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Artykul ma charakter przegladowy, rozpatrywane sa w nim praktyczne efekty wykorzysta-
nia osiggnied genetyki molekularnej w hodowli zwierzat, z polozeniem nacisku na selekeje
wspomagana markerami. Nastepnie, wychodzac z oczekiwan okreslonyeh kilkanadcie lat
temu, zdefiniowano podstawowe roznice migdzy selekeja klasyczna a oparta na markerach
oraz podano przyklady rozchodzenia si¢ oczekiwan z wynikami i mozliwe tego przyczyny
z podaniem tIa teoretycznego. Wérod przyczyn niezgodnosei przewidywan z rezultatami wy-
rézniono: trudnosé detekeji najbardziej przydatnyeh genéw glownyeh, rekombinacje miedzy
markerem a regionem kodujacym, uproszczone modele sposobu dziedziczenia (szacowanie
wplywu markera bez uwzgledniania plejotropii, stopnia penetracji, imprintingu, specyficz-
noSci  tkankowej ekspresji genu, epistazy i dominacji), niewystarczajace bazy danych dla
cech nisko odziedziczalnych oraz niedoskonalosé definicji cech ekonomicznie waznych.
Przyselosé hodowli lezy w polaczeniu wysilkow genetyki molekularnej i iloSciowej. Ta druga
pozostaje weiaz wazniejszym skladnikiem tego zwigzku.

SLOWA KLUCZOWE: genetyka molekularna / selekeja / marker / rezultaty zastosowa-
nia

Mniej wigcej od pigtnastu lat w badaniach dotyczacych hodowli zwierzat gléwny
nacisk polozony jest na bezposrednie poznanie genomu zwierzat, ze szczegdinym uwzgle-
dnieniem identyfikacji loci cech iloSciowych i selekeji wspomaganej markerami. Nowe
podejscie selekcyjne stwarza nowe mozliwosci. Genotypy moglyby by¢ okredlane bez
potrzeby pomiaru fenotypu, poprzez genotypowanie zwierzat ze wzgledu na wazne
markery, a wartosci hodowlane bylyby prosta suma wplywow zwiazanych z tymi mar-
kerami. Innej korzyéci dopatrywano sig w procesic doskonalenia cech nisko odziedzi-
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czalnych, sprze¢zonych z pleig lub rejestrowanych pdzno w zyciu. W nadziei, Ze inten-
sywne wykorzystanie informacji molekularnej w hodowli zwierzat przyniesie znaczgcy
postep ekonomiczny, wysitek finansowy przeniesiony zostal z badaf rozwigzujacych
problemy genetyki populacji na badania w dziedzinie genetyki molekularnej. W roku
1991 Michel Georges, jeden z czotowych badaczy na polu genetyki molekularnej w ho-
dowli zwierzat, przewidywal, Zze za kilka lat metoda BLUP nie bedzie juz potrzebna
[14].

Roéznice miedzy selekeja klasyczng a wspomagana markerami

Selekcja klasyczna, odpowiedzialna za dotychczasowy postep osiagnicty u wszy-
stkich gatunkow zwierzat gospodarskich, wymaga czesto kosztownej kontroli uzytko-
wosci, a uzyskane w tym procesie dane przetwarzane sg na informacje o jakodei gene-
tycznej ocenianych zwierzat (rys. 1). Informacja taka dotyczy giownie jakodci zwierzat,
wynikajacej z poligenicznego uwarunkowania ocenianych cech, ale potrafi takze ziden-
tyfikowaé loci, odpowiedzialne w sposdb wyrdzniajacy za dang uzytkowo$d, bez po-
trzeby genotypowania. Klasycznymi przykladami tej sytuacji sg grupy krwi, genotypy
roznych bialek, hipertrofia migéni u bydla, gen boroola u merynosdw, wrazliwod¢ na
halotan v trzody chlewnej. Cz¢$¢ z nich mozna okre$lic jako geny glowne, odpowie-
dzialne bezposrednio za dang uzytkowo$¢, a czgs¢ jako markery -- geny (loci) sprzezone
z kodujacymi regionami chromosomu. W odrdznieniu jednak od genetyki molekular-
nej, genetyka populacji nie okre$lata sckwencji zasad odcinka DNA, ani nie lokalizo-

. Selekcja wspomagana
SCI@}{CJ a I\’MS}"CZQ& markerami

Classical seleciton Marker assisted sefection

Obserwacja fenotypowa

Phenorypic observation

Genelic (breeding) vaiue

Rys. |. Przeplyw informacji w procesic oceny jakoSci genetycznej zwierzat
Fig. . Information flow in the process of breeding value estimation
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wala locus na chromosomie. Z punktu widzenia hodowcy informacja taka jest zbedna.
Jako$¢ genetyczna selekcjonowanych zwierzat przewidywana byta, z rozna dokladno-
$cig, przez odpowiednie przetworzenie informacji fenotypowej, uzyskanej w populacji
o rozpoznanej strukturze rodzinowej. , Przetwarzanie” informacji odbywalo sie za po-
mocg funkeji 0 roznym stopniu zlozonoéei — np. BLUP.

Selekeja oparta na bezposredniej identyfikacji genow/regiondw chromosomdw, od-
powiedzialnych za dang uzytkowo$¢, zmierza do wybrania zwierzat posiadajacych
najlepszy zestaw alleli pod wzgledem ocenianej uzytkowoscl, okreslany metodami
molekularnymi. Docelowo, w miarg identyfikacji coraz wiekszej liczby loci odpowie-
dzialnych za dang uzytkowo$¢, pomiar fenotypu staje sie teoretycznie zbedny. Dyspo-
nujgc genotypami ocenianych zwierzat na wielu loci mozna przewidzie¢ jakod¢ zwie-
rzgcia, przypisujac kazdemu allelowi jego udzial w ksztaltowaniu danej uzytkowosci
i sumujac te udzialy w obrebie zwierzecia. Przy takim podejsciu struktura rodzinowa
populacji nie musi by¢ znana. W przypadku selekeji wspomaganej markerami, wyboru
zwierzat, o najlepszym zestawie sekwencji kodujacych oceniang uzytkowosé, dokonu-
jemy na podstawie znajomoéci genotypdw na loci markerowych sprzezonych z genami
(regionami na chromosomie, loci cech ilosciowych — QTL, loci cech ekonomicznych
~ ETL), odpowiedzialnymi za oceniang ceche. Z zalozenia locus markerowe nie odpo-
wiada za jako$c cechy, a allel-marker jedynie wskazuje na jako§¢ sprzezonych z nim
QTL. Wielkoé¢ wptywu tych QTL musi by¢ znana, aby zwierze moglo byé ocenione.
W przypadku szczegdlnym marker o zerowej rekombinacji z QTL jest genem glow-
nym, kodujacym ceche. Znajomo$¢ struktury rodzinowej (rodowoddw) jest niezbedna
dla okredlenia stopnia sprzezenia marker-QTL. Szezegdlowy opis obu podejéé mozna
znalezé w opracowaniu Dekkers’a i Hospital’a [3].

Istnieje rOwniez wazna roznica wynikajaca z organizacji oceny wartosci genetycz-
nej zwierzat. W przypadku selekeji klasycznej dane fenotypowe dotyczace wielu gatun-
kow sg wlasno$cig publiczng, a wyniki oceny wartoéci hodowlanej sq ogélnie dostepne.
Metody genetyki molekularnej sg stosowane w wickszosci przypadkéw przez wyspec-
Jalizowane firmy hodowlane, ktorych wyniki pracy sa poufne lub stanowig przedmiot
patentow, stajac si¢ wlasno$cig prywatng [14]. Nawiasem mowige, sytuacja ta utrudnia
sledzenie faktycznych zastosowan postepéw genetyki molekularnej w komercyjnej ho-

o

dowii.

Realizacja oczekiwan

Optymizm co do mozliwosci, jakie dawala selekcja wspomagana markerami, pod-
sycany przez rozne analizy obiecujace przyrost postepu genetycznego od 5 do 64% [3,
0, 13, 20}, doprowadzil do podejmowania badaf majacych na celu komercjalizacje ich
wynikoéw. Badania te zwigzane sa glownie z nazwiskami M. Georges’a, J. Taylor’ai M.
Bishop’a[14]. Znaleziono markery niemal dla kazdej cechy, jednak odkrycia nie zawsze
byly potwierdzane przez inne zespoly badawcze lub uzyskiwano zdecydowanic rozne
efekty podstawienia genow.
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W zespole prof. Grzybowskiego w Jastrzgbeu [12] przeprowadzono badania zmie-
rzajgee do okredlenia wplywu nosicielstwa allelu BL na uzytkowo$¢ mleczna kréw-no-
sicielek. Okazalo sie, ze corki jednego z czolowych buhajow (Feodal), ktore otrzymaty
od niego allel BL, wykazywaly si¢ istotnie wyzszy produkcyjnoScig niz ich polsiostry-
-homozygoty TL. W doniesieniach innych autoréw, na podstawie innych grup rodzino-
wych, zalezno§¢ taka nie zawsze byla udokumentowana [5]. Rok 2002 mozna uzna¢
w pewnym sensic za przefomowy. Na Swiatowym Kongresie Genetyki Stosowanej
w Produkeji Zwierzecej pojawily si¢ glosy sceptyczne. Omawiano tam, miedzy innymi,
problemy nierozpoznania sprzyjajacej fazy sprzezeniowej, a co za tym idzie, zmiang
oczekiwanego kierunku selekeji [8], selekcji na ceche o nieistotnym wplywie na efekt
ekonomiczny, cho¢ rzeczywiScie sprzgzong z markerem [23]. Dyskutowano tez na te-
mat nagromadzonych danych, z ktorych, jak po$rednio przyznali sami autorzy, niewie-
le wynikato [1]. Podobne problemy opisywano u roznych gatunkéw. Quaas [19] opisal
przypadek genu zwigkszajacego marmurkowato$é miesa u bydla migsnego, ktory, chod
zwiekszat istotnie punktacje tuszy, to samg marmurkowato$¢ poprawial tylko marginal-
nie. U trzody chlewnej Noguera i wsp. [16] rozpatrywali przypadek genu ESR, uprzed-
nio zidentyfikowanego jako zwigkszajgcy wielko$¢ miotu o jedno prosig. W ich bada-
niach okazato sie, ze marker ten wykazywatl jedynie minimalny wplyw na wielko$¢
miotu u ras europejskich. Hocking |7}, w obszernym przegladzie dotyczgcym mapowa-
nia QTL u kur, wskazuje, ze cho¢ istnieje mndstwo doniesien o réznych regionach QTL
losowo rozrzuconych po genomie, to wyniki sg czesto zroznicowane, a jesli juz istnieje
konsensus co do lokalizacji, to QTL dotyczy na 0gdl nie pojedynczego locus lecz kilku.
Po analizie komercyjnych zastosowan selekcji wspomaganej markerami Dekkers [4]
doszed! do wniosku, Ze nie udato sie znalez¢ markerdéw dla cech nisko odziedziczal-
nych, a korzyéci wynikajace z wykorzystania markeréw w selekeji sg trudne do ocenie-
nia.

Przyczyny rozbieznoSci

Rozpatrujge sytuacje na polu zastosowan osiggnie¢ genetyki molekularnej w ho-
dowli zwierzat odnosi si¢ wrazenie déja vu. Po publikacjach Land’a i Hill’a z roku 1975
[10], a w szczegdinodel Nicolas’a i Smith’a z roku 1983 [15], w $rodowisku hodow-
cow, zwlaszeza bydia mlecznego, wybucht entuzjazm zwigzany z mozliwoSciami, jakie,
teoretycznie, mogla przynie$¢ superowulacja wespdt z przenoszeniem zarodkow. Opty-
mistyczne wyliczenia dotyczace przyspieszenia postgpu genetycznego zaowocowaly
powstaniem wielu zespotow  organizujacych centra MOET, z nadziejq komercyjnego
wykorzystania wynikéw. Juz woéwcezas planowano mariaz tego narzedzia genetyki po-
pulacji (i embriologii) z informacjy molekularng, w celu dalszego przyspieszenia se-
lekeji w obrebie grup pelnego rodzenstwa (rys. 2).

7 rbéznych powoddw oczekiwane rezultaty rozminely sie z uzyskiwanymi w prak-
tyce, centra polikwidowano, a sama superowulacja i przenoszenie zarodkdw stosowane
sy szeroko w sposob niezcentralizowany, wlasciwie tylko w celu upewnienia sig, ze
z planowanego kojarzenia uzyskamy buhajka.



Grupa pelnego rodzenstwa (MOET) zgenotypowana pod wzgledem np.
K-kazelny

Group of full sibs (MOET} genotvped, jor instance, for k-casein

I-AB
2-BB
3—-AB
4— AA

Do dalszej hodowli mozna pozostawic osobnika o korzystnym
genotypie dla produkeji serowarskiej

Animal of the fevorabie genotvpe for clieese production can be ieft for
Jurther breeding

Rys. 2. Wykorzystanie informacji molekularnej w grupach pelnego rodzesnstwa
Fig. 2. Utilization of molecular information in full sibs groups

Model pojedynczego locus Single-locus model of inheritance

Frad 5

g = a; *a, wplywy addytywne
| oplyw dominacyjny

1= 0,7 kg a;=0,3 kg

Rys. 3. Wplywy genetyczne zwiazane z pojedynczym locus
Fig. 3. Genetic effects attributable to single-locus model of inheritance
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Wracajae do problemodw genetyki molekularnej w hodowli zwierzat, rozpatrzmy
uproszezong sytuacje, w ktdrej interesujgca nas cecha warunkowana jest stosunkowo
niewielky liczbg loci — na przykiad 100. Mamy woéwczas do czynienia z minimum 100
allelami (homozygota na kazdym locus; loci na ktorych w populacji wystgpuje tylko
jeden allel nas nie interesujg), a maksymalnie z 200 (heterozygota na kazdym locus).
W calej populacji alleli zwigzanych z tymi loci moze by¢ oczywiscie wigcej. Przyjmu-
jac addytywny model dziedziczenia, warto$¢ hodowlana danego zwierzgeia jest sumg
wplywow addytywnych wszystkich jego alleli. Aby oceni¢ zwierzeta z tej populacji
musimy zna¢ wielko$¢ wplywu kazdego z mozliwych alleli. Rozbudowujac problem
mozemy przyja¢ model dominacyjny. Wowecezas do powyzszych liczebnoSci alleli i ich
wplywow nalezy doda¢ minimum sto réznych wplywow wynikajacych z dominacji.
Mdksymaina liczba wplywow wynikajacych z dominacji, ktdre nalezy ocenié, zalezy

d faktycznej liczby alleli na analizowanych loci w populacji. Wartodé genetyczna
zwierzecia jest wowezas przyblizona sumg nie tylko addytywnych wplywow alleli, ale
takze wplywow dominacyjnych.

Model dwach loci
Two-toci model of mheritance

ej}lil‘a;’(l add 'cyat (iamnma;(g )
epistaza dw;smac jaTdominacia

Rys. 4. Wplywy genetyczne zwigzane z dwoma loci
Fig. 4. Genetic effects attributable to two-loci modet of inheritance

Na rysunku 3 1 4 przedstawiono sytuacje, w ktorych cecha warunkowana jest jed-
nym lub dwoma loci. W naszym uproszczonym przykladzie (100 loci), zaktadajacym
model addytywny i ewentualnie dominacyjny, mieliby$my do czynienia z powieleniem
sytuacji zilustrowanej na rysunku 3. Jednak, jak wynika z rysunku 4, w rzeczywistosci
mamy jeszcze do czynienia z interakcjami migdzy wplywami allelicznymi i domina-
cyjnymi — w przypadku dwoch foci, w pordwnaniu do modelu pojedynczego locus,
doszio jedenaScie nowych, epistatycznych komponentéw wplywajacych na uzytkowo$t
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zwierzecia (przy jedynie dwoch allelach na locus!). W najbardziej realistycznym mo-
delu wielu loci i wielu alleli na locus warto$¢ genetyczna zwierzecia mozemy przeds-
tawic jako:

g=a+d+aa+ad+dd + aaa + aad +... .

Whnioskiem jest, ze juz zalozony przez nas model 100 loci tworzy sytuacje nie do
przesledzenia. A czy 100 loci to duzo? Wielo§¢ wplywoéw genetycznych, ktorych nie
jesteSmy w stanie ogarngé, przyczyniaé sie wlasnie moze do powstawania rozbieznosci
migdzy oczekiwaniami a rzeczywistoScig. Pomp i wsp. [18], zajmujacy si¢ problemami
genetyki molekularnej u myszy, zwrocili uwage na kompleksowo$¢ i nieliniowo$é ek-
spresji gendw w obecnodci epistazy. Badania innych autoréw [17, 257 u bydla mlecz-
nego dokumentujg obecnod¢ interakeji epistatycznych. Innymi stowy mozna powie-
dziet, ze konkretnemu allelowi mozna przypisac wiele wartosei wplywu w zaleznoéci
od jego sastadéw w genomie.

Na dodatek to samo mozna powiedzie¢ o efekcie podstawienia allefu w zaleznoéci
od $rodowiska. A jeszcze tkankowa specyficzno$¢ ekspresji genu, w polaczeniu z im-
printingiem, ktéry sam wykazywa¢ moze specyficzno$é tkankowg [28]. A stopief
penetracji? Jednym z mozliwych wyjs¢ jest rozpatrywanie wplywu calych haplotypéw
[21]. Zrezygnowaé wowezas mozna z okre$lania wplywdw pojedynczych loci na rzecz
tacznej oceny wplywu konkretnego haplotypu, ktéry obejmuje réwniez epistaze w jego
obrebie. Odpowiadatoby to, w duzym przyblizeniu, sytuacji klasycznej, w ktorej oce-
niana warto$¢ hodowlana odzwierciedla warto$¢ zwierzecia jako rodzica, czyli przeciet-
ng warto$¢ jego gamet (i uwzglednia calod¢ zjawisk genetycznych zachodzacych w obrebie
gamety).

Mozna w tym momencie odnies¢ sie do problemu ,,oderwania™ pomiaru fenotypu
od procesu oceny warto$ci genetycznej zwierzat. Identyfikowanie co raz to nowych
alleli, determinujgcych jaka$ uzytkowo$e, wymaga okreélenia przynajmniej addytyw-
nego wplywu (efektu podstawienia) tych alleli, a do tego niezbedny jest pomiar feno-
typu. lle alleli juz znamy? lle alleli czeka na poznanie? Latwo zauwazy¢, Ze nawet
stosujac metody genetyki molekularnej fenotyp bedzie musial by¢ mierzony jeszcze
dlugo, jedli nie zawsze (abstrahujge od wymogdw ksiegowosci), zwazywszy mozliwe
interakcje epistatyczne i interakcje genotyp-$rodowisko. Podobnie jak w przypadku
epistazy, allel moze miec¢ tyle wplywdw podstawienia ile jest potencjalnych $rodowisk,
w jakich moze si¢ znajdowaé.

W selekcji wspomaganej markerami kluczowg role odgrywa sprzezenie miedzy
markerem a, hastowo ujmujac, QTL. Im blizej sg one obok siebie, tym silniejsze
sprzgzenie, tym rzadziej dochodzi do rekombinacji migdzy nimi w czasie mejozy.
Niestety poza idealnym przypadkiem, kiedy marker sam jest genem gléwnym (zerowa
rekombinacja), sprz¢zenic takie jest zjawiskiem przejsciowym. Predzej czy poOiniej
dochodzi do rekombinacji powodujac, ze inny allel z locus markerowego sprzega sie
z korzystnym QTL (zmiana fazy sprzgzeniowej). Zjawisko to thumaczy¢ moze, przyta-
czane juz, niepowodzenie opisane przez Hospital’a 1 wsp. [8] w hodowli roélin.
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Rekombinacja odpowiada takze za specyficzno$é rodzinows markeroéw genetycz-
nych. W zalezno$ci od rodziny rézne allele z locus markerowego moga si¢ sprzegaé
z danym QTL powodujac, ze znalezione markery nie majg uniwersalnego charakteru.
[tustruje to wspomniany juz przyklad rodziny buhaja Feodal [12], w ktorej allel BL
moze by¢ markerem wysokiej produkcyjno$ci, cho¢ w innych rodzinach ta zalezno$é
si¢ nie sprawdza. Dodatkowo sam QTL to na ogdl region chromosomu skladajacy si¢
z co najmniej kilku loci, na obszarze ktdérego moze dochodzi¢ do rekombinacji 1 zmia-
ny zalozefi genetycznych w porownaniu do oczekiwanych [11]. Powstaje w ten sposdb
wymog cigglego monitorowania populacji selekcjonowanej z wykorzystaniem marke-
réw, aby uniknal niespodzianek opisywanych przez wielu autoréw. Zagadnieniami
zwigzanymi z tym problemem zajmowat si¢ Dekkers [4]. Wyrdznit trzy rodzaje marke-
réw: geny (gldwne, M.L.), markery w nierbwnowadze sprz¢zeniowej z QTL (1 do 5
c¢M) 1 markery w réwnowadze sprzezeniowej z QTL (populacje hybrydowe, duze grupy
potrodzenstwa w obrgbie rasy, 15 do 50 ¢M). Rodzaje markerow wymienione sg w ko-
lejnosei ich przydatnoscr w selekcji (najlepszy do najgorszy) 1 jednocze$nie w kolej-
noéci trudnodct ich detekcji (najtrudniej do najlatwiej). W przypadku cech determino-
wanych przez jedno locus, ktore w ten sposob staje sie genem glownym (wyja$nia 100%
zmienno$ci cechy), problem jest latwiejszy — wiele takich informacji pojawia si¢ juz
w katalogach informujacych o jakoSci genetycznej zwierzat. U bydia mlecznego poda-
wany bywa np. genotyp x-kazeiny lub fakt nosicielstwa alleli (semi)letalnych (np.
BLAD). Dopiero zidentyfikowanie genu gltéwnego dla cechy determinowanej polige-
nicznie stanowi wyzwanie. Przyjmijmy ponownie, ze mamy do czynienia z cechy de-
terminowany 100 loci. Kazde z nich, w przybliZzeniu, moze odpowiadaé za 1/100 (1%)
wariancji genetycznej cechy, przecietnie. Sg natomiast loci odpowiedzialne za wiekszy
czg§¢ warlancji — 2, 3, 4, ... procent. Gdzie lezy granica, od ktore] mozemy uznal gen
za glowny? Jak szukal takiego genu? Gen thumaczacy 50% zmienno$ci cechy bylby
fatwy do zidentyfikowania, poniewaz mieliby$my do czynienia z réZnicami widoczny-
mi fenotypowo.

Brak sukcesu w znalezieniu markeréw cech nisko odziedziczalnych wiazany jest
z brakiem wystarczajaco duzych zbiorbw danych, aby moc prze$ledzi¢ sprzezenia mar-
ker-QTL [4]. Wymagana jest w przypadku takich cech duza liczba zwierzat zgenoty-
powanych pod wzgledem markerdow i/lub gendw kandydujacych, co na dodatek moze
czyni¢ problem bardzo kosztownym.

Kolejna, najwazniejsza z punktu widzenia hodowcey, przyczyna rozmijania sie o-
czekiwan z uzyskiwanymi wynikami selekcji jest nicdoskonalo$¢ identyfikacji cech
rzeczywiscie odzwierciedlajageych dang uzytkowo$e. Przytoczone wezedniej prace Qu-
aas’a [19] i Spelman’a [23) ilustruja te sytuacje. Odpowiednio, albo korelacja marker-
-cecha dotyczy cechy wtOrnej (punktacja tuszy) a nie ma wplywu na ceche pierwotna
(marmurkowato$¢), albo cecha (stosunek biatka do tluszezu w mieku), skorelowana
z markerem DGATI, nie ma w rzeczywistodci przeloZenia na system ustalania ceny
mleka [14]. Zastandbwmy sig przyktadowo nad niezmiernie wazng, nisko odziedziczalng
cechy ,plodnosc”. Okresli¢ jg mozna jako ,zdolnod¢ do zaplodnienia (i utrzymania
cigzy)”. Jak mierzy¢ te zdolnod¢? Nie znamy cechy, ktdra odzwierciedlalaby ja bezpo-
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$rednio. Postugujemy sig szeregiem cech zwigzanych z plodno$cig z nadziejg (bez pew-
nosci), ze ich doskonalenie zwigkszy poérednio cechg podstawowsq. Rozne mierniki
plodnofci: wiek osiaggnigcia dojrzalodci plciowej, okres miedzy cigzami, okres miedzy
porodami, czy tez liczba unasienien potrzebnych do uzyskania cigzy majg ,,dziwne”
jednostki z punktu widzenia ,,ptodnoéci” (np. dni). Na dodatek korelacje miedzy nimi
moga by¢ antagonistyczne — skracanie okresu migdzy cigzami moze nie sprzyjac ,,zdol-
noéei do zaplodnienia”. Powstaje problem, dla ktérych cech plodno$ci szukaé markerow
i czy znaleziony marker dla jednej z nich jest reprezentatywny dla calego kompleksu
cech plodnoéci. Jedli cecha nie jest zdefiniowana nie mozna markerowi przypisaé efektu
podstawienia konkretnego allelu.

Na zakonczenie rozpatrywania przyczyn rozchodzenia sie oczekiwan zwigzanych
z wykorzystaniem genetyki molekularnej w hodowli zwierzat nalezy wspomnieé o ple-
jotropii. Jesli cechy warunkowane jednym genem nie wplywaja przeciwnie na wynik
ekonomiczny ~ nie ma specjalnego kiopotu. Powstaje on dopiero wtedy, gdy w selekeji
wykorzystujemy gen (marker) warunkujacy jedna cechg, nie zdajgc sobie sprawy z tego,
ze wplywa on takZe na inng wazng ceche — w kierunku obniZajacym efekt ekonomicz-
ny. Cortdand 1 Whitlock [2] wykazali, ze plejotropia zafalszowuje wyniki mapowania
QTL. Inng sprawg jest rozroznienie, czy mamy do czynienia z jednym genem o plejo-
tropowym dzialaniu, czy dwoma blisko sprzezonymi [9], jako ze w hodowli jedna
z podstawowych spraw jest rozrywanie niepozadanych sprzezef (i tworzenie sprzyjaja-
cych).

Inne aspekty

Obok omoOwionych dotychczas aspektow wykorzystania osiagnie¢ genetyki mole-
kularnej w hodowli zwierzat sa i inne, nieco mniej zwigzane z praktyczng hodowls.
Dotyczg one w gldwnej mierze DNA finger printing. Przykladowo, geny przestaly by¢
anonimowe — potrafimy coraz wiecej z nich przypisa¢ konkretnym chromosomom i zlo-
kalizowad je na chromosomie. Dysponujemy dokladniejsza, niz oparta na np. grupach
krwi, identyfikacjg zwierzat, co sprzyja dokladnosei rodowodow, a tym samym wiary-
godnoscei przewidywanych wartosci hodowlanych, zwlaszeza w systemach, w ktorych
zaangazowanych jest wiclu ojcow do uzyskania jednej ciazy (np. zwierzeta futerkowe).
Ponadto latwiej jest udokumentowaé pochodzenie zwierzgt w przypadkach kradziezy,
czy tez prze$ledzi¢ zagrozenie epizootyczne. Znajomoéé polimorfizmu w populacjach
zagrozonych wyginieciem pozwala, wykorzystujac koncept Weitzman’a [27], na zade-
cydowanie, ktdre populacje powinny by¢ zachowywane w przypadku rywalizacji
o $rodki [22]. Bardziej konserwatywne, dziedziczone w linii matecznej, DNA mito-
chondrialne umozliwia nam blizsze przesledzenie historii i spokrewnienia populacii.

Przysziosc
Coraz wieceej informacji molekularnej pojawiaé si¢ bedzie w ofercie dla hodowceow.

Cechy 1 korelacje migdzy nimi zmieniajg sie w czasie {24]. Allele 1 ich kombinacje
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pojawiaja sig w roznych $rodowiskach. Intensywne wykorzystanie gendw gldbwnych
w selekeji cech ekonomicznie waznych wymagaé bedzie monitorowania ich wplywu na
cechy adaptacyjne. Istnieje weiaz potrzeba zdefiniowania wielu cech, zardwno z punktu
widzenia celu hodowlanego (ekonomicznego), jak i z punktu widzenia zrozumienia
sciezek od genotypu do fenotypu. Trzeba si¢ sklania¢ ku pogladowi Walsh’a i Hender-
son’a [26], ze duzo czasu uplynie, zanim klasyczna selekcja stanie sig zbgdna, a tym-
czasem przyszlo§é hodowli lezy w polaczeniu wysitkow genetyki molekularnej 1 ilo-
sciowej. Ta druga jest weigz wazniejszym skladnikiem tego zwigzku [14].

(o)
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Marek Lukaszewicz
Molecular genetics in animal breeding

Summary

The review addresses utilization of advances of molecular genetics in livestock breeding, with
a stress put on the marker-assisted selection. Beginning with the expectations which emerged some
fifteen years ago, the paper defines the main differences between the classical and marker assisted
selections and gives examples of discrepancies between the expectations and the realized effects,
presented against the theoretical background. From amongst the possible causes of the discrepan-
cies the following are mentioned: difficulty to detect, the most useful, major genes, recombination
between marker and coding region, simplified models of inheritance (estimating marker effects
without accounting for pleiotropy, penetration degree, imprinting, tissue specificity of gene exp-
ression, epistasis and dominance), insufficient data bases for low heritable traits and failure to
properly define breeding goals. The future of breeding relies on the joint efforts of molecular and
population genetics. The latter one is, for the time being, the more crucial component of such
a unjon.
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