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Celem pracy byla charakterystyka genetyczna linii syntetycznych BCP i SCP w odniesieniu
do ras wykorzystywanych do ich wytworzenia. Badaniami objeto lacznie 37 owiec, naleza-
cych do rasy romanowskiej, charolaise, olkuskiej, fryzyjskiej, suffolk oraz linii BCP i SCP.
Strukture genetyczng analizowano na podstawie 5 markerow mikrosatelitarnych. Obliczono
nastepujace wskazniki genetyczne statystyki F: I (indeks Shannona), Ho (heterozygotycznosé
obserwowana), He (heterozygotycznos¢ oczekiwana), PIC (Polymorphic Index Content), Fis
(wspoélczynnik Wrighta), Nm (wskaznik przeplywu genéw), I (podobienstwo), Dy (dystans
genetyczny). Utworzono tez dendrogram dla analizowanych ras i linii. Podsumowujac wy-
niki przeprowadzonych badan stwierdzono, zZe dostarczyly one kompleksowej informacji o
strukturze i zmiennoS$ci genetycznej badanych grup (ras i linii) owiec. R6zZnice genetyczne
stwierdzone w grupach i migdzy grupami owiec wskazuja na redukcje¢ zmiennosci genetycz-
nej. Swiadczy o tym zmniejszenie si¢ ogolnej liczby alleli, jak rowniez obnizenie si¢ stopnia
heterozygotycznosci. Przeprowadzone badania i uzyskane wyniki wykazuja zréznicowang
przydatnosé uzytych marker6w do okres$lania i §ledzenia zmian zachodzacych w strukturze
genetycznej badanych populacji owiec.

SEOWA KLUCZOWE: linie syntetyczne owiec / zré6znicowanie genetyczne

Populacje rodzime utrzymywane w ramach ochrony zasobéw genetycznych zwierzat
gospodarskich sa zrodtem surowcoéw wykorzystywanych do produkcji zywnosci o wy-
sokich walorach prozdrowotnych, czg¢sto jednak poziom ich produkcyjno$ci nie spetnia
oczekiwan dzisiejszych uzytkownikow. Rasy rodzime moga natomiast by¢ wykorzystywa-
ne do tworzenia tzw. linii syntetycznych, w tym réwniez owiec, ktore charakteryzuja si¢
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dobrym przystosowaniem do §rodowiska i wysoka produkcyjnoscia, a uzyskiwane od nich
surowce posiadaja specyficzne walory prozdrowotne.

Przyktadem takich populacji sa dwie linie syntetyczne — BCP i SCP, wytworzone w po-
hudniowo-wschodniej Polsce [6]. Materialem wyjsciowym do wytworzenia tych populacji
byly rodzime maciorki owcy uhruskiej uszlachetnione rasa plenng. W kolejnym etapie
pracy zwierzgta krzyzowano z mieszancami o genotypie: 50% rasa migsna (berrichonne
du cher lub suffolk), 50% rasa charolaise. Efektem koncowym pracy hodowlanej sa popu-
lacje o genotypie: owca uhruska —37,5%, rasa plenna — 12,5%, rasa migsna (suffolk w linii
SCP i berrichonne du cher w linii BCP) — 25% oraz rasa charolaise — 25%. Zwierzg¢ta obu
linii charakteryzuja si¢ wysokim poziomem uzytkowosci rozptodowej, przy jednoczesnie
wysokich parametrach uzytkowosci migsnej. Istotnym ograniczeniem efektywnego wyko-
rzystywania takich populacji do krzyzowania towarowego jest brak lub niewielka liczba
informacji o zmiennosci genetycznej nowych linii w stosunku do ras wyjsciowych.

Uwzgledniajac powyzsze uwarunkowania podjgto badania, ktorych celem byta charak-
terystyka genetyczna linii syntetycznych BCP i SCP w odniesieniu do ras wykorzystywa-
nych do ich wytworzenia, co pozwoli na uogélnienia o charakterze uniwersalnym stuzace
praktyce hodowlane;j.

