CO JEST ZAPISANE W CHROMOSOMIE Y O UDOMOWIENIU KONI?

Chromosom Y jest jednym z najbardziej ewolucyj-
nie odrebnych regioné6w w genomie ssakow, zarowno
pod wzgledem funkcjonalnym jak i strukturalnym.
Uwaza si¢, ze chromosomy plci wyodrebnity sie¢
z autosomow ponad 300 milionow lat temu. Od tego
czasu chromosom Y nabyl funkcje determinujace
pte¢ i inne cechy samcze. Jest najmniejszym i naj-
bardziej ubogim w geny elementem genomu ssakow.
Z drugiej strony jest dobrym narzedziem do bezpo-
Sredniej oceny procesOw ewolucyjnych, ktore za-
chodza w lini ojca, w przeciwienstwie do badan na
mtDNA, ktore dziedziczy si¢ wylgcznie od matki.
Poréwnano ze sobg pi¢¢ gatunkow ssakow i wyka-
zano, ze u wilkow i myszy polnych réznorodnosc
w obrebie sekwencji nukleotydowej jest bardzo niska,
natomiast u bydta, reniferow i rysi jej nie ma. Do-
tychczasowe badania w obrgbie chromosomu (male
specific region of Y -MSY) Y u koni nasuwajg wnio-
sek, ze podczas procesu udomowienia tylko nieliczne
wyselekcjonowane samce kryly wigksza grupg samic.
Konie sg przyktadem na ekstremalnie rézne poziomy
zroznicowania w obrebie markeréw linii zenskich
i meskich. Zaproponowano wiele hipotez wyjasniaja-
cych te rozbieznos¢.

Grupa badawcza pod kierownictwem G.Lindgren
przebadata 52 osobnikéw z 15 réznych ras koni po-
chodzacych z r6znych stron $wiata i wykazano brak

zmiennos$ci w obrebie analizowanych regionéw chro-
mosomu Y (u wszystkich ras za wyjatkiem jednej
pochodzacej z Chin (domestic chinese horse). Zeby
zdoby¢ wiedze o minimalnej zmienno$ci w chromo-
somie Y trzeba byto wroci¢ do przodkoéw koni z okre-
su przed udomowieniem. Lippold i wsp. przeanalizo-
wali fragmenty chromosomu Y o wielkos$ci 4kb (non
coding sequence) pochodzace ze szczatkdw 9 koni.
8 osobnikéw reprezentowalo dzikie konie z okresu
przed udomowieniem natomiast jeden udomowio-
ny pochodzit z okresu 2800 lat p.n.e. Wykazali oni
pewien stopien zréznicowania w obrebie analizowa-
nej sekwencji u badanych osobnikéw, co kontrastuje
z brakiem jej zmienno$ci u wspotczesnych koni.

Jedng z hipotez wyjasniajacych to zjawisko jest
sam proces udomowienia koni, gdzie jeden ogier kryt
wieksza ilos¢ klaczy oraz fakt, ze wigkszo$¢ wspot-
czesnych ras koni wywodzi si¢ z ograniczonej liczby
osobnikdéw, co znacznie zmniejsza réznorodno$é
W obrebie ras.
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