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Trzesawka to $miertelna neurodegeneracyjna choroba, ktéra atakuje owce i kozy. Rézne ge-
notypy genu PRNP powiazano z r6zng podatno$cia na te chorobe. Celem badan byla analiza
czestosci wystepowania genotypow PRNP u owiec rasy $winiarka, w stadzie podstawowym i
wSsrod maciorek remontowych. U badanych zwierzat znaleziono trzy allele (ARR, ARQ, VRQ)
i pie¢ roznych genotypéw (ARR/ARR, ARR/ARQ, ARQ/ARQ, ARR/VRQ, ARQ/VRQ). Na
skutek selekcji trykéw w stadzie podstawowym zaobserwowano réznice w czestosci alleli i ge-
notypéw pomiedzy stadem podstawowym i maciorkami remontowymi. Wyniki potwierdzily
zasadnos$¢ monitoringu genotypow PRNP i opartej na nim selekcji zwierzat.

SEOWA KLUCZOWE: owce / gen biatka prionowego / PRNP / polimorfizm / trzesawka

Trzgsawka (ang. scrapie) jest $miertelng neurodegeneracyjna choroba owiec, koz i mu-
flonow, ktoéra podobnie jak BSE u krow, choroba Creutzfelda-Jacoba (vCID) u ludzi i
przewlekta wyniszczajaca choroba u jeleniowatych (CWD) nalezy do grupy zakaznych
encefalopatii gabczastych [13]. Za ich przyczyng uwaza sig biatka prionowe. Czgsciowo
proteazo-odporne biatko PrP* (scrapie), bgdace patogenna konformacyjna forma biatka
PrP¢ (komdrkowego), jest zdolne do wywotania konwersji prawidlowego biatka do formy
patogennej. Docelowym miejscem infekcji jest centralny uktad nerwowy (CNS). Poja-
wienie si¢ ztogéw amyloidowych w moézgu i ich nagromadzenie powoduje degradacje
tkanki, co daje charakterystyczny obraz struktur gabczastych [1]. Objawy trzgsawki u
owiec sa obserwowane zwykle po dtugim okresie inkubacji (od roku do 3 lat), a naleza
do nich: nerwowe zachowanie, zwigkszona wrazliwo$¢ na hatas, problem z mlecznoscia,
spadek masy ciata, charakterystyczne drapanie, drzenie ciata, nieskoordynowane ruchy,

*7rédlo finansowania badan: zadanie statutowe 04-007.1 ,,Genetyczna diagnostyka choréb u zwierzat go-
spodarskich”
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niezborno$¢ i w koncu $mier¢. Zakazenie moze nastapi¢ na drodze pokarmowej, a u ja-
gniat podczas porodu i laktacji. Choroba moze sig tez pojawic spontanicznie [1].

U owiec wystepuja dwie postacie trzgsawki — klasyczna i atypowa. Roznia si¢ one wzo-
rem elektroforetycznym biatka (analiza immunoblot: rézna ilo§¢ prazkow), profilem gliko-
zylacji, wrazliwos$cia na trawienie proteinazami, umiejscowieniem zmian patologicznych
w mozgu (klasyczna — pien mozgu; atypowa — mozdzek 1 kora mozgowa), profilem waku-
olizacji oraz wzorem depozycji prionéw w obrebie CNS. Co wigcej, atypowa trzgsawke
zdiagnozowano u owiec, ktorych genotypy powiazano we wczesniejszych badaniach z
duza opornoscia na klasyczna scrapie i BSE [19].

Gen PRNP zostal zmapowany u owcy na chromosomie 13, a w obrgbie jego czgsci
kodujacej zaobserwowano polimorfizmy w kodonach 136, 154 1 171, ktorych wystapienie
ma najwigkszy zwiazek z podatnoscia owiec na zachorowanie na klasyczng trzgsawke.
Wyrdzniono 5 alleli majacych najwigkszy wptyw na genetyczna regulacje opornosci na
trzgsawke: ARR (A, R (R ), ARQ, AHQ, ARH i VRQ. Allele te determinuja wystgpo-
wanie 15 genotypow, ktore warunkuja rézny stopien ryzyka zachorowania na klasyczng
trzgsawke [1, 2, 18]. Zwierzgta o genotypie ARR/ARR sa wysoce oporne na klasyczna
trzgsawke, natomiast genotyp VRQ/VRQ jest uznawany za najmniej korzystny, zwiazany
z wysoka podatnoscia zwierzat na klasyczna scrapie. Wystgpowanie atypowej trzgsawki
powiazano z obecnoscig allelu F w kodonie 141 genu PRNP (L141F). Ta posta¢ choroby
pojawia si¢ najczesciej u osobnikow posiadajacych allel ALHQ i AFRQ, ale takze u owiec
z allelem ALRR, warunkujacym opornos¢ na klasyczng trzgsawke [8, 9, 16]. Monitoring
frekwencji genotypow w populacji i niedopuszczanie do rozrodu zwierzat o genotypach
warunkujacych podatnos¢ na trzgsawke jest jednym z dziatan zapobiegajacych wystapie-
niu choroby, zalecanych przez Unig Europejska.

Celem pracy bylo okreslenie frekwencji alleli i genotypow PRNP u owiec rasy $wi-
niarka, utrzymywanych w stadzie objetym programem ochrony zasobow genetycznych.

Material i metody

Badaniami objgto stado owiec rodzimej rasy $winiarka, na Podkarpaciu. Ocenie pod-
dano tacznie 195 owiec: 121 matek stada podstawowego i 11 trykéw hodowlanych oraz
63 maciorki remontowe. Badania prowadzono w latach 2012 i 2014. Po pierwszym roku
badan tryki stada podstawowego poddano selekcji pod katem ograniczenia wystgpowania
niekorzystnego allelu VRQ.

DNA wyizolowano z probek krwi, stosujac Wizard Genomic DNA Purification Kit
(Promega), wedlug zataczonego protokotu. Do oznaczania kodonéw 136, 1541 171 genu
PRNP wykorzystano zmodyfikowana metodg zaproponowana przez Garcia-Crespo i wsp.
[4]. W celu analizy kodonéw 136 i 154 produkty reakcji PCR poddano reakcji enzyma-
tycznej z enzymem BspHI w temperaturze 37°C, a nastepnie elektroforezie w zelu agaro-
zowym wybarwionym MidoriGreen DNA Stain (Nippon Genetics). Wyniki odczytywano
w $wietle UV na transiluminatorze. Do oznaczania kodonu 171 wykorzystano metode
dyskryminacji alleli, z zastosowaniem znakowanych fluorescencyjnie sond TagqMan MGB
(Life Technologies), na aparacie StepOnePlus Real-time PCR System. Do analizy kodo-
nu 141 réwniez wykorzystano metode dyskryminacji alleli, a startery i sondy do reakcji
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PCR zostaty zaprojektowane w programie PrimerExpress (Life Technologies). Wyniki dla
czterech kodondw otrzymane na podstawie dwoch metod potaczono, w celu ustalenia po-
szczegblnych genotypow genu PRNP dla badanych owiec.

Do analizy wynikow wykorzystano oprogramowanie StepOne Software v2.2.2. (Life
Technologies) dotaczone do aparatu StepOnePlus Real-time PCR System, arkusze kalku-
lacyjne Excel oraz program Statistica (v.12) — test y*

Wyniki i dyskusja

W calej badanej grupie (195 osobnikéw) stwierdzono wystgpowanie trzech alleli: ARR,
ARQ i VRQ (tab. 1) i pigciu genotypoéw (rys.). Najwyzsza frekwencja charakteryzowal
si¢ allel ARR (71,28%) — najkorzystniejszy pod wzglgdem podatno$ci na klasyczna trzg-
sawke owiec. Czestos¢ warunkujacego wysoka podatnos$¢ na klasyczna trzgsawke allelu
VRQ wynosita 10,77% 1 byla 2,5-krotnie wyzsza u maciorek niz u trykéw. Frekwencja
wystepowania genotypu ARR/ARR, ktory warunkuje opornos¢ na klasyczna trzgsawke,
wynosita 48,72%. Rzadziej wystgpujacymi genotypami byty ARR/ARQ i ARR/VRQ. Po-
zostate genotypy — ARQ/ARQ i ARQ/VRQ, wykazywaly niska frekwencje¢, odpowiednio
1,03% 1 5,13%. Wyniki przeprowadzonej analizy wskazuja na stosunkowo wysoki udziat
w stadzie osobnikow o najbardziej korzystnym genotypie, ktoéry wystapit u prawie potowy
badanych owiec.

Podobne rezultaty odnosnie do najczgsciej wystgpujacych genotypdéw uzyskano we
wcezesniejszych badaniach przeprowadzonych w latach 2005-2009 w Instytucie Zoo-
techniki PIB [15] na kilkunastu rasach i mieszancach. Autorzy wykazali wystgpowanie
w populacji polskich owiec 6 alleli i 17 genotypdw, przy czym z najwigksza czgstoscia
wystepowaly trzy: ARR/ARQ, ARR/ARR oraz ARQ/ARQ); pozostale z czgstoscia nizsza
niz 5%. Z kolei Jasik i Reichert [6], analizujac polimorfizm genu biatka prionowego PRNP
$winiarek, stwierdzili wystgpowanie u tej rasy tylko dwoch genotypéw: ARR/ARR (70%)
1 ARR/ARQ (30%), a Niznikowski i wsp. [11] wykryli u tej rasy réwniez allele ALHQ i
VLRQ. Inne badania prowadzone na maciorkach i trykach rodzimej rasy olkuskiej wyka-
zaty wystgpowanie u 60% badanych osobnikow genotypu ARR/ARQ); pozostate osobniki
byly homozygotyczne, o genotypie ARR/ARR [7]. Niznikowski i wsp. [10], w badaniach

Tabela 1 — Table 1
Frekwencja alleli genu PRNP (%) w calej badanej grupie owiec
PRNP allele frequency (%) in the entire group studied

Czestos¢ (%) — Frequency (%)

Allele cafa badana grupa maciorki tryki
entire group ewes rams
ARR 71,28 71,20 72,73
ARQ 17,95 17,66 22,73
VRQ 10,77 11,14 4,55
Liczba osobnikéw 195 184 1

Number of animals
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przeprowadzonych na terenie Polski péinocno-wschodniej, stwierdzili wysoka frekwen-
cje genotypéw ARR/ARR i ARR/ARQ réwniez u owiec rasy zelaznienskiej oraz polskiej
owcy nizinnej. U owiec corriedale, nalezacych do grupy owiec nizinnych, wspomniani
autorzy [10] zidentyfikowali 11 genotypdw, przy czym frekwencja genotypow wrazliwych
na trzgsawke (VRQ/ARR) byta wyzsza niz opornych (ARR/ARR). Takze w Grecji Ekate-
riniadou i wsp. [3], analizujac polimorfizm genu PRNP u kilkunastu rodzimych greckich
ras owiec, stwierdzili wystgpowanie w tej populacji allelu ARQ z ponad 50% frekwencja,
36% frekwencjg allelu ARR i niewielka czgstos$¢ alleli ARH, AHQ i VRQ.

W analizowanym w badaniach wlasnych stadzie podstawowym czg¢sto$¢ niekorzystne-
go allelu VRQ byta 3-krotnie wyzsza u maciorek niz u trykow (tab. 2). Rdznice pomigdzy
czestosciami alleli maciorek i trykow byly istotne statystycznie (y*=7,5; P=0,024).

Tabela 2 — Table 2
Frekwencja alleli genu PRNP (%) w stadzie podstawowym

PRNP allele frequency (%) in the foundation stock of ewes and rams

Czgstose (%) — Frequency (%)

Allele stado podstawowe maciorki tryki

foundation stock ewes rams
ARR 68,56 68,18 72,73
ARQ 18,56 18,18 22,73
VRQ 12,88 13,64 4,55

Liczba osobnikow

Number of animals 132 121 11
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Tabela 3 — Table 3
Frekwencja genotypow PRNP (%) w stadzie podstawowym
Frequency of PRNP genotypes (%) in the foundation stock of ewes and rams

Genotyp Cate stado Maciorki Tryki
Genotype Total Ewes Rams
ARR/ARR 43,18 42,15 54,55
ARR/ARQ 30,30 29,75 36,36
ARQ/ARQ 0,76 0,83 0,00
ARR/VRQ 20,45 22,31 0,00
ARQ/VRQ 5,30 4,96 9,09

U zwierzat stada podstawowego zidentyfikowano wszystkie pi¢é genotypow (tab. 3).
Najwickszy udziat w stadzie podstawowym miaty osobniki z genotypem ARR/ARR
(43,18%). Dla maciorek wynosit on 42,15%, a dla trykéw 54,55%. Drugim najczgstszym
genotypem byt ARR/ARQ (30,30%), odpowiednio 29,75% dla maciorek i 36,36% dla
trykoéw. Frekwencja genotypu ARR/VRQ byta wysoka — maciorki z tym genotypem sta-
nowity 1/5 catej puli. Wérdd trykow genotyp ten nie wystgpowat wcale. Udzial pozosta-
tych genotypow byt niewielki, tj. 5,30% dla ARQ/VRQ i jedynie 0,76% dla ARQ/ARQ.
Obserwowane rdznice w czesto$ciach genotypow pomigdzy maciorkami i trykami stada
podstawowego byly wysoko istotne statystycznie (y=31,7; P=0,000002).

W badaniach wiasnych u trykow stadnych $winiarki nie stwierdzono wyst¢gpowania
genotypow ARQ/ARQ i ARR/VRQ. Podobne obserwacje dla trykéw rodzimej rasy ka-
mienieckiej poczynili Szkudlarek i wsp. [17]. Wystegpowanie trzech alleli i trzech geno-
typoéw stwierdzili Niznikowski i wsp. [12] u trykow rodzimej rasy zelaznienskiej i zaled-
wie dwoch genotypow (ARR/ARR i ARR/ARQ) u trykdéw wrzosowki w pierwszym roku
obserwacji w gospodarstwie prowadzacym hodowle zachowawcza tych ras. W trzecim
roku cytowani autorzy wykazali u trykow stadnych tylko allel ARR, co bylo wynikiem
zamierzonej pracy hodowlanej [12]. Podobna selekcj¢ przeprowadzono w analizowanym
w badaniach wtasnych stadzie podstawowym $§winiarki, objetym monitoringiem genoty-
poéw PRNP, skupiajac si¢ w pierwszej kolejnosci na niedopuszczeniu do rozrodu trykow
posiadajacych allel VRQ, czego efektem byty obserwowane roznice czgstosci genotypow
i alleli pomigdzy maciorkami i trykami.

O koniecznosci prowadzenia pracy hodowlanej z wykorzystaniem wynikoéw badan ge-
notypowania PRNP u owiec rasy $winiarka donosili juz wczeséniej Niznikowski i wsp.
[11]. W efekcie prowadzonej wsérdd trykow selekeji, frekwencja allelu ARR w stadzie
maciorek remontowych w analizowanym stadzie (tab. 4) byla wyzsza niz u maciorek w
stadzie podstawowym. Genotyp ARR/ARR (tab. 5) pojawiat si¢ czgSciej niz w grupie
zwierzat starszych, rowniez nizsza byta frekwencja genotypow ARR/VRQ (7,94%) oraz
ARQ/VRQ (4,76%). Frekwencja genotypu ARR/ARQ w stadzie maciorek remontowych
zmniejszyla si¢ o 5 punktow procentowych (p.p.) w stosunku do stada podstawowego.
Obserwowane roznice w czestosciach genotypoéw pomigdzy maciorkami stada podstawo-
wego i remontowymi byly wysoko istotne statystycznie (}>=32,64; P=0,000001). Czestos$¢
wystegpowania allelu ARQ zmniejszyta si¢ jedynie o 2 p.p. Dwukrotnie natomiast zmniej-
szyla si¢ frekwencja wystgpowania allelu VRQ. Jednak réznice pomigdzy czgstosciami

35



A. Piestrzynska-Kajtoch i wsp.

Tabela 4 — Table 4
Czgstos¢ alleli genu PRNP (%) w stadzie maciorek remontowych

PRNP gene allele frequency (%) in young ewes for flock rebuilding

Allele Mgs;g;k‘
ARR 76,98
ARQ 16,67
VRQ 6,35

Tabela 5 — Table 5
Czgstos¢ genotypow (%) genu PRNP w stadzie maciorek remontowych
Frequency of PRNP genotypes (%) in young ewes for flock rebuilding

Genotyp Maciorki
Genotype Ewes
ARR/ARR 60,32
ARR/ARQ 25,40
ARQ/ARQ 1,59
ARR/VRQ 7,94
ARQ/VRQ 4,76

Liczba osobnikéw

Number of animals 63

alleli maciorek stada podstawowego 1 maciorek remontowych nie byly istotne statystycz-
nie (¥>=5,16; P=0,076).

Z przeprowadzonych analiz wnioskowa¢ mozna, ze brak genotypu ARR/VRQ u trykow
w stadzie podstawowym $winiarki i nie dopuszczenie do rozrodu trykow posiadajacych
allel VRQ skutkowaty zredukowaniem wyst¢gpowania allelu VRQ u potomstwa, w stadzie
maciorek remontowych. Szczegdlnie widoczne jest to na przyktadzie redukcji czestosci
wystegpowania genotypu ARR/VRQ z 22,31% u matek stada podstawowego do 7,94% u
miodego pokolenia maciorek, co jest bardzo korzystnym efektem. Nie udato si¢ jednak
catkowicie wyeliminowac genotypu najbardziej narazonego na wystapienie trzgsawki w
badanym stadzie, tj. ARQ/VRQ. W celu eliminacji tego genotypu nalezatoby zupetnie za-
przestac rozrodu osobnikdéw (obu ptci) obciazonych posiadaniem cho¢ jednego niekorzyst-
nego allelu VRQ. Podobne wnioski wysnuto na podstawie selekcji pod katem allelu VRQ
u owiec rasy romanowskiej [14].

W zaleznosci od genotypu PRNP, owce klasyfikuje si¢ w pigciu grupach (klasach) ry-
zyka zachorowania na klasyczna trzgsawke: G1, G2, G3, G4 i G5, gdzie G1 oznacza naj-
nizsze ryzyko zachorowania, a G5 najwyzsze [2, 18]. U wszystkich ocenianych zwierzat
(tab. 6) frekwencja wystgpowania genotypu ARR/ARR, ktéry odpowiada klasie I ryzyka
zachorowania na trzgsawke (G1), czyli najmniejszej podatnosci na t¢ chorobg, byta naj-
wyzsza. Genotypy z allelem VRQ (grupa G4 i G5), charakteryzujace owce o najwyzszym
ryzyku zachorowania na klasyczng trzgsawke, wystgpowatly z czestoscia 16,41% oraz
5,13%. Podobnie jak w badaniach wiasnych, roéwniez Gruszecki i wsp. [5] zaobserwowali
wystegpowanie genotypoéw nalezacych do wszystkich pigciu klas ryzyka, jednak prawie
potowg stanowily zwierzgta o genotypie ARR/ARQ.
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Tabela 6 — Table 6

Czestos¢ genotypow (%) genu PRNP w klasach ryzyka narazenia na klasyczna trzgsawke w catej badanej
grupie zwierzat

Genotype frequencies (%) for the PRNP gene in relation to the class of resistance/susceptibility to classical
scrapie in all examined sheep

Czgstose
(&)
Gl ARR/ARR 48,72
G2 ARR/ARQ 28,72
G3 ARQ/ARQ 1,03
G4 ARR/VRQ 16,41
G5 ARQ/VRQ 5,13

U wszystkich badanych owiec (195 osobnikow) w kodonie 141 stwierdzono wystgpo-
wanie wylacznie allelu L. Nie zaobserwowano u zadnego zwierzgcia allelu F, podejrzewa-
nego o zwiazek z podatnos$cia na atypowa trzgsawke. Takie same rezultaty uzyskali dla tej
rasy Niznikowski i wsp. [11].

Wyniki przedstawionych badan wskazuja na wilasciwy kierunek hodowli badanego
stada oraz potwierdzajq istotno$¢ prowadzenia monitoringu genotypéw PRNP owiec. W
przypadku maciorek remontowych obserwowano zwigkszenie czgstosci wystgpowania
genotypow zawierajacych allel ARR i zmniejszenie czgstosci wystgpowania allelu VRQ,
w poroéwnaniu do zwierzat stada podstawowego. Uzyskane wyniki wskazuja rowniez na
zasadno$¢ selekeji trykow rozptodowych, co poprawia czegstos¢ wystgpowania alleli naj-
bardziej pozadanych.

PISMIENNICTWO

1. BAYLIS M., GOLDMANN W., 2004 — The genetics of scrapie in sheep and goats. Current
Molecular Medicine 4 (4), 385-396.

2. DEFRA, 2003 — NSP genotypes table. Accessed online October 10, 2005. http://www.defra.
gov.uk/animalh/bse/otherscrapies/scrapie/nsp/pdf/genotypes.pdf

3.  EKATERINIADOU L.V., PANAGIOTIDIS C.H., TERZIS A., PLOUMI K., TRIANTAFYLLI-
DIS A., DELIGIANNIDIS P,, TRIANTAPHYLLIDIS C., SKLAVIADIS T., 2007 — Genotyping
for PrP gene polymorphisms in rare Greek breeds of sheep. Veterinary Record Feb 10, 160 (6),
194-195.

4.  GARCIA-CRESPO D., OPORTO B., GOMEZ N., NAGORE D., BENEDICTO L., JUSTE
R.A., HURTADO A., 2004 — PrP polymorphisms in Basque sheep breeds determind by PCR-
-restriction fragment polymorphism and real-time PCR. Veterinary Record 154, 717-722.

5. GRUSZECKI T., GREGULA-KANIA M., NIZNIKOWSKI R., PIETA M., KOSTRO K.,
SZYMANOWSKA A., MIDUCH A., STRZELEC E., 2012 — Effect of PRNP gene polymor-
phism on reproductive performance of mother sheep and their offspring growth. The Bulletin
of the Veterinary Institute in Pulawy 56 (3), 279-282.

6. JASIK A., REICHERT M., 2003 — Application of temperature gradient gel electrophoresis
method for studying the sheep prion protein (Prp) gene polymorphism. The Bulletin of the
Veterinary Institute in Pulawy 47, 341-348.

37



A. Piestrzynska-Kajtoch i wsp.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

38

KACZOR U., DOMON D., MARTYNIUK E., MURAWSKI M., 2009 — Polimorfizm w locus
genu PrP w populacji plennych owiec olkuskich. Mat. konf. ,,Pasazowalne gabczaste encefa-
lopatie u zwierzat gospodarskich”, Balice, 28-29.09.2009, 61-62.

MORENO C.R., MOAZAMI-GOUDARZI K., LAURENT P., CAZEAU G., ANDREOLET-
TI O., CHADI S., ELSEN J.M., CALAVAS D., 2007 — Which PrP haplotypes in a French
sheep population are the most susceptible to atypical scrapie? Archives of Virology 152,
1229-1232.

MOUM T., OLSAKER I., HOPP P., MOLDAL T., VALHEIM M., MOUM T., BENESTAD
S.L., 2005 — Polymorphisms at codons 141 and 154 in the ovine prion protein gene are asso-
ciated with scrapie Nor98 cases. Journal of General Virology 86, 231-235.
NIZNIKOWSKIR., CZUB G., KAMINSKI J ., NIERADKO M, SWIATEK M., GLOWACZ
K., SLEZAK M., 2014 — Polimorfizm genu biatka prionowego PrP u polskich owiec nizin-
nych utrzymywanych na Podlasiu. Roczniki Naukowe Polskiego Towarzystwa Zootechni-
cznego 10 (4), 25-33.

NIZNIKOWSKI R., GLOWACZ K., CZUB G., SLEZAK M., SWIATEK M., 2013 — Po-
limorfizm genu biatka prionowego PrP u krajowych owiec o welnie mieszanej, merynosa
polskiego i muflona europejskiego (Ovis aries musimon). Nauka Przyroda Technologie 7
(4), #59.

NIZNIKOWSKI R., GLOWACZ K., CZUB G., SWIATEK M., SLEZAK M., 2014 — Po-
limorfizm genu biatka prionowego PrP u owiec zelaznienskich utrzymywanych w stadzie
Doswiadczalnej Fermy Owiec 1 Koz Rolniczego Zakladu Doswiadczalnego SGGW w
Zelaznej. Nauka Przyroda Technologie 8, 2, #26.

PIESTRZYNSKA-KAJTOCH A., REJDUCH B., 2006 — Genetyczne aspekty scrapie u owiec.
Medycyna Weterynaryjna 62 (12), 1344-1347.

PIESTRZYNSKA-KAJTOCH A., KOZUBSKA-SOBOCINSKA A., REJDUCH B., 2009 —
Frekwencja genotypow wrazliwych na trzgsawke w populacji owcy romanowskiej w Polsce.
Roczniki Naukowe Zootechniki 36 (2), 91-99.

PIESTRZYNSKA-KAJTOCH A., OCZKOWICZ M., NATONEK-WISNIEWSKA M.,
PIORKOWSKA K., KAWECKA M., KOZUBSKA-SOBOCINSKA A., KNAPIK J.,
KRUPINSKI J., REJDUCH B., 2009 — Polimorfizm genu PrP owiec w Polsce. Mat. konf.
»Pasazowalne gabczaste encefalopatie u zwierzat gospodarskich”, Balice 28-29.09.2009,
57-58.

SAUNDERS G.C., CAWTHRAW S., MOUNTJOY S.J., HOPE J., WINDL O., 2006 — PrP
genotypes of atypical scrapie cases in Great Britain. Journal of General Virology 87, 3141-
-3149.

SZKUDLAREK-KOWALCZYK M., WISNIEWSKA E., MILEWSKI S., MROCZKOWSKI
S., 2010 — Prion protein gene (Prnp) polymorphism in a flock of sheep of Kamieniecka. Bul-
letin of the Veterinary Institute in Pulawy 54, 645-649.

TONGUE S.C., WILESMITH J.W., COOK C.J., 2004 — Frequencies of prion protein (PrP)
genotypes and distribution of ages in 15 scrapie-affected flocks in Great Britain. Veterinary
Records 154 (1), 9-16. Erratum in: Vet. Rec. 154 (4), 116.

TRANULIS M.A., BENESTAD S.L., BARON T., KRETZSCHMAR H., 2011 — Atypical
prion diseases in humans and animals. Topics in Current Chemistry 305, 23-50.



Polimorfizm genu PRNP u owiec rasy Swiniarka utrzymywanych w stadzie...
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PRNP gene polymorphism in Swiniarka sheep in a flock included
in the Genetic Resources Conservation Programme

Summary

Scrapie is a fatal neurodegenerative disease which affects sheep and goats. Genotypes of the PRNP
gene are linked to susceptibility to scrapie. The aim of our study was to investigate the frequency
of PRNP genotypes in the Swiniarka sheep breed, in foundation stock and in young ewes for flock
rebuilding (195 animals). The breed is included in the Genetic Resources Conservation Programme.
Three alleles (ARR, ARQ and VRQ) and five genotypes (ARR/ARR, ARR/ARQ, ARQ/ARQ, ARR/
VRQ and ARQ/VRQ) were found in the group studied. There were differences in allele and genotype
frequencies between the foundation stock and the young ewes due to ram selection in the foundation
stock. The results confirmed the importance of monitoring scrapie genotypes and selection based on
this monitoring.
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