Material i metody

Badania przeprowadzono w Dydaktyczno-Badawczej Stacji Doswiadczalnej Matych
Przezuwaczy w Bezku, nalezacej do Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie, a takze
w Uniwersytecie Warminsko-Mazurskim w Olsztynie. Obj¢to nimi 37 owiec. Proby po-
brano od losowo wybranych, niespokrewnionych 7 osobnikdéw rasy romanowska oraz po
5 osobnikdéw rasy charolaise, olkuskiej, fryzyjskiej, suffolk oraz linii BCP i SCP. Krew
obwodowa pobierano z zyly jarzmowej, a izolacj¢ DNA wykonano zgodnie z zalecenia-
mi producenta (GeneJet Genomic DNA Purification Kit Thermo Scientific). Strukture ge-
netyczna analizowano na podstawie 5 markeréw mikrosatelitarnych, wybranych sposrdd
rekomendowanych przez FAO i ISAG [5, 7] . Charakterystyke analizowanych loci przed-
stawiono w tabeli 1. Warunki reakcji PCR byly takie same dla wszystkich loci: wstgpna
denaturacja w 95°C przez 5 minut, 40 cykli 30 s w 95°C, 30 s w 55°C oraz 1 min w 72°C.
Koncowa elongacja w 72°C zostata wydtuzona do 7 minut. Elektroforezg wykonywano w
3% zelu agarozowym, natomiast profil produktow analizowano w programie POLYDOC.
Polimorfizm sekwencji oceniano na podstawie réznic w dtugosci sekwencji. Wskazniki
genetyczne statystyki F: I (indeks Shannona), Ho (heterozygotycznos¢ obserwowana), He
(heterozygotyczno$¢ oczekiwana), PIC (Polymorphic Index Content), Fis (wspotczynnik
Wrighta) obliczono za pomoca programu PoPGEN 1.31 [16]. Przeptyw genow dla catlej
populacji (Nm) szacowano wedtug wzoru: Nm = 0,25(1 — Fst)/Fst (Fst — wspotczynnik
wsobnosci); dendrogram — wedlug metody UPGMA, natomiast podobienstwo (1) i dy-
stans (Ds) pomigdzy populacjami liczono w programie PopGEN 1.31 [16]. Wskaznik Nm
oblicza sig dla dwoch lub wigcej populacji, w celu wykazania przeptywu genéw pomigdzy
badanymi populacjami. Wskazniki Ho, He, PIC, I, Fis — mowiace o zr6znicowaniu w ob-
rebie jednej populacji, obliczano dla kazdej z analizowanych ras i linii.
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Tabela 1 — Table 1
Charakterystyka analizowanych loci

Characteristics of analysed loci

Lokalizacja na Numer Zakres
L chromosomie Sekwencja primerow w GenBanku allelu
ocus Location on Primer sequence GenBank Allele
chromosome accession number range
Maf65 15 AAAGGCCAGAGTATGCAATTAGGAG M67437 114-138
CCACTCCTCCTGAGAATATAACATG
Maf33 9 GATCTITGT’ ITCAATCTATTCCAAT’ITC M77200 119-141
GATCATCTGAGTGTGAGTATATACAG
Maf209 17 GATCACAAAAAGTTGGATACAACCGTGG .. 107-135
TCATGCACTTAAGTATGTAGGATGCTG
Maf214 16 GGGTGATCTAGGGAGGTTTTGGAGG M88160 173-235
AATGCAGGAGATCTGAGGCGGACG
OarAE54 25 TACTAAAGAAACATGCTCCCAC 1.11048 113-141
AGAAACATITATTCTTATCCTCAGTG
Wyniki i dyskusja

Zmiennos$¢ genetyczna jest jedna z najwazniejszych cech charakteryzujacych kazda po-
pulacje. Podstawa zachowania zdolnoS$ci adaptacyjnych populacji jest odpowiednio wyso-
ka roznorodnos$¢ genetyczna. Niski stopien zréoznicowania genetycznego moze prowadzic¢
do obnizenia zdolnosci adaptacyjnej populacji [4]. Oszacowanie poziomu zmiennosci ge-
netycznej jest kluczowe w badaniu populacji i ma ogromne znaczenie dla bior6znorodno-
$ci. Na skutek m.in. dryfu i selekcji, zwtaszcza w populacjach o matej liczebno$ci, moze
dojs$¢ do znacznego ograniczenia alleli, wynikiem czego bgdzie nizszy poziom zmiennosci
genetycznej. Dlatego tez zalecanie jest monitorowanie zmian w strukturze genetycznej
populacji.

Parametrem charakteryzujacym zmiennos$¢ genetyczna w populacji jest wspotczynnik
heterozygotycznosci. Wartos¢ heterozygotycznosci obserwowanej (Ho) dla calej popula-
cji badanych zwierzat wynosita 0,3923 i znacznie roznita si¢ od wartosci heterozygotycz-
nos$ci oczekiwanej (He) — 0,5168 (tab. 2). Podobne wyniki (Ho — 0,4580 i He — 0,5801)
uzyskali Kusza 1 wsp. [8] dla populacji owiec butgarskich. Analiza r6znic pomigdzy Ho i
He w badanych liniach wskazuje, ze najwigksza rozbiezno$¢ migdzy heterozygotyczno-
$Scig obserwowana (0,2800) a heterozygotycznoscia oczekiwang (0,4400) jest w linii SCP,
natomiast najmniejsza w linii BCP i w rasie suffolk. U rasy romanowskiej, charolaise, ol-
kuskiej i fryzyjskiej wartos¢ heterozygotycznosci obserwowanej byta wyzsza niz hetero-
zygotycznos$¢ oczekiwana, co wskazuje na dzialanie dodatkowych mechanizmow zwigk-
szajacych zmienno$¢ genetyczna, np. odpowiednia struktura krycia. Stosunkowo niskie
wartosci heterozygotyczno$ci obserwowanej 1 oczekiwanej (Ho — 0,3334 i He — 0,3099)
uzyskali Sun i wsp. [13], analizujac pierwotne rasy owiec azjatyckich. U owiec suffolk,
BCP i SCP warto$¢ heterozygotycznosci obserwowanej jest nizsza niz oczekiwanej. Wy-
nik ten, interpretowany jako utrata roznorodnos$ci, moze wynikaé¢ ze spadku liczebnosci
populacji. Innym powodem duzych rozbieznosci pomigdzy wartoscia oczekiwana a ob-
serwowang moze by¢ podzielenie catej puli genetycznej na podgrupy — subpopulacje w
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obregbie gatunku, ktore sa odrebne. Mozna to thumaczy¢ tzw. efektem zatozyciela, gdzie
pula genetyczna zawgza sig 1 rozbudowuje si¢ przez jakis czas, ale tylko w oparciu o pulg
zatozycielska.

Innym wskaznikiem pozwalajacym na okreslenie zrdznicowania genetycznego w
danym Jocus jest wspotczynnik PIC (Polymorphic Index Content). Wspolczynnik PIC
wyliczony dla calej badanej populacji zwierzat wyniost 0,4491 (tab. 2), co wskazuje na
stosunkowo niski poziom zmiennosci genetycznej badanych /oci, gdyz nie zostata prze-
kroczona wartos¢ 0,5. Najnizsza warto$¢ PIC odnotowano u zwierzat linii BCP (0,2286),
a najwyzsza u owiec rasy romanowskiej (0,3573). Zardwno warto$¢ heterozygotycznos$ci
obserwowanej, jak i warto§¢ wspotczynnika PIC byly najwyzsze u owiec romanowskich,
co wskazuje na najwigksza zmiennos$¢ u zwierzat tej rasy. Porownujac poziom zmiennoS$ci
badanego locus z danymi pismiennictwa mozna stwierdzi¢, ze byt on nizszy niz analizo-
wane 1 opisane w dostgpnym pi$miennictwie [1, 2, 10].

