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Udomowienie i deskonalenie zwierzat spowodowalo znaczne zmiany w cechach budowy ze-
wnetrznej, fizjologii oraz formach zachowania (behawioru) zwierzat gospodarskich w stosun-
ku do dzikich przodkow. Efekty te uzyskano przez zastapienie selekeji naturalnej sefekeja
sztuczng (zootechniczng) i zapewnienie zwierzetom wlasciwyeh warunkéw utrzymania,
Wspolczesna hodowla zwierzat nadal opiera sie na selekeji na podstawie oceny wartoSel
hodowlanej zwicrzat, okreSlanej w sposéb posredni, tj. na podstawie wartosci fenotypowej
ocenianych zwierzat lub ich krewnyceh. Jednak coraz czeSciej wykorzystuje sie osiggniecia
genetyki molekularnej, cytogenetyki i biostatystyki do poprawy efektywnosci pracy hodowla-
nej. Historia genetyki i jej zastosowania w hodowli symbolicznie zatacza krag. Poczatki ge-
netyki obejmowaly bowiem dziedziczenie prostych cech jakoSciowych, nastepnie zarzuconych
na rzecz glebszego poznania zasad dziedziczenia cech loSciowych (poligenicznych). Obecnie
ponownie wykorzystuje sie proste mechanizmy dziedziczenia do identyfikacji markeréw
i genow o duzej ekspresji, ktore efekitywnie wspomagaja wspélezesng hodowle.

SEOWA KLUCZOWE: cechy uzytkowe zwierzat / dziedziczenie / doskonalenie zwierzat

Udomowienie 1 doskonalenie zwierzat spowodowalo znaczne zmiany nie tylko
w latwo dostrzegalnych cechach budowy zewngtrznej, ale réwniez w fizjologii oraz
formach zachowania si¢ (behawioru) wspdlczesnych zwierzat gospodarskich i domo-
wych w stosunku do dzikich przodkow. Zwierzgta dzikie ulegajg bardzo wolnym prze-
obrazeniom pod wplywem selekcji naturalnej. Czlowiek zastgpil selekcje naturalng
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selekejg sztuczng (zootechniczna), zapewniajgc réwnoczesnie zwierzetom wiadciwe
warunki Srodowiskowe. W obrebie réznych gatunkdw zwierzat czlowiek wyhodowal
szeteg typow uzytkowych, ras i odmian. W tym celu siegnal po metody genetyki
i zastosowal nowoczesne metody doskonalenia.

Wsrod wielu wiasno$ci zwierzat poddawanych doskonaleniu znajduja sie cechy
ilo$ciowe (plodno$¢, plennoéé, tempo wazrostu i rozwoju, wykorzystanie paszy, wiel-
koS¢ I masa ciala, przyrosty masy ciala, mleczno$¢, nie§no$¢ itp.) oraz cechy jako$cio-
we, odpowiedzialne za barwe skory, wiosdw, oczu i blon §luzowych, obecnoéé lub brak
rogéw, ksztalt i sposdb noszenia uszu oraz niektére inne wiasno$ci. Pierwsza grupa cech
dziedziczy si¢ w sposob stosunkowo skomplikowany, bo ich wartosci fenotypowe
uwarunkowane sg wieloma genami (dziedziczenie poligeniczne) oraz wptywami czyn-
nikow $rodowiskowych i interakeji (wspoldziatania) miedzy genotypem i §rodowis-
kiem. Z kolei, dziedziczenie cech jakoSciowych jest stosunkowo proste, gdyz wartoéci
fenotypowe tych cech warunkowane sy niewielka liczbg gendw i nie zalezg praktycznie
od czynnikdw Srodowiskowych [2].

Dziedziczno$¢ to, w duzym uproszezeniu, zjawisko polegajace na tym, ze rodzice
i ich potomstwo majg podobne cechy i zachowujy sie podobnie, je$li warunki $rodo-
wiskowe sg zblizone. Dziedziczno$¢ jest procesem zlozonym i rzadko polega na pro-
stym przenoszeniu cech z rodzicow na potomstwo, zgodnie z regula Mendla —,,podobne
rodzi podobne™. Calo§¢ zalozen dziedzicznych osobnika nazywana jest jego genotypem.
Terminem tym czgsto poslugujemy sie w znaczeniu wezszym zakresie, gdy méwimy
o zalozeniach genetycznych pojedynczej cechy. Roznice miedzy osobnikami, i podob-
nie migdzy cechami, wywotane réznymi formami zmiennosci genetyczne;j skladaja si¢
na zmienno$¢ genotypowa osobnikow lub zmienno$¢ genotypowa pojedynczych cech.

Zespot dostrzegalnych cech osobnikéw nazywamy fenotypem. W wezszym znacze-
niu terminem tym poslugujemy si¢ na okreslenie dostrzegalnych wlasnosci pojedyn-
czych cech i mowimy wowezas o fenotypie cechy jakoSciowej (cechy dziedziczacej sie
zgodnie z regulami Mendla) lub o wartodci fenotypowej cechy ilo$ciowej (cechy wy-
znaczanej wicloma parami gendw i czynnikami $rodowiska).

Cechy jakosciowe rdznig sig od cech iloSciowych nie tylko charakterem dziedzicz-
noéei, ale takze rodzajem zmiennosci. Cechy jako$ciowe charakteryzuje zmiennoéé
nieciggla (zaledwie kilka lub kilkanascie roznych wartosci genotypowych i fenotypo-
wych, w zaleznodci od liczby zaangazowanych gendw), z kolei cecha iloSciowa ma
najezesceiej zmienno$¢ ciagly i w duzej populacji przyjmuje wszystkie wartosci z okre$-
lonego przedziatu. Niekiedy rowniez cecha ilosciowa przyjmuje tylko niektére wartosci
z okredlonego przedzialu (np. plennoéé przyjmuje tylko wartosci catkowite, ale z sze-
rokiego stosunkowo przedzialu). Wyrézniamy zatem zmienno$¢ fenotypows i genoty-
powy cechy jako$ciowej oraz zmienno$¢ fenotypows, genotypowa i $rodowiskows ce-
chy ilodciowej. Zmienno$¢ w populacji odgrywa bardzo wazng role, bo warunkuje
tempo doskonalenia i trafno$¢ wyboru najlepszych zwierzat na rodzicéw nastepnego
pokolenia [2].

Przekazywanie cech odbywa si¢ za poérednictwem gendw. Gen zajmuje zawsze
okreslone miejsce na chromosomie. Chromosomy w komérkach somatycznych wyste-
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puja parami, przy czym jeden chromosom z pary homologicznej (taka pare tworzg
chromosomy identyczne co do ksztaltu, wielkoéci i przenoszonych gendw) pochodzi
od ojca, a drugt od matki. Oczywiscie allele (). rozne formy tego samego genu) zajmujg
to same miejsce na obu chromosomach z pary homologiczne;j.

Chromosomy wystgpuja parami, stad parami wystgpuja takze geny zajmujace te
same miejsca na chromosomach homologicznych. Miejsce na chromosomie nazywamy
locus (liczba mnoga loci), uzywajac termindw z jezyka lacinskiego. Polozenie (loci)
gendw jest zawsze takie same, ale ich wiasciwosdci i dzialanie moga by¢ identyczne lub
odmienne. Geny z tego samego locus nazywamy allelomorficznymi lub krétko allelami.
Do oznaczenia miejsca na chromosomie, zajmowanego przez dany gen (locus) uzywa-
my liter alfabetu tacinskiego (A, B, Citd.) i tych samych liter, ale duzych I malych (np.
A i a), uzywamy do oznaczenie gendw allelicznych (alleli tego samego genu). W okre-
Slonym locus danej pary chromosoméw homologicznych moga wystepowac allele iden-
tyczne (np. A 1 A) lub rdznigce sig od siebie (np. A i ). W pierwszym wypadku mowimy,
ze osobnik jest homozygotyczny w odniesieniu do tej pary alleli, a w drugim wypadku,
7e jest heterozygotyczny. Efekt fenotypowy cechy wywolujg oba allele, ale poniewaz
ich dzialanie r6zni si¢, homozygoty przeciwstawne AA i aa zawsze fenotypowo rdznig
sig od siebie. W wypadku heterozygoty (Aa) efekt fenotypowy zalezy od charakteru
wspélidziatania alleli. Jedli allel A dominuje w pelni nad allelem a (tzn. allel a nie
ujawnia swego dziatania w obecnosci allela A), wtedy efekty fenotypowe heterozygot
(Aa) 1 homozygot dominujacych (AA) bedg identyczne. W wypadku niepelnego domi-
nowania allela A nad allelem «, fenotyp heterozygoty (Aa) bedzie formg poérednia
migdzy fenotypami obu form homozygotycznych (AA i aa). W takim wypadku méwimy
o dziedziczeniu po$rednim lub dziedziczeniu z niepelnym dominowaniem.

Inny jest efekt fenotypowy cechy jako$ciowej warunkowanej wigksza liczba allel,
powstalych wskutek mutacji. Jesli w danym locus wystgpig nie dwie formy alleliczne,
a wiecej alleli, wtedy mamy do czynienia z serig alleli i mozliwych efektow genotypo-
wych 1 fenotypowych jest wigcej.

Kiedy w genotypie heterozygoty jeden allel nie ujawnia swojego dzialania w obec-
noéct allela przeciwstawnego, to oznacza, ze jest recesywny w stosunku do drugiego
(allela dominujacego). Allel dominujacy thumi dzialanie allela ustgpujacego (recesyw-
nego) i wowcezas heterozygoty i homozygoty dominujace sa fenotypowo nie do rozréz-
nienia. Taki sposdb dziedziczenia cech nazywamy typem pisum, od lacifiskiej nazwy
grochu, na kidrym Grzegorz Mendel prowadzit do$wiadczenia, w wyniku ktorych sfor-
mulowal prawa dziedziczenia, nazwane prawami Mendla. '

Jesli postuzymy sie, jako przykladem, jedna para gendw (4 i @), to mozemy zapisac
relacje miedzy genotypami nastepujaco: AA = Aa # aa [2]. Taki sposéb dziedziczenia
mozna zilustrowaé na przykiadach umaszczenia czarnego i czerwonego bydia. Jesli
skojarzymy czerwone krowy (o genotypie cc) z czarnymi buhajami (o genotypie CC),
to w pierwszym pokoleniu potomnym (pokolenie potomne oznaczamy literg F od tacifi-
skich terminow: filius — syn, filia — cérka) otrzymamy wytacznie potomstwo barwy
czarnej, ale o genotypach heterozygotycznych (Ce). Oznacza to, ze allel C dominuje
w pelni nad allelem ¢. Gdy z kolei skojarzymy takie mieszance (Cc) miedzy soba, to

49



w pokoleniu F2 otrzymamy 75% potomstwa barwy czarnej i 25% z umaszczeniem
czerwonym, ale wérdd potomkoéw z czarng barwg tylko co trzeci osobnik bedzie miat
genotyp CC, a dwukrotnie wiecej zwierzat bedzie heterozygotami (Cc). Otrzymali$my
w tym pokoleniu stosunek genotypéw (1:2:1), ale proporcje fenotypdw sa inne (3:1),
bo barwa czerwona ujawnia si¢ tylko w fenotypach osobnikéw bedacych homozygo-
tami recesywnymi (cc).

Osobnikow heterozygotycznych (Ce) nie odréznimy bezpoérednio (wzrokowo) od
homozygot dominujacych (CC) i aby okre$§li¢ ich genotyp musimy skrzyzowaé je
wstecznie z osobnikami odmiany czerwonej (cc). Jesli wérdd potomstwa wystapig
wylacznie osobniki barwy czarnej (Cc), oznaczaé to bedzie, ze rodzic o barwie czarnej
jest homozygota (CC). Jeéli wirdd potomstwa otrzymamy zwierzeta o barwie czarnej
(Cc) 1 czerwonej (cc), w stosunku 1:1, bedzie to oznaczad, ze rodzic barwy czarnej jest
heterozygoty (Cc).

Takiego sposobu (zwanego krzyZowaniem wstecznym) uzywa sie w hodowli do
oceny przynalezno$ci osobnika do danej rasy, gdy barwa jest cechy rasows, a przede
wszystkim do testowania reproduktoréw na obecno$¢ okre§lonych gendéw niekorzy-
stnych (letalnych i semiletalnych) w ich genotypach. Geny letalne, semiletalne i subwi-
talne sa najczeSciej recesywne 1 wtedy ujawniajg swoje dziatanie tylko w genotypie
homozygoty recesywnej w postaci wad dziedzicznych lub nieprawidtowosci, polegaja-
cych na czestych przypadkach $mierci osobnikéw lub obnizonej Zywotnodct i produk-
cyjnoSci.

W podobny sposéb, do opisanego w przykladzie, dziedziczg sig inne cechy. W po-
pulacji bydta bezroznos¢ (brak rogdw) dominuje nad rogatoseia, a jednomaseisto$é nad
taciato$cia. W populacji $win ras biatych stojace uszy dominujg nad uszami zwistymi,
a biale umaszczenie §wift nad ciemnym. W populacji kur brak pidr na szyi {tzw.
goloszyjosc) dominuje nad normalnym upierzeniem szyi. Wiele przykladow znajdziemy
w populacjach wszystkich zwierzat gospodarskich, zwlaszcza w przypadku dziedzicze-
nia barwy.

Jedli cecha dziedziczy sie wedlug typu zea, wtedy wszystkim trzem genotypom (AA,
Aa i aa) odpowiadaja rozne fenotypy. Ten spos6b dziedziczenia nazywamy podrednim,
albo dziedziczeniem z niepelnym dominowaniem. Na oznaczenie typu dziedziczenia
uzywamy terminu zea (tacinska nazwa kukurydzy), bo po raz pierwszy odkryto ten
sposoOb dziedziczenia wiadnie na tej ro§linie. Dziedziczenie z niepelnym dominowaniem
mozna przedstawié nastepujaco: AA # Aa # aa [2].

W taki sposdb dziedziczy sig wiele cech, np. umaszczenie biale i czerwone bydta
rasy shorthorn lub barwa upierzenia czarnych 1 biatych kur andaluzyjskich. Jedli skoja-
rzymy czerwono umaszczone krowy rasy shorthorn (C1Cy) z bykami tej rasy o bialej
barwie (C2C2), wowcezas uzyskamy w pokoleniu Fy potomstwo o umaszczeniu ,,mro-
ziastym” (C1C2), a wiec z wymieszanymi wilosami barwy bialej i czerwonej. W przy-
kladzie uzyliémy symboli literowych duzych na oznaczenie obu alleli, gdyz zaden
z nich nie jest panujacy lub recesywny, ale dla ich odréznienia zastosowalidmy indeksy
cyfrowe (1 12). W pierwszym pokoleniu otrzymaliémy wszystkie osobniki potomne
identycznie umaszezone, jak w przykiadzie z dominowaniem pelnym, ale Zaden potomek
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nie ma barwy jednego lub drugiego rodzica. Jest to zasadnicza roznica miedzy dziedzi-
czeniem z dominowaniem pefnym (typ pisum) i niekompletnym (typ zea). Mieszance
(C1C2), skojarzone migdzy soba daja w pokoleniu F2 25% potomkow barwy czerwonej
(C1C1), 50% — o umaszczeniu mroziastym (C1C2) oraz 25% — biatych (C2C2). Réwniez
ten typ dziedziczenia jest powszechny. Tak dziedziczg sie niektore uklady grupowe
krwi, niektore barwy wlosdw i upierzenia, rodzaj upierzenia (normalne i szurpate) itp.

Sposrod wszystkich chromosomow danego gatunku, dwa odpowiadaja za pleé zwie-
rzgcia i nazywamy je heterochromosomami lub chromosomami plciowymi, a pozostale
nie majace wplywu na ple¢ nazywane sg autosomami. Oczywiscie, w kazdej gamecie
wystepuje tylko jeden chromosom plciowy. Gdy osobnik produkuje gamety jednego
tylko typu, ¢j. jednakowe pod wzgledem chromosomu plci, to jego pleé¢ okreslamy jako
homogametyczng, a gdy produkuje gamety obu typdw, tj. z jednym lub drugim chro-
mosomem plei, wiedy jego ple¢ okredlamy jako heterogametyczna. Samice wszystkich
gatunkow ssakdw majg ple¢ homogametyczna, a samce — ple¢ heterogametyczna. Na-
tomiast inaczej jest w przypadku ptakow, heterogametyczne sa samice, a homogame-
tyczne — samce.

Genotyp plci homogametycznej oznaczamy jako AAXX, a genotyp plci heteroga-
metycznej jako AAXY - uzyte symbole oznaczajg chromosomy, a wiec autosomy (AA)
i chromosomy plciowe (XX lub XY). Przy zaptodnieniu mozliwe sa wicc dwie ewen-
tualno$ci, w zalezno$ci od tego jakie gamety polacza sic w zygote. W ten sposob otrzy-
muje si¢ zblizony stosunek (1:1) plei wérdd potomstwa. Faktyczny stosunek jest zwykle
nieco inny, a odchylenia od stosunku 1:1 sg najczedcie] wywolane r6zng wrazliwoscia
komdrek rozrodezych (gamet) lub zaplodnionych jaj (o okre$lonej juz plei osobnika)
na warunki §rodowiskowe. Taka ukierunkowana wrazliwo$¢ przejawia sie niekiedy
zwiekszong $miertelnodcia okre$lonych gamet fub osobnikéw jednej plei. Mozliwosce
wywolywania liczebnej przewagi osobnikdw okreslonej plci moze mie ogromne zna-
czenie w produkcji zwierzecej, np. do tuczu i opasania bardziej pozadane bylyby samce,
natomiast zwiekszenie liczby samic wérod potomstwa bytoby bardzo korzystne z uwa-
gi na mozliwo$¢ pozyskania liczniejszego potomstwa oraz zwigkszenie produkcji (mle-
ka, jaj). Obecnie rozwijane sa metody seksowania nasienia i okre$lania plci embrionow
[3,7].

Dziedziczenie cech sprzezonych z plcig mozna zilustrowaé przykiadem z drobiu.
Weczesne rozdzielenie kogucikdw i kurek jest wazne z ekonomicznego punktu widze-
nia. Mozna oczywiscie dokona¢ takiego rozdziatu poprzez ogledziny steku, ale jest to
ucigzliwe, pracochlonne i kosztowne. Z tych wzgleddw wyhodowano rasy autoseksin-
gowe (np. cambar, campine 1 polska rasg polbar), w ktérych wiasciwosci osobnikow
jednej plci dziedzicza si¢ ,.na krzyz”, to znaczy przechodzg z ojca na corke i z matki
na syna {2, 7]. W tym wypadku chodzi o dziedziczenie cechy sprzezonej z pleig, a wige
warunkowang przez geny znajdujace si¢ na chromosomie piciowym. Chromosomy
piciowe (X 1Y) sa niejednakowe (stad nazwa heterochromosomy). Chromosom Y jest
mniejszy 1 zawiera niewiele gendw (do 100), a chromosom X jest wyraznie wiekszy
i na nim zlokalizowanych jest okolo 1000 gendw. Gen warunkujacy okreslona ceche
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sprzezong z plcig zwykle znajduje si¢ na chromosomie X i nie ma odpowiednika
w chromosomie Y [1].

Do tatwego odroznienia kogutkdéw od kurek stosuje sie taczenie czarnych kogutow
z jastrzgbiatymi kurami. Gen jastrzgbiato$ci upierzenia (dominujgcy nad czarnym upie-
rzeniem) znajduje si¢ w chromosomie X, a poniewaz nosicielem réznych chromoso-
moOw plci (XY) ptakow jest samica, moze gen przekazaé tylko synowi. Kogut jednolicie
czarny jest nosicielem jednakowych chromosoméw (XX) i jest homozygoty recesywng
pod wzgledem barwy upierzenia. Poniewaz potomek otrzymuje jeden chromosom plcio-
wy od matki i jeden od ojca, kogut przekaze zaréwno synom i corkom chromosom
X z umieszczonym tam recesywnym allelem odpowiedzialnym za czarne upierzenie.
Dziatanie tego allela ujawni si¢ w fenotypie corki, bo recesywny allel nie ma swego
odpowiednika na chromosomie Y (jest to ciekawy przykiad uwarunkowania cechy przez
pojedynczy gen recesywny), ale nie ujawni si¢ w fenotypie syna, bo towarzyszy¢ bedzie
dominujacemu allelowi (warunkujgcemu jastrzgbiato$¢) przekazanemu przez matke
w chromosomie X [2]. GdybySmy zastosowali odwrotng kombinacje, wtedy w pokole-
niu F| znajdowalyby sig wylacznie jastrzgbiate ptaki (koguty i kury), a w nastgpnym
pokoleniu (F2) otrzymaliby§my jastrzgbiate koguty oraz w rownych proporcjach czarne
i jastrzegbiate kury.

Z pleig sprzezone sa rozne cechy, np. daltonizm (tj. nierozréznianie zielonego
i czerwonego koloru) oraz brak krzepliwosci krwi (hemofilia) w populacji ludzkiej.
Hemofilia o takim samym podiozu (sprzezenie z plcia) wystgpuje w populacjach pséw
1 owiec. W populacji drobiu wystgpuje recesywne, sprzezone z picig zaburzenie zwane
paroksyzmem. Z kolei w populacji bydta wystepuje pasmowy brak owlosienia, spowo-
dowany przez gen dominujacy sprzgzony z pleig [1].

Wiele cech jakosciowych zwierzgt dziedziczy sie w prosty sposdb wedtug typu zea
lub pisum. Niekiedy sposdb dziedziczenia jest bardziej zlozony, gdy na ceche wplywa
wicksza liczba gendw, dziatajacych niezaleznie od siebie. Geny warunkujace cechy
niezalezne znajdujy si¢ w roznych chromosomach. W procesie gametogenezy geny te
segregujy sig niezaleznie od siebie wraz z chromosomami, w ktorych si¢ znajduja.
Heterozygoty w kazdej parze genow wytwarzaja w pokoleniu F1 (w wyniku segregacji)
2% rodzajéw gamet, w zwigzku z tym w pokoleniu F2 moze powstaé 3" rodzajow
genotypdw. Liczba mozliwych rodzajéw fenotypdw oraz ich czesto$é w pokoleniu Fa
zalezg od liczby par cech niezaleznych oraz od typu dziedziczenia. Gdy rozpatrujemy
dwie pary cech niezaleznych i obie dziedziczg sie wedlug typu pisum (to znaczy
z dominowaniem pelnym), wowczas w pokoleniu F2 otrzymamy stosunek liczbowy
fenotypow 9:3:3:1.

Umaszczenie bydta jednolite (S) dominuje nad faciatodcia (s5), a barwa czarna (C)
dominuje nad bialg (¢). Gdy do kojarzen wybieramy jednomasciste czerwone krowy
(SScc) i czarno-biale (a wiegc laciate) buhaje (ssCC), w pokoleniu ¥ wszystkie osobniki
bedy jednolicie czarne, bo obecnod¢ gendw S 1 C w ich genotypach nie pozwala na
ujawnienie dzialania alleli recesywnych (s i ¢). Kazdy mieszaniec z tego pokolenia
bedzie wytwarzat komdrki rozrodeze o czterech rdéznych kombinacjach gendw (SC, Se,
sC1Sc). W pokoleniu Fz wéréd 16 osobnikdéw powinni§my otrzymad: dziewigé jedno-
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licie czarnych (1 osobnik o genotypie SSCC, 2 — o genotypie SSCc, 2 - o genotypie SsCC,
4 — o genotypie SsCc); jeden — o genotypie SScc; dwa — o genotypie Sscc; jeden — o geno-
typie ssCC, dwa - o genotypie ssCc; jeden — o genotypie sscc (podwdjna homozygota
recesywna). Jesli mamy dwie pary cech i obie dziedzicza sie wedlug typu zea (dziedzi-
czenie posrednie), wowcezas w pokoleniu FF2 otrzymamy nie cztery, a dziewieé rodzajow
fenotypow w stosunku 1:2:1:2:4:1:2:2:1, a wiec dokladnie w takim samym jak stosu-
nek genotypdw, co oznacza, ze kazdemu genotypowi odpowiada inny fenotyp.

W hodowli kur spotyka si¢ ptaki z pidrami o slabo wyksztalconej stosinie pidr,
ktorych upierzenie przypomina geste, zakrecone wlosy ssakow (np. upierzenie kur rasy
silky). JeSli skojarzymy kury andaluzyjskie odmiany czarnej z normalnym upierzeniem,
o genotypie (B1BiFF), z kogutami biatymi o upierzeniu szurpatym, o genotypie
(B2B2F2F2), a wige bedacymi podwdjnymi homozygotami, wowcezas w pierwszym po-
koleniu potomnym otrzymamy wylacznie osobniki bedgce podwojnymi heterozygotami
(B1B2FF2), fenotypowo jednakowe — w typie niebieskim ze slabo szurpatymi pidrami.
Jesli polgczymy mieszafice (B1B2FF2), to wérdd potomstwa pokolenia F2 wystapi 9
form genotypowych, z ktérych kazda bedzie miala inny fenotyp. Wérdd 16 osobnikéw
potomnych wystapia: jeden bialy z normalnym upierzeniem (BjBFF1), dwa biale
stabo szurpate (B;B1F1F2), jeden bialy szurpaty (B1B1F2F2), dwa osobniki niebieskie
z normalnym upierzeniem (B7B2F1F]), cztery niebieskie slabo szurpate (BjB2F1F2),
dwa osobniki niebieskie szurpate (B1B2F2F?2), jeden czarny z normalnym upierzeniem
(B2B2F1F ), dwa czarne siabo szurpate (B2B2F1F2) oraz jeden czarny szurpaty
(B2B2F2F2). Dziedziczenie dwoch par cech niezaleznych (a wiec warunkowanych przez
allele lezace na rdznych chromosomach) przebiega zawsze w opisany sposob (uzysku-
jemy zawsze taki sam stosunek genotypowy w pokoleniu Fz: 1:2:1:2:4:2:1:2:1), a ré2-
nice w otrzymanych stosunkach liczbowych fenotypdéw wynikaja ze sposobu dziedzi-
czenia cech. Kiedy obie cechy dziedzicza sie wedlug typu zea, stosunek fenotypdw
w pokoleniu F2 odpowiada stosunkowi genotypdw (1:2:1:2:4:2:1:2:1), natomiast gdy
obie dziedzicza si¢ wedlug typu pisum, stosunek fenotypowy (9:3:3:1) wyraznie odbie-
ga od stosunku genotypowego, z kolei gdy jedna cecha dziedziczy sic wedlug typu zea
a druga wedlug typu pisum, otrzymamy w pokoleniu F2 jeszcze inny stosunek fenoty-
powy — 3:0:3:1:2:1.

Niezalezno$¢ dziedziczenia si¢ cech nie jest jednak réwnoznaczna z niezaleznodcia
dzialania gendw. Taki sam stosunek fenotypdw, jak wyzej opisany, otrzymamy réwniez
w przypadku dopetniajacego si¢ dziatania gendw. Ten sposob dziedziczenia dwéch par
cech charakteryzuje si¢ tym, ze w pokoleniu Fz wystepuje osobnik z fenotypem innym
od fenotypdw rodzicdHw (pokolenie Fy) i dziadkdéw (pokolenie P).

Hodowcy drobiu dobrze znajg ksztalt grzebieni kur i kogutéw. Wyrdzniamy cztery
rodzaje grzebieni, a wige rdzyczkowy (genotyp RRpp), groszkowy (genotyp rrPP),
orzeszkowy (genotyp RrPp) i najbardziej powszechny - prosty (genotyp rrpp). Dzie-
dziczenie tej cechy jest interesujace i nieco skomplikowane. Jedli skojarzmy dréb o ro-
zyczkowym grzebieniu (genotyp RRpp) i o grzebieniu groszkowym (genotyp rrPP),
wtedy otrzymamy potomstwo wylgcznie z grzebieniem orzeszkowym (genotyp RrPp).
W pokoleniu Fi otrzymujemy wszystkie osobniki podobne, ale o nowym ksztalcie
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grzebienia, powstalym wskutek oddziatywania alleli dominujacych R i P. Kazdy mie-
szaniec wytwarza 4 rodzaje gamet (RP, Rp, rP, rp) i w wyniku ich kombinacji uzyskuje
si¢ w pokoleniu Fy cztery rodzaje fenotypéw w stosunku 9:3:3:1. Proporcje sa takie
same, jak przy dziedziczeniu dwdch cech z dominowaniem pelnym, ale pojawia sie
nowa forma fenotypowa — grzebien listkowy (pojedynczy prosty) — nie spotykana ani
w pokoleniu Fi, ani w pokoleniu P (rodzicielskim).

Ksztalt grzebienia jest zatem wynikiem dopelniajgcego sie dziatania alleli z locus
R iz locus P. Nowa forma grzebienia (prosty) spotykana jest na przykiad w rasie
leghorn, ale takze jest charakterystyczna dla przodka kury domowej ~ dzikiego kura
bankiwa. Pojawienie sie w fenotypie osobnika wspo6lczesnej, kulturalnej rasy cechy,
ktora wystepowata w fenotypie odleglego przodka, okre$la si¢ atawizmem filogenetycz-
nym. Odpowiednio, pojawienie si¢ cechy typowej dla rasy prymitywnej w fenotypach
osobnik6w ras kulturalnych, nazywamy atawizmem rasowym [2].

Innego rodzaju interakcjami genowymi jest epistatyczne dzialanie gendw. W tym
przypadku zamiast czterech rodzajow fenotypdw otrzymuje sie w drugim pokoleniu
potomnym (F2) dwa lub trzy z innymi proporcjami rodzajéw fenotypow {2, 9]. Obok
epistazy ze stosunkiem liczbowym fenotypoéw 9:7 moze wystapi¢ rowniez epistaza
recesywna ze stosunkiem liczbowym fenotypow 9:6:1 1 wowcezas fenotyp podwdjne;
homozygoty recesywnej jest inny niz fenotypy osobnikéw rodzicielskich i osobnikow
z pokolenia dziadkéw (wyjsciowego). Podobnie, obok epistazy dominujacej ze stosun-
kiem liczbowym fenotypéw 12:3:1, moze wystapi¢ epistaza dominujaca, warunkujaca
w pokoleniu F2 stosunek liczbowy fenotypow 13:3, gdy nie mozna odroznié fenotypu
podwojnej homozygoty recesywnej od fenotypéw osobnikow z genem epistatycznym.

Przykladem epistazy moze by¢ dziedziczenie barwy bialej nutrii, gdy skojarzymy
osobniki albinotyczne (cchh) z nutriami $nieznobialymi (bialymi niealbinotycznymi
o genotypie CCHh lub CcHh). W przykladzie tym otrzymamy stosunek rodzajow ge-
notypow i rodzajéw fenotypdw dodatkowo zmieniony, bo nie pojawig sie osobniki
homozygotyczne w locus H; homozygoty HH nie urodzy sie, gdyz allel ten w stanie
homozygotycznym wywoluje $mier¢ (jest letalny). Zatem skojarzy¢ mozemy wylacznie
osobniki bedace podwdjnymi heterozygotami (CcHh x CeHh), przy czym wszystkie sa
biale i tworzg cztery rodzaje gamet (CH, Ch, cH, ch). W§rod 12 osobnikdéw w grupie
potomstwa 4 nie urodza si¢ lub umrg zaraz po urodzeniu (stan letalny), 3 — beda
barwne, a pozostale bedy biale, przy czym 3 (homozygoty w locus ¢, z wyjatkiem
letalnego genotypu ccHH) bedy albinosami (biate z czerwonymi oczami), a 6 biatych
bedzie mialo ciemne (pigmentowane) oczy. Osobniki barwne beda miaty dzikie umasz-
czenie okrywy wlosowej, o ile nie bedy mialy w genotypach innych genéw barwy,
zmutowanych w stosunku do typu dzikiego. Allel A maskuje dziatanie genéw pelnej
barwy w locus C, a wigc nutrie nie bedace homozygotami recesywnymi w tym locus
takze sg biale, a odrézni¢ je mozemy od albinosdw (cc) wylacznie po zabarwieniu oczu.
Majq barwne, ciemne oczy, podczas gdy oczy albinoséw sa czerwone, bo barwe oczu
u albinosow, wskutek braku pigmentu, nadaje hemoglobina znajdujaca sie¢ w naczy-
niach krwionoénych w dnie oka.
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Jesli dang ceche warunkuje wiecej par alleli, moga zachodzi¢ roznorakie wspoldzia-
tania genow nieallelicznych [2, 9], np.: epistaza (nadrzedno$é alleli z jednego locues nad
allelami innego genu lub innych gendw); hipostaza (podrzednosé all eliz danego locus
w stosunku do alleli z innego locus); supresja (allel dominujacy z jednego locus, zwany
supresorem lub inhibitorem, hamuje dzialanie innych alleli dominujacych); kompensa-

cja (allele roznych par dzialajy na dang ceche w sposob odmienny); komplementarno§é
(gdy allele jednej pary dopelniaja dzialanie innych genow).

Nowe allele, zmienione w stosunku do allela wyjéciowego, powstaja wskutek mu-
tacji (naglych, spontanicznych zmian wiasnoéci i funkeji genu) i zajmuja ten sam locus.
Gdy liczba tych alleli jest wicksza od 2, wowczas allele takie nazywamy wielokrotnymi.
Allele wielokrotne warunkuja jedna ceche, powodujac rézne jej natezenie lub zmien-
nos¢ efektow  wywolanych przez rozne genotypy. Oczywiscie, w genotypie osobnika
wystapia zawsze tylko dwa allele, ale w populacji moga wystapi¢ wszystkie, gdy jest
ona wystarczajaco duza. Szezegolnie polimorficzne sa niektore uklady grupowe krwi
zwierzat gospodarskich. Najliczniejsza seri¢ alleli tworzy uklad grupowy krwi bydla w
locus B ~ liczy az 1000 alleli(!). Serm alleli w ukladzie grupowym krwi bydla w locus
Cliczy 77 alleli, a w locus § — 15 alleli. Najwigcej alleli w ukladach grupowych innych
zwierzat gospodarskich znajduje sie¢ w locus M (18 alleli) i w locus E (15 alieli) §wini
oraz w locus D (26 alleli) i w locus A (11 alleli) konia [2]. Ten ogromny polimorfizm
wykorzystuje si¢ na potrzeby kontroli pochodzenia zwierzat, jakkolwiek coraz czeéciej
do tego celu uzywa si¢ bardziej precyzyjnych metod z zakresu genetyki molekularnej,
opartych na analizie sekwencji mikro- i minisatelitarnych DNA [1].

Liczne serie tworzg takze allele odpowiedzialne za barwe okrywy wlosowej zwie-
rzat futerkowych. Do znanych serii alleli wielokrotnych zwierzat futerkowych naleza:
seria w locus A krolika: umaszezenie aguti (dzikie), umaszezenie podpalane, umaszcze-
nie nie aguti (A, a', a), seria alleli w locus C warunkujacych albinizm krolika: pelne
wybarwienie, umaszczenie szynszyla, umaszczenie sobolowe, umaszczenie himalajs-
kie, umaszcezenie biate albinotyczne (C, ¢, ¢, ¢, ¢) oraz seria alleli lisa pospolitego
w locus W: arktyczny marmurkowaty, gruzinski bialy, platynowy, bialopyski, srebrzys-
ty (WM Wl wf w, w).

Zdecydowana wigkszo$¢ mutacji ma charakter niekorzystny dia organizmu. Niekie-
dy zmutowany allel powoduje nieprawidlowe wlaczenie jednego tylko, ,,obcego” ami-
nokwasu do czasteczki bialka, a skutkiem takiej pozornie drobnej zmiany moga by¢
powazne zaburzenia czynnofci organizmu, uniemozliwiajgce mu normalny rozwoj
i funkcjonowanie, nawet prowadzace do $§mierci. Gdy dzialanie zmutowanego genu lub
mutacje innego rodzaju (chromosomowa lub genomowa) powoduja émieré osobnika
w okresie zarodkowym, §mier¢ plodu lub $mier¢ noworodka, wdwezas takie mutacje
nazywamy letalnymi.

Genami letalnymi sq najczesciej allele recesywne, zmutowane w stosunku do wyj-
sciowych alleli normalnego rozwoju. Obecno$¢ takiego allela w genotypie heterozygoty
moze by¢ fenotypowo niedostrzegalna. Osobnik taki bedzie jednak nosicielem genu
letalnego 1 bedzie tworzyl dwojakiego rodzaju gamety: z allelem niezmutowanym
i z recesywnym allelem letalnym. Jezeli gameta z czynnikiem letalnym polaczy sie
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z takg samg gamety drugiego rodzica, utworzy uklad homozygotyczny i spowoduje
$mier¢ zarodka, ptodu lub noworodka.

Znacznie rzadziej geny dominujace maja charakter letalny. Osobniki z takim genem
oczywidcie nie mogg zy¢ i sg eliminowane z populacji. Niekiedy gen letalay, chociaz
ma charakter dominujacy, nie ujawnia swego dziatania w stanie heterozygotycznym,
a dopiero w genotypie homozygoty. Wystgpuje co najmniej kilka takich gendéw w po-
pulacji lisobw pospolitych: gen platynowego umaszczenia (WP), gen odpowiedzialny za
umaszcezenie lisa bialopyskiego (W), gen warunkujgcy umaszezenie lisa biatoszyjnego
polskiego (W3) oraz gen odpowiedzialny za umaszczenie lisa gruzinskiego (WY). Cha-
rakter letalny majg geny: nutrii $nieznobialych niealbinotycznych (#), nutrii plamis-
tych-mozaikowych (F), hodowanych w Polsce [2].

Bialo umaszczone krowy rasy shorthorn maja upo$ledzona plodnos¢, spowodowang
wadami rozwojowymi narzadu rozrodczego. Chorobe powoduje allel odpowiedzialny
za biale umaszczenie, stad nazywa si¢ ja chorobg biatych jatowic. Gen ten ma charakter
semiletalny, bo nie powoduje §mierci zwierzat, a jednocze$nie wykazuje dziatanie ple-
jotropowe, bo warunkuje barwe sieréci oraz wplywa na plodnoé¢ zwierzat. Podobng
chorobg zanotowano w rasie blgkitno-bialej belgijskiej (rasa migsna) i rOwniez spowo-
dowana zostala tym samym allelem odpowiedzialnym za biale umaszczenie krow.
Wezedniej rejestrowano wigcej przypadkdw w Szwecji wirdd miejscowego bydia gér-
skiego o bialym umaszczeniu z czarnymi lub czerwonymi plamkami. Okazato sig, Ze
wada warunkowana byla genem recesywnym 1 powodowala niedorozwdj gonad u okoto
30% buhajéow 1 krow. Po wyjanieniu zasad dziedziczenia wady, zmieniono system
selekeji 1 obecnie rzadko notowane sg przypadki tej choroby.

Cechy iloSciowe wyznaczane sa wicloma parami gendw (niekiedy jest to bardzo
duza liczba gen6w) oraz czynnikami $rodowiska zewngtrznego i wewnetrznego. Dzie-
dziczne uwarunkowanie cech iloSciowych jest bardziej ztozone, gdyz uzaleznione jest
od wielu par gendw 1 réznych form ich wspdidzialania. Na poziom warto$ci fenotypo-
wych cech ilosciowych wplywaja zalozenia dziedziczne (genotyp) oraz warunki $rodo-
wiska, szczegllnie zywienie, utrzymanie i pielegnacja zwierzat, stad warto$¢ fenoty-
powa cechy ilo$ciowej ma uwarunkowanie genotypowe i $rodowiskowe. W pewnych
przypadkach swoiste wplywy dziedziczne i Srodowiskowe moga spowodowal efekt,
ktérego nie mozna przypisa¢ bezposrednio ani genotypowi, ani $rodowisku, gdyz jest
on wynikiem ich lacznego dziatania, czyli wspdldziatania (interakceji) genotypu i §ro-
dowiska.

Wspdldziatanie genotypu 1 $rodowiska moze by¢ liniowe ($rodowisko oddzialuje
w tym samym kierunku na wszystkie genotypy, a wigc wszystkie wydajnodci zwierzgt
poprawia albo obniza, ale wielkos$ci zmian sg rézne dla réznych genotypdw) lub nieli-
niowe, gdy oddziatywanie czynnikow Srodowiskowych na rdézne genotypy jest odmien-
ne co do wielkodci zmian i ich kierunku. Interakcje liniowg genotyp—$rodowisko obser-
wujemy, gdy stosowane dawki zywieniowe uzalezniamy od wydajnoéci zwierzat. Po-
niewaz wystepuje zalezno$¢ migdzy fenotypem (wydajnoscia) 1 genotypem zwierzecia,
zwierzeta fenotypowo 1 genotypowo lepsze zywimy wigkszymi dawkami, a w opisa-
nym tu sposobie zywienia wystepowaé bedzie zalezno$¢ genotypu i Srodowiska. Przy-
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kladem drugiego rodzaju interakeji (nieliniowej) moze by¢é rozna przydatno$é okreslo-
nych linii kur do innych warunkéw chowu (na glebokiej écidtce lub systemem bateryj-
nym, tj. w chowie bezéciolowym). W przeszlosci wyhodowano z tych wzgledow od-
mienne rasy 1 linie kur — do warunkéw chowu tradycyjnego (na écidlce) i intensywnego
(bateryjnego).

Obserwowane przez hodowcow roznice miedzy zwierzetami stanowia zmiennogé
fenotypowa. Jest ona wypadkows zmienno$ci genotypowej, wywolanej niezalezng se-
gregacja gamet (a wiec i genodw) podezas gametogenezy i losowym {aczeniem sic komorek
plciowych podczas zaplodnienia, oraz zmiennosci $rodowiskowej, spowodowanej roz-
nymi czynnikami §rodowiska. W duzej populacji nic ma dwoch osobnikow identycz-
nych (poza bliZnigtami jednojajowymi), ale podobienstwo fenotypowe miedzy osobni-
kami moze by¢ duze badz male, na skutek roznego podobiefistwa genetycznego zwierzat
i roznych lub podobnych warunkow ich utrzymania. Podobienstwo fenotypowe migdzy
osobnikami spokrewnionymi wywolane jest przede wszystkim ich podobiefstwem ge-
netycznym. Wynika ono z przekazania informacji dziedzicznej (gendw) potomstwu
przez rodzicow i nastepnie zrealizowania tej informacji przez organizm w jego rozwoju
ptodowym oraz w calym pézniejszym zyciu osobniczym. Jak ostatecznie rozwinie sie
organizm, zalezy od jego zalozen dziedzicznych oraz od $rodowiska, w ktorym zyje.

Miarg zmiennodci fenotypowej jest wariancja fenotypowa. Mozna ja podzieli¢ na
dwie glowne skladowe — wariancje genotypowy i §rodowiskowa. Przy pomocy pewnych
metod statystycznych (np. analizy wariancji) mozna wyodrebni¢ inne czesci skladowe
ogolnej wariancji fenotypowej i podzieli¢ zmienno$¢ bedaca wynikiem rdznych czyn-
nikdéw Srodowiska i roznych czynnikow genetycznych. Podobienstwo i roznice miedzy
osobnikami wynikaja z addytywnego dzialania gendéw (4j. z sumy poszczegdlnych ich
efektoéw) oraz z ich wzajemnego oddzialywania na siebie (wspéltdziaiania). Wariancja
addytywna wynika z roznic w wartociach hodowlanych zwierzat i jest najwazniejsza
z punktu widzenia doskonalenia populacji, bo odnosi si¢ do zmienno$ci wywolanej
sumujacym si¢ dzialaniem gendw i bierze przez to udzial w tworzeniu struktury gene-
tycznej nastepnego pokolenia populacii.

Pozostate komponenty wariancii fenotypowej stanowia cze$¢ nieaddytywna, bedaca
wynikiem interakcji: wspoldzialania genéw allelicznych (dominacja, naddominacija)
oraz wspOldziatania gendw z réznych par alleli i calych zespoldéw gendéw z rdznych
loci. Wszystkie te kombinacje wspotdzialania gendw (dominacja, epistaza itp.) zostaja
w procesie tworzenia gamet rozerwane i ponownie zestawione w genotypach potomst-
wa, ale czgsto w ukladzie odmiennym niz w genotypach rodzicow.

Wariancja addytywna stanowi zasadnicza wiasciwo$c¢ allela, a wige i wartoéei ho-
dowlanej osobnika, obejmujacej dzialanie addytywne wszystkich alleli warunkujacych
dang ceche. Dominowanie i epistaza, a takze wszystkie pozostale formy interakeji ge-
now sa wilasciwosciami genotypu. Tego rodzaju interakcje maja duze znaczenie dla
rozwazan nad sposobem dziedziczenia cech jakodciowych. W przypadku cech iloécio-
wych sa nieistotne z punktu widzenia dziedziczenia cech, ale maja najwicksze znacze-
nie praktyczne w programach krzyzowania ras i linii, gdy w hodowli zwierzat wyko-
rzystuje si¢ takze zmienno$¢ nieaddytywny.
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Zmienno$¢ genotypowa cech iloSciowych zwierzat uzewngetrznia sig w pelni tylko
wtedy, gdy pozwolg na to warunki $rodowiska. Oddziatywanie Srodowiska na genotypy
zwierzgt moze by¢ state (systematyczne) i przypadkowe (losowe). Przez stale efekty
Srodowiska nalezy rozumie¢ czynniki §rodowiska dzialajace systematycznie i w podob-
ny sposéb na podobne genotypy. Mozna do nich zaliczy¢ czynniki $rodowiska zewne-
trznego: zespOt czynnikow tworzgeych klimat 1 mikroklimat pomieszezen; zywienie;
metody chowu i piclggnacji zwierzat; stale czynniki w okresie wzrostu i rozwoju {pre-
natalny 1 postnatalny efekt matki); czynniki $rodowiska wewnetrznego — pleé, wiek
fizjologiczny (stadium dojrzatodci organizmu), cigza, laktacja itp. Przez losowe oddzia-
fywanie $rodowiska rozumie si¢ chwilowe wplywy czynnikéw $rodowiska, a wiec rdz-
ne, przypadkowe dzialanie Srodowiska na poszczegdlne genotypy.

Najwazniejszymi czynnikami Srodowiska zewnetrznego sg: klimat, mikroklimat
pomieszczen, zywienie zwierzat oraz pozostate warunki chowu. Wszystkie te czynniki
moga pozostawalé we wzajemnym wspdldzialaniu. Spoérdd czynnikdw klimatycznych
najwickszy wplyw ma temperatura (i zwigzana z nig wilgotno$é wzgledna powietrza)
oraz $wiatlo. Temperatura, zwigzana §cisle ze strefami klimatycznymi, wyznacza rejony
nadajace si¢ do hodowli okreslonych gatunkéw zwierzat gospodarczych, a promienio-
wanie sloneczne pobudza i reguluje procesy biologiczne zachodzace w organizmie
i sprzyja ptodnosci zwierzgt. Niektdre z elementdw klimatu hodowcea moze eliminowad
lub ogranicza¢, wplywajac tym samym na zmiang produkeyjnoscl zwierzat. Zjawisko
fotoperiodyzmu znalazio praktyczne zastosowanie na fermach zwierzat futerkowych
migsozernych. Wydiuzenie dnia $wietlnego w miesigcach zimowych powoduje weze-
$niejsze wystapienie rui u  samic lisow i norek oraz skrocenie okresu krycia tych
zwierzat, a sztuczne skrocenie dnia $wietlnego (np. przez zaciemnienie klatek) w sier-
pniu i we wrze$niu przyspiesza dojrzewanie okrywy wiosowej [21].

Zywienie zwierzgt jest najwazniejszym czynnikiem $rodowiskowym. Znaczenie
zywienia polega na wiaSciwym skomponowaniu dawki pokarmowej pod wzgledem
ilodct 1 jakoScel poszezegdinych skladnikow. Zroznicowanie zywienia laczy sie najeze-
Sciej z pora roku (sezony zywieniowe), z poziomem uzