowac si¢ najwyzej na
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Tabela 2
Liczba alleli w znanych ukladach grupowych krwi
Bydto Swinie Owce Konie | Kury
[11] [11] [10] [13] [8]
5. | l
1 | Uklad | la. | Ukiad l.a. ! Uklad l.a. | Uklad l.a. | Ukilad la.
|
1 A 10 A 2 A 2 A 3 A 9
2 B p. 300 B 2 B p- 50 C 2 B 21
cech
antyg.
3 C p. 35 C 2 C. 3 D 6 C 4
4 FV 4 D 2 D 2 K 2 D 4
5 J p.3 E p. 10 M 3 P 3 E 4
6 L 2 F 2 R-O 2 Q 6 H 2
7 M 3 G 2 X-Z 2 T 2 I 2
8 N 2 H 5 U 2 J 2
9 SU 20 I 2 K 2
10 zZ 3 J 2 L 2
11 R'S’ 2 K 5 P 2
12 T 2 L p. 6 Hi 2
13 M 6
14 N 3
15 O 2
16 S 2
l.a. — liczba alleli
p — ponad

19 sposréd 20 posiadanych par chromosoméw. Poniewaz u trzody znane
sa trzy pary ukladéw sprzezonych, mozna stad wnosié¢, ze istnieje sprze-
zenie co najmniej oémiu innych par ukladéw polimorficznych. U tego
takze gatunku liczba par chromosoméw kontrolowanych przez uktady
polimorficzne jest najwieksza (19 na 20), a najmniejsza u kur (17 na 39).
Zatem ilo§é par chromosoméw kontrolowanych przez te uklady waha sie
w granicach od okolo 44%, u kur do 95% u $win. Tak wiec uklady poli-
morficzne moglyby byé markerami takiej samej czeSci ogolnej liczby
loci determinujacych cechy ilosciowe tych zwierzat, w przypadku Scistego
sprzezenia ukladéw polimorficznych z ukladami determinujgcymi te cechy

Na podstawie dotychczas przeprowadzanych prac mozna stwierdzi¢, ze
wielkos$é czeéci addytywnej wariancji genetycznej cech produkeyjnych
i reprodukcyjnych zwierzat gospodarskich, determinowane]j przez ukiady
polimorficzne krwi zawiera sie w przedziale od zera do kilku procent.
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Tabela 3
Polimorfizm bialek krwi zwierzqt gospodarskich [7, 11, 17]
; w Liczba alleli w locus
Bialko Symbol | L | .
i ' bydlo ! swinie ] owce ‘ konie kury

Transferyna Tf 8 4 10 7 3
Hemoglobina Hb 5 3 2 2
Albumina Al 3 3 2 3 2
Pre-albumina Pr 2 3 10 4
Post-albumina Pa 2 2 2
Hemopeksyna Hp 7
Alfa-2-globulina Sa 2 3
Ceruloplazmina Cp 3 2 2
Amylaza Am 5 5 X 2
Karoanhydraza Ca 2 2 2 6
Esteraza Es 5 3 7 3
Fosfataza alkaliczna F 2 5 2 2 3
Haptoglobina Hg 4 2
Lipoproteina LDLpp 2
Gammaglobulina 1gG 2 2
Dehydrogenaza G-6-PD 2
Izomeraza PGI 2
Katalaza —_— L2 2 2

X — polimorfizm wystepuje, lecz liczba alleli nie jest znana

I tak Neimann Sorensen i Robertson [9] zakladajgc, ze zawartose tluszezu
w mleku kréw rasy dunskiej czerwonej (RDM) jest w 50%0 uwarunkowana
genetycznie, stwierdzili ze okolo 8% wariancji genetycznej dla tej cechy
jest uwarunkowane grupami krwi. Natomiast przyjmujac, ze odziedziczal-
no$é¢ wydajnoéci mleka za laktacje wynosi 25%0, obliczyli oni, ze wydajnosé
mleka jest okoto 5% determinowana przez loci grup krwi. Jensen i wsp.
[4] oszacowali, ze u trzody chlewnej ras Duroc i Hampshire mniej niz 20/o
wariancji dla cech produkcyjnych uwarunkowane jest Iacznie przez 12
ukladéw grupowych krwi i 4 uklady bialek krwi. Natomiast Parker [cyt.
5] udowodnil, ze uklad transferyn nie wnosi nic do calkowite] wariancji
ciezaru ciala przy urodzeniu i odlgczeniu oraz w wieku jednego roku,
badanych przez niego ras miesnych bydia.

Obecnie po zapoznaniu sig z polimorfizmen krwi, przejdziemy do omo-
wienia mozliwosci jego wykorzystania w doskonaleniu zwierzat, a szcze-
goélnie w selekcji.
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Wykorzystanie uktadéw polimorficznych krwi w doskonaleniu zwierzqt

Omawiajac zagadnienie wykorzystania ukladéw polimorficznych krwi
w doskonaleniu zwierzat, rozwazmy najpierw wielko$¢ czesci addytywnej
warlancji genetycznej, jaka one determinuja, ktéra postuzy nastepnie do
rozwazenia postepu genetycznego, uzyskiwanego w wyniku selekcji przy
wykorzystaniu ukladéw polimorficznych. W tej czesSci pracy bedziemy
czgsto korzysta¢ z wynikoéw pracy Smitha [15]. Za tym autorem przyjmu-
Jemy termin ,,znane loci” na okreslenie ukladéw polimorficznych ze
wzgledu na to, ze daja sie one latwo indentyfikowaé metodami immuno-
logicznymi i elektroforetycznymi.

Wielkosé czeSci addytywnej wariancji genetyczne]
determinowanej przez znane loci

Uzytecznoéé znanych loci w doskonaleniu zwierzat, a szczegolnie
w selekeji zalezy od wielkosci informacji jakg one dajg o wartosci hodo-
wlanej zwierzat oraz od dokladnosci tej informacji. Wielkos$ci te okreslamy
przy uzyciu metod genetyki iloSciowe]j. Sg to wartos¢ genotypowa i wartosé
hodowlana, a odpowiednie wzory na te wielkosci podano za Falonerem
[2] w tabeli 4. Natomiast wariancje podanych w tej tabeli wartosci geno-
typowych i hodowlanych, jako miary dokladnosci tych dwéch wartosci
zgodnie z przyjetymi w tabeli 4 oznaczeniami, wynoszg odpowiednio:
2pq2+(2pqd)? oraz 2pq? [2].

Tabela 4

Wartoéci genotypowe uktadu dwuallelicznego, mierzone jako odchylenia od Sredniej
populacji (przy zatozeniu losowego kojarzenia)

Gentoypy A4A1 A1A2 AQAQ
Czestotliwosci p? 2pq q?
Wartosci przypisane a d —a
genotypom

Odchylenia od $redniej

populacji:

Warto$é genotypowa { 2q(a—pd) a(@q—p)+d(1—2pq) —2p(a—qd)
2q(a—qd) (@—p)a+2paqd —2p(a+pd)

Wartoéé hodowlana 29 (@—p)a —2pa.

Odchlenie spowodowane —2q2d 2pad —2p2d

dominacja

Srednia populacji: M = a(p—aq) +2pad
Sredni efekt zastgpienia genu: a=a-}d(q—p)
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Na og6! parametry podane w tabeli 4 nie sg znane, lecz muszg byé
szacowane z danych o wydajnosci zwierzgt. Otrzymane oceny wartosci
genotypowych i hodowlanych sg nieobcigzone, ale sg niedokladne na
skutek tego, ze sg liczone z proby. Smith (1967) obliczyl, Zze ocena nieobcig-
zona tej czesci addytywnej wariancji genetycznej, ktéra jest determino-
wana przez znane loci i moze byé wykorzystana w selekcji, wyraza sie
wzorem:

2pqa2—o2/N,

gdzie o2 oznacza wariancje rozwazanej cechy metrycznej a N jest liczbg
badanych zwierzat. Dla m niezaleznych loci, np. niesprzezonych ukladow
polimorficznych krwi, ocena ta wyraza si¢ wzorem:

vZPiQiaz—-mﬁ/ N
A

i—1

Stosunek tej wielkosci do calej addytywnej wariancji genetycznej —
oznaczony symbolem R — zostanie uzyty w dalszej czeSci pracy jako
wskaznik przydatno$ci znanych loci w selekcji. Ocena R, otrzymywana
w praktyce z pewnego zbioru danych jest obarczona bledem préby. We-
dlug Neimanna-Sorensena i Robertsona [9] wariancja wartosci R wynosi:

2 m
Nh?2 Nh?2

\

gdzie h? oznacza odziedziczalno§¢ rozwazanej cechy.

Dotychczasowe rozwazania dotycza loci dwuallelowych. W czesci I te]
pracy stwierdzono, ze pewna cze$¢ loci ukladéw polimorficznych krwi po-
siada allele wielokrotne. Wydaje sie, ze takie loci bedg najbardziej przy-
datne w doskonaleniu zwierzat w przypadku, gdy efekty alleli sg addy-
tywne, a allele te mozna ustawi¢ kolejno wedlug wielkosci ich wplywu
na dang ceche ilosciowa. OczywiScie najbardziej przydatnym z nich bylby
allel majacy najwiekszy dodatni wplyw na dang ceche. Zatem szereg alleli
wielokrotnych danego locus mozna podzieli¢ na dwie grupy: allel o naj-
wiekszym efekcie dodatnim i grupe alleli pozostatych. Tak wiec w naszych
rozwazaniach przypadek alleli wielokrotnych nie rézni si¢ od przypadku
dwoch alleli w locus.

Mo6wiliSmy dotgd o addytywnym dzialaniu genéw z szeregu niezalez-
nych znanych loci. Jednakze mozliwe sg inne sytuacje, gdy niektére loci
sg zalezne (np. sprzezone) lub tez gdy oddzialywanie alleli z jednego locus
na dang ceche metryczng nie jest addytywne, lecz wykazujg one efekt
naddominacji. Cockerham [1] stwierdzil, ze sprzezenie miedzy loci nie ma
wplywu na addytywng wariancje genetyczng, gdy wszstkie loci sg
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w rownowadze. Natomiast Smith [15] doszed! do wniosku, ze selekcja
oparta na loci zawierajacych geny wykazujgce efekt naddominacji, moze
by¢ traktowana w taki sam sposob jak selekcja oparta na loci zawieraja-
cych geny o addytywnym sposobie dziatania.

Postep genetyczny uzyskiwany w wyniku selekcji
przy wykorzystaniu znanych loci

W tabeli 5 podajemy za Smithem [15] wielkosci oczekiwanych poste-
pow genetycznych, uzyskiwanych w wyniku zastosowania r6znych metod
selekcji, przy znajomosci czesci R addytywnej wariancji genetyczne],
determinowanej przez znane loci. Pierwsze cztery to metody selekcji
bezposredniej, a dwie ostatnie — selekcji posSredniej. Podane wzory ce-
lowo napisano w takiej postaci, by uwidoczni¢ zaleznos¢ oczekiwanego
postepu genetycznego od wielkosci ilorazu R/h2 Iloraz ten wystepuje
wszedzie, gdzie selekcja oparta jest — posrednio lub bezposSrednio — na
znanych loci. Ogélnie rzecz biorge, oczekiwany postep gentyczny roénie
wraz ze wzrostem R, lub tez gdy maleje odziedziczalnos¢ h2. Zalezy on
takze od intensywnosci selekcji i odstepu miedzy pokoleniami; obie te
wielkosci mogg by¢ rézne dla réznych metod selekcji. Tak np. selekcje
opartg jedynie na znanych loci gentycznych (metoda [2] z tabeli 5), moz-
na przeprowadzi¢ wczesSniej niz selekcje masowa, opartg na wydajnosci
indywidualnej. Dlatego tez takze te czynniki nalezy uwzglednia¢ przy
porownywaniu réznych metod selekcji. Jednakze dla uproszczenia rozu-
mowania zalozymy dalej, ze dla wiekszoSci omawianych metod selekeji,
intensywnos$é selekcji i odstep miedzy pokoleniami sg takie same.

Przy omawianiu i porownywaniu réznych metod selekcji, wykorzystu-
jacych informacje o znanych loci genetycznych, postuzymy sie pojeciem
wzglednej efektywnosci selekeji lub wprost efektywnosci selekeji. Ogélnie
powiemy, ze bardziej efektywna jest ta metoda, ktéra daje wigkszy postep
gentyczny. Wskaznikiem efektywno$ci jednej z metod selekcji na tle
drugiej bedzie iloraz odpowiednich postepow genetycznych; jezeli ten
iloraz jest wiekszy od 1 to efektywniejsza jest metoda pierwsza, a jesli
mniejszy od 1 — to druga.

Selekcja oparta (jedynie) na znanych loci genetycz-
nych. Jedli zalozymy, ze intensywno$é selekeji i odstep miedzy pokole-
niami dla selekcji opartej na znanych loci sg takie same jak dla selekcji
masowej, to efektywnos$é tej pierwszej metody w poréwnaniu z druga
wynosi Y R/h?  Zaleznosci tej wzglednej efektywnosei od wielkosci czesci R
addytywnej wariancji genetycznej, determinowane]j przez znane loci, przy
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Tabela 5

Oczekiwane postepy genetyczne przy zastosowaniu réznych metod selekcji

[15]
Metoda selekcji Oczekiwany postep
genetyczny
11) Masowa (oparta na wydajnosci
indywidualnej) iteih2e
(2) Oparta na znanych loci genetycznych i9¢sV” R/h? h2o

(3)

4

(5)
(6)

Indeks selekcyjny oparty na wydajnosci

. 1
indywidualnej i znanych loci genet. 11c1(1+—2—R/ h? ) h*o

Dwustopniowa, najpierw metoda (2)
a potem (1) ijci [14(i4/i)) R/h2h2o
Posrednia, oparta na danych o krewnych iscsh2ro/w

Indeks selekcyjny oparty na danych o krew-
nych i znanych loci genetycznych

(i5c5r/w) I-l—l—-;“(R/hi’) (Wz/r2 )]hzo

w2 =

cze$é addytywnej wariancji genetycznej, determinowana przez znane loci
roznica selekcyjna wyrazona w jednostkach odchylenia standardowego (inten-
sywnosé selekceji)

odwrotnos$é odstepu czasu miedzy pokoleniami

liczba osobnikéw spokrewnionych, na podstawie ktérych przeprowadzono se-
lekcje

$redni wspélczynnik spokrewnienia kazdego z wyselekcjonowanych osobnikow
z jego badanymi krewnymi

[14(n—1)t]/n, gdzie t jest wspoélczynnikiem korelacji miedzy badanymi osobni-
kami spokrewnionymi

réznych poziomach odziedziczalnosci przedstawiono liniag przerywana na
rys. 1. Efektywno$é ta jest wprost proporcjonalna do pierwiastka z R
a odwrotnie proporcjonalna do pierwiastka z odziedziczalnosci h?. Ogdlnie
mozna stwierdzié, ze efektywnosé selekcji opartej na znanych loci w po-
réwnaniu z selekcjg masowa jest wieksza od 1, gdy R jest wieksze od h?,
Poniewaz R jest nieduze (cze$e I) zatem taka sytuacja wydaje sie najbar-
dziej mozliwa dla cech nisko odziedziczalnych do ktérych — jak wiadomo
— najczesciej zaliczaja sie cechy reprodukeyjne.

7 — Post. nauk roln. 1/77
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Rys. 1. Efektywnoéé selekcji opartej jedynie na znanych loci genetycznych oraz se-
lekcji indeksowej (metoda 3 — tabela 5), w poréwnaniu z selekcjg masowg R — czesé
addytywnej wariancji genetycznej, determinowana przez znane loci

Indeks selekcyjny oparty na danych o wydajnos-
ci indywidualnej i na znanych loci genetycz-
nych. Dane o wydajnosci indywidualnej i informacje o znanych loci
gentycznych moga byé polaczone, celem utworzenia indeksu selekcyjnego,
jak to uczynili Neimann-Sgrensen i Robertson (1961). Taka metode (meto-
de 3 z tabeli 5) nazwaliSmy krotko — jedynie dla latwosci postugiwania
sie jej nazwg — indeksem selekcyjnym skombinownaym z (1) i (2). Nawet
intuicyjnie jest oczywiste, ze selekcja oparta na takim indeksie powinna
byé¢ bardziej efektywna od selekcji masowej (rys. 1). Istotne jest o ile wy-
korzystanie w tym indeksie znanych loci, powiekszy te efektywnosé¢. Moz-
na powiedzieé¢, ze selekcja wskaznikowa daje oczekiwany postep gentycz-
ny, ktéry jest wiekszy od oczekwianego postepu genetycznego dla selekeji
masowej o 1/2 R/h? tego postepu genetycznego, ktory oczekujemy przy se-
lekcji masowej. Efektywnosé selekcji wskaZnikowe]j rosnie wraz z wzros-
tem czesci addytywnej wariancji genetycznej, determinowanej przez znane
loci, a maleje wraz ze wzrostem odziedziczalnosci. Zauwazmy, ze nawet
w przypadku, gdy znaczna cze§¢ wariancji genetycznej jest determinowa-
na przez znane loci (czego nie nalezy raczej oczekiwaé czesc¢ I), to przy ce-
chach wysoko odziedziczalnych, efektywnos¢ selekcji wskaznikowe] wzras-
ta nieznacznie. Takze w przypadku tej metody, jedynie dla cech nisko



Polimorfizm genetyczny krwi a doskonalenie zwierzat 99

odziedziczalnych jej efektywnos¢ jest na tyle duza, by oplacito sie wyko-
rzystywac¢ w selekcji znane loci gentyczne.

Selekcja dwustopniowa najpierw oparta na zna-
nych loci genetycznych a potem na wydajnos$ci in-
dywidualnej. Rozwazajac te metode i jej efektywnos¢é w poréwna-
niu z selekcjg masowsa, przyjmujemy jedynie zalozenie, ze odstep miedzy
pokoleniami jest taki sam dla obu metod. Przyjecie zatozenia jednakowej]
intensywnos$ci selekcji byloby niestuszne, gdyz oba kroki selekeji dwu-
stopniowej nie mogg by¢ tak samo intensywne jak woéwczas gdy prowa-
dzimy jedynie selekcje masows.

Selekcja dwustopniowa (metoda [4] — tabela 5) bedzie bardziej inten-
sywna od selekcji masowej w kazdym przypadku, co latwo zauwazyé
poréwnujgc oczekiwane postepy genetyczne, uzyskiwane przy zastosowa-
niu obu tych metod. Ciekawe wydaje sie natomiast poréwnanie omawia-
nej metody z indeksem selekcyjnym (tabela 5), ktéry réwniez oparty jest
zaro0wno na danych o wydajnosci indywidualnej jak réwniez na znanych
loci genetycznych. Selekcja dwustopniowa bedzie bardziej efektywna niz
indeks selekcyjny, gdy

(21,/i,)2>>R/h?

Taka ewentualno$é jest mozliwa, gdy R jest male w poréwnaniu z odzie-
dziedziczalng h? (czego raczej najczeSciej nalezy sie spodziewa¢), lub tez
gdy selekcja dwustopniowa jest znacznie intensywniejsza od selekcji
wskaznikowej. Zatem omiawiana metoda moze by¢ uzyteczna przede
wszystkim dla cech wysoko odziedziczalnych.

Metody selekcji posSredniej. Do tych metod naleza: metoda
selekcji posredniej opartej na wydajnosciach krewnych oraz indeks selek-
cyjny oparty na danych o znanych loci oraz wydajnosciach krewnych
osobnikéw, na ktérych prowadzona jest selekcja (metody (5) i (6) — ta-
bela 5). Ocena przydatnosci tych metod i ich efektywnosci w poréwnaniu
z selekcjg masowg jest nieco trudniejsza i wydaje si¢ ona tutaj mniej ce-
lowa, gdyz metody te moga znalez¢ zastosowanie w pewnych specjalnych
przypadkach. Biorgc pod uwage to, ze informacja o znanych loci moze by¢
otrzymana dla wszystkich zwierzat, przydatnosé¢ metod selekcji posredniej
w niektérych przypadkach trafie ocenila Knothe [6]: ,Istnienie korelacji
miedzy pojedynczymi genami, ktérych dziedziczenie jest latwe do prze-
$ledzenia a cechami ilo§ciowymi pozwoliloby na skuteczniejsze stosowanie
selekcji do cech nie ujawniajacych sie¢ u osobnikow meskich oraz cech,
ktéorych nie mozna mierzy¢ przezyciowo. Takie korelacje moglyby by¢
réwniez wykorzystane przy testowaniu mieszancow z linii wsobnych”.
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Dyskusja

Ewentualne zastosowanie ukladéw polimorficznych w selekcji i ogdlnie
w doskonaleniu zwierzat, wymaga uprzedniego stwierdzenia zwigzku tych
ukladéw z cechami produkeyjnymi i reprodukcyjnymi. Ostatnio ukazaty
sie prace zwigzane z badaniem zwigzkéw miedzy znanymi loci (loci mar-
kerami), a cechami iloSciowymi [3 i 16]. Jednakze przydatno$é praktyczna
zaproponowanych przez tych autoréw metod do oceny wymienionych
zwigzkéw nie jest dotychczas znana. Natomiast nalezy sobie zda¢ sprawe
z trudno$ci na jakie napotyka sie przy badaniu zwigzku ukladéw polimor-
ficznych z cechami iloSciowymi. Kabat i Duniec [5] wskazali na nastepu-
jace trudnosci:

1. Trudnosci doboru odpowiedniej metody statystycznej;

2. Brak odpowiedniego materialu;

3. Czestotliwo$é genow i liczebnos¢ badanej populacji moga znacznie
wplynaé na istotnosé roznic statystycznych;

4. Obserwowany w danej populacji efekt, moze zaleze¢ od wielu ge-
netycznych powigzan roéznego rodzaju innych, niz zwigzek ukladow
polimorficznych krwi z genami determinujgcymi dang ceche;

5. Jezeli liczba loci oddzialywujacych na dang ceche iloSciowg jest
stosunkowo niewielka, to mozna spodziewa¢ sie okreSlonych efektow,
jednakze jezeli liczba tych loci jest duza, to efekt pojedynczego genu
moze byé niewielki a obserwowane réznice statystyczne nieistotne.

Odno$nie trudnoéci wymienionej w punkcie 5 nasuwa si¢ pewna
uwaga. Liczba loci determinujgcych dana ceche iloSciowg moze by¢ duza,
ale niektére z tych loci magg wywiera¢ znaczny wplyw na te ceche. Przy-
jelo sie nazywa¢ geny wywierajgce duzy wpltyw na dana ceche metryczng
genami duzymi. Mozna zatem postawié¢ pytanie, jaka liczba genéw deter-
minuje dang ceche. Allard [za 12] prowadzgc doSwiadczenie z pszenica
— a zatem uzywajac innych metod eksperymentalnych niz przy badaniu
zwierzat — doszed! do wniosku, ze na ponad 95%0 réznicy w wydajnosci
miedzy dwoma skrajnie réznymi liniami pszenicy, mogg wptywac jedynie
3 loci. Nalezy jednak zdaé sobie sprawe, ze zwierzeta gospodarskie sg wy-
zej zorganizowane i przeprowadzenie na nich podobnych eksperymentow
jest bardzo trudne. Chociaz w latach dwudziestych i trzydziestych naszego
stulema ukazywaly sie prace, w ktérych starano sie dowie$¢, ze cala
zrmennoscm, genetyczng np. w wydajnosci mleka u bydla, rzadzi kilka
par genéw. Z rozwazan Falconera [2], przeprowadzonych odnosnie liczby
loci determinujacych np. liczbe szczecinek u Drosophila Melanogaster
lub ciezar ciala u mysz, wynika, ze cechy iloSciowe zwierzat s okreslone
przez kilkadziesigt a nawet kilkaset loci.

Wydaje sig, ze najprostsza metodsa doskonalenia danej populacji zwie-
rzecej jest uczynienie jej homozygotyczna ze wzgledu na dany gen duzy.
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(Z tym Igczy sie pytanie, jak oceni¢ pod wzgledem hodowlanym istotne
zmiany w czestotliwosci niektérych genéw ukladu grupowego krwi B
u bydla, zaobserwowane przez Zurkowskiego i Bouwa [18]. Taka zmiana
wymaga niewielu pokolen, szczegélnie gdy czestotliwos¢ rozwazanego ge-
nu w populacji jest duza. Jest rzeczg oczywista, ze postep genetyczny uzys-
kany tg droga bedzie mniejszy niz postep gentyczny uzyskany przez uzycie
dotychczas stosowanych metod selekceji.

Informacja o znanych loci jest najbardziej waraos$ciowa, gdy tradycyj-
ne metody selekcji nie sg efektywne, a szczegdlnie gdy odziedziczalnosé
danej cechy jest niska, lub gdy zachodzi koniecznos¢é prowadzenia selekcji
posSredniej (czes¢ II). Zatem ta informacja moze sie okazaé przydatna prze-
de wszystkim przy doskonaleniu cech zwigzanych z przystosowalnoscig
jak wylegowos¢ u drobiu czy wielkosé miotu u trzody chlewnej. Wartosé
metod selekcji wykorzystujgcych informacje o znanych loci zalezy od tego
jak duza jest ta cze$é addytywnej wariancji genetycznej ktora jest de-
terminowana przez znane loci w poréwnaniu z odziedziczalnoScig rozwa-
zanej cechy.

Jakag metode zatem wybraé i zastosowa¢ w praktyce? Wiadomo, ze
najbardziej efektywna jest omawiana metoda wskaznikowa (metoda 3),
gdy cze$¢ addytywnej wariancji genetycznej determinowana przez znane
loci jest wieksza od dziedziczalno$ci rozwazanej cechy ilosciowej, a w prze-
ciwnym przypadku metoda dwustopniowa. Powiedziano réwniez, ze me-
tody selekcji posredniej majg specjalne zastosowanie. Zatem wybdr metody
selekcji zalezy od wielu dyskutowanych tutaj czynnikéw. Zdaniem
Searlego [14] nalezy takze uwzgledni¢ wielko§¢ wariancji oczekiwanego
postepu genetycznego. Wiekszg dokladnosé oszacowania wartosci czesci
addytywnej wariancji genetycznej, tederminowanej przez znane loci
otrzymamy, gdy Nh? jest duze, a zatem cechy nisko odziedziczalne wy-
magajg uzycia w badaniach wigkszej ilosci materialu, szczegélnie gdy
liczba loci branych pod uwage jest mala. Wydaje sie, ze istnieje optimum,
przy ktérym omawiane metody oplaca sie stosowaé, a uzyskana doklad-
no$¢ oceny oczekiwanego postepu genetycznego jest wystarczajaca dla
celow praktycznych. '

Podsumowanie

Omoéwiono bogactwo polimorfizmu krwi i te aspekty tego zagadnienia,
ktére majg szczegdélne znaczenie przy badaniu zwigzku ukladow poli-
morficznych krwi z cechami produkcyjnymi i reprodukcyjnymi zwierzat.
Przedyskutowano przydatno$é ukladéw polimorficznych krwi w doskona-
leniu zwierzat, a szczegdlnie w selekcji.

Informacja o znanych loci genetycznych (ukladach polimorficznych
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krwi) moze by¢ przydatna przy powigkszaniu efektywnosci selekcji ma-
sowe]. Najbardziej przydatna jest selekcja wskaznikowa oparta na danych
o wydajnosci indywidualnej i na znanych loci genetycznych, wtedy gdy
czeS¢ addytywnej wariancji genetycznej, determinowana przez te loci jest
wieksza od dziedziczalnos$ci danej cechy ilosciowej. W przeciwnym przy-
padku najbardziej efektywna jest selekcja dwustopniowa, przeprowadzona
najpierw w oparciu o znane loci genetyczne a potem o wydajnosé indy-
widualna.

Metody selekcji posredniej, wykorzystujgce informacje o wielkosci
efektu znanych loci na dang ceche ilosciowa, moga by¢ szczegélnie przy-
datne w przypadku cech nie dajacych sie mierzyé¢ przyzyciowo, badZ przy
testowaniu mieszancéw z linii wsobnych. Ta uwaga odnosi si¢ takze do
cech nisko odziedziczalnych. Przydatno$é praktyczna, oméwionych w pracy
metod selekcji, zalezy w duzym stopniu od dokladnosci oszacowania czesci
addytywnej wariancji genetycznej, determinowanej przez znane loci.
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