Tabela 2 — Table 2
Parametry charakteryzujace zmienno$¢ genetyczna

Parameters characterizing genetic variability

Wyszczegblnienie I Ho He PIC Fis Nm
Specification

Romanowska 0,606 0,4833 0,4370 03573 0,0797 _
Charolaise 0352 03333 0,2781 0,2410 0,3886 -
Charollais

Olkuska 0,627 0,5200 0,4756 03376 0,0044 -
Fryzyjska 0,412 0,4000 0,3289 0,2463 02711 -
Friesian

Suffolk 0,597 0,4200 0,4489 0,2996 0,1311 -
BCP 0,428 0,2800 03067 02286 0.4133 -
SCP 0,625 0,2800 0,4400 03326 0,2800 -
Populacja 0,865 0,3923 0,5168 0,4491 0,0909 0,54
Population

I - indeks Shannona — Shannon’s Information index

Ho — heterozygotyczno$¢ obserwowana — observed heterozygosity
He — heterozygotycznos¢ oczekiwana — expected heterozygosity
PIC — Polymorphic Index Content

Fis — wspotczynnik Wrighta — Wright’s coefficient

Nm — wskaznik przeptywu gendéw — gene flow coefficient

Deficyt heterozygotycznosci w obrebie populacji mierzony jest z wykorzystaniem wspot-
czynnika Wrighta (Fis). W catej badanej populacji deficyt heterozygotycznosci byt raczej
niski (0,0909), podobnie jak u owiec olkuskich i romanowskich (odpowiednio 0,0044 i
0,0797). Zblizone warto$ci wspotczynnika inbredu uzyskano réwniez u 3 ras owiec pocho-
dzacych z Egiptu oraz z centralnej Azji [5, 13]. W populacjach BCP, charolaise, SCP oraz
owiec fryzyjskich zaobserwowano stosunkowo wysoka warto$¢ Fis. Zblizone warto$ci
uzyskano u owiec bulgarskich [7, 8]. Najczestsza przyczyna wysokiego wskaznika Fis jest
pochodzenie rasy z puli genowej jednego stada, z ktorego zwierzeta byly rozprowadzane
jako zatozyciele do innych stad. Ponadto brak lub zredukowanie wymiany samcow migdzy
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stadami réwniez wptywa na zagrozenie inbredem [3, 15]. Podobne wyniki uzyskano w
badaniach prowadzonych na niewielkich liczebnie stadach koz, ktore zyja w odseparowa-
nych od siebie grupach [11]. W badaniach wtasnych przyczyny wysokich wskaznikéw Fis
nalezy doszukiwac si¢ w matej liczebnos$ci analizowanych zwierzat.

Narastajace spokrewnienie osobnikow i wynikajacy stad inbred jest problemem za-
réwno matych, zamknigtych populacji, jak i wigkszych, poddanych intensywnej selekcji.
Wzrost inbredu jest przewaznie zjawiskiem niekorzystnym, moze powodowac spadek zy-
wotnosci, zdrowotnosci 1 uzytkowosci zwierzat. W hodowli owiec najczgsciej powoduje
on obnizenie masy ciala i tempa wzrostu jagniat, ptodnosci i plennosci maciorek.

Glowne czynniki warunkujace tworzenie si¢ struktury genetycznej, zréznicowania ge-
netycznego migdzy populacjami tego samego gatunku, to najczesciej czynniki geogra-
ficzne, behawioralne i ekologiczne. Istnienie takiego zroznicowania migdzypopulacyjnego
jest zjawiskiem powszechnym, nawet w przypadku gatunkéw uwazanych za bardzo pan-
miktyczne.

Kolejnym badanym parametrem stuzacym do oceny zrdznicowania genetycznego po-
pulacji badanych owiec byt indeks Shannona (wspoétczynnik Shannona-Wienera). W ba-
daniach wlasnych wartosci wspotczynnika Shannona-Wienera wynosity od 0,352 u cha-
rolaise do 0,627 u owcy olkuskiej (tab. 2). Zblizone wartosci indeksu bioréznorodnosci
Shannona wskazuja na wzglednie utrzymujaca sig stabilnos$¢, co moga potwierdzi¢ panuja-
ce niezmienne, optymalne warunki §rodowiska. Natomiast jezeli wyniki si¢ roznia, nalezy
wnioskowac, ze istnieje jaki$ czynnik srodowiskowy, ktory zaktocit rownowage w danym
srodowisku — w tym przypadku byt to czynnik selekcji hodowlane;j.

Oceniajac migracje w rozumieniu przemieszczania si¢ osobnikow migdzy populacjami
mozna stwierdzi¢, ze przyczyniaja si¢ do zmniejszenia dywergencji genetycznej. Wartos$¢
Nm, wynoszaca 0,5405, mozna interpretowac jako jeden migrant na dwa pokolenia.

Ze wzgledu na wysoki stopien polimorfizmu, mikrosatelitarne sekwencje DNA sg
szczegolnie przydatne do szacowania dystansu genetycznego migdzy subpopulacjami w
obregbie gatunku. Najpowszechniej wykorzystywang miara dystansu genetycznego jest Ds,
opracowana przez Nei [12], ktora zaklada, ze rdznice genetyczne wynikaja z mutacji i
dryfu genetycznego. Przeprowadzone badania umozliwity wyznaczenie dystansu gene-
tycznego pomigdzy poszczegdlnymi rasami (tab. 3). Otrzymane wyniki odzwierciedlaja
pochodzenie syntetycznych linii, przy ktorych tworzeniu wykorzystano zwierzeta 5 ras.
Najwigkszy dystans (0,7360) zanotowano pomigdzy populacja fryzyjska i BCP. Dystans
pomigdzy BCP i SCP wynosit 0,0453. Podobne wyniki uzyskali Liu i wsp. [9] (najmniej-
szy dystans — 0,132, najwigkszy — 0,735), analizujac filogenezg¢ 11 populacji owiec azja-
tyckich z linii hodowlanych i pierwotnych, gdzie brak byto bezposredniej korelacji pomig-
dzy filogeneza a filogeografia.

Drzewo filogenetyczne, skonstruowane z wykorzystaniem metody ,,NJ — neighbor-jo-
ining” [14], wyodrebnito spos$rod analizowanych populacji 2 grupy. Grupg pierwsza two-
rza linie wyjsciowe: owca romanowska, charolaise, olkuska, fryzyjska oraz suffolk. Linie
syntetyczne SCP i BCP tworza odrebny klad od ras, ktore braty udziat w tworzeniu, co
swiadczy o roznicach w strukturze genetycznej tych linii od ras wyjsciowych.

Zrdznicowanie genetyczne migdzy populacjami jest bezposrednio zwiazane z przepty-
wem alleli migdzy nimi, im intensywniejszy przeptyw osobnikow migdzy populacjami,
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Tabela 3 — Table 3

Podobienstwo I (powyzej przekatnej) i dystans genetyczny Ds (ponizej przekatnej) pomigdzy populacjami

Similarity I (above diagonal) and genetic distance Ds (below diagonal) between populations

Romanowska Charolals.e Olkuska Fry'zyj_ ska Suffolk BCP SCP
Charollais Friesian

Romanowska 0 0,8543 0,7860 0,7601 0,7737 0,7050 0,7649
Charolaise 0,1575 0 0,6517 0,5237 0,6752 0,5613 0,7006
Charollais
Olkuska 0,2409 0,4282 0 0,8762 0,9551 0,6868 0,7180
Fryzyjska 0,2743 0,6469 0,1322 0 0,8763 0,4790 0,5306
Friesian
Suffolk 0,2565 0,3927 0,0459 0,1321 0 0,5852 0,6672
BCP 0,3496 0,5775 0,3757 0,7360 0,5359 0 0,9557
SCP 0,2681 0,3559 0,3314 0,6337 0,4046 0,0453 0

suffolk — Suffolk

—— BCP

— SCP

olkuska — Olkuska

romanowska — Romanowska

charolaise — Charollais

L fiyzyjska — Friesian

Rys. Dendrogram (cladogram) nieukorzeniony ilustrujacy wyodrebniajace si¢ ,,klady” odpowiadaja-

ce strukturze badanych populacji owiec.

Fig. Dendrogram (cladogram) illustrating ‘clades’ corresponding to the structure of the sheep popu-

lations
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tym mniejsze zrdéznicowanie genetyczne. Nalezy stwierdzi¢, ze uzyskane wyniki poka-
zaly stosunkowo mate zréznicowanie genetyczne badanych populacji owiec. Obliczone
warto$ci He i Ho oraz Fis wskazuja na niewielka zmienno§¢ markeréw genetycznych w
analizowanych Joci, co przemawia za koniecznoscia dalszego monitorowania zmiennos$ci
genetycznej w tej populacji.

Podsumowujac wyniki przeprowadzonych badan mozna stwierdzi¢, ze dostarczyly one
kompleksowej informacji o strukturze i zmiennos$ci genetycznej badanych grup (ras i linii)
owiec. Roznice genetyczne stwierdzone w grupach i migdzy grupami badanych owiec
wskazuja, ze w badanej populacji nastapito zmniejszenie zmiennosci genetycznej. Swiad-
czy o tym zmniejszenie si¢ ogolnej liczby alleli, jak rowniez obnizenie si¢ warto$ci stopnia
heterozygotycznosci. Uzyskane wyniki wykazaly zréoznicowana przydatno$¢ uzytych mar-
kerow w okre$laniu i §ledzeniu zmian zachodzacych w strukturze genetycznej badanych
populacji owiec.

Ze wzgledu na zagrozenie, jakie niesie ze sobg wzrost inbredu, szczego6lnie w niewiel-
kich populacjach rodzimych ras owiec, wskazane jest monitorowanie tych zmian, np. przy
uzyciu markeréw mikrosatelitarnych. Dodatkowym narzedziem pomocnym w praktyce
hodowlanej moze by¢ mitochondrialne DNA, ktore bedzie wykorzystane w dalszych pra-
cach nad badanymi populacjami owiec.

Otrzymane wyniki moga by¢ pomocne przy opracowywaniu programéw hodowlanych,
zmierzajacych do utrzymania lub zwigkszenia zmiennosci genetycznej badanych populacji
owiec.
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Analysis of genetic diversity in newly created
sheep populations and their maternal breeds

Summary

The aim of the study was to provide a genetic characterization of the synthetic lines BCP and SCP in
relation to the breeds used to create them. We analysed a total of 37 sheep of the breeds Romanowska,
Charollais, Olkuska, Friesian and Suffolk and the lines BCP and SCP. Genetic structure was analysed
on the basis of 5 microsatellite markers. The following genetic parameters were calculated: I —
Shannon’s Information index, Ho — observed heterozygosity, He — expected heterozygosity, PIC —
Polymorphic Index Content, Fis — Wright’s coefficient, Nm — gene flow coefficient, I - similarity, and
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genetic distance (Ds) between populations. A dendrogram was also created for the breeds and lines.
The results of the research provided comprehensive information on the genetic structure and variation
in the groups of sheep (breeds and lines). Genetic differences found in and between the groups indicate
a reduction in genetic variation. Evidence of this is the decrease in the total number of alleles and
in heterozygosity. The results indicate that the usefulness of the markers used to identify and track
changes in the genetic structure of the sheep population is varied.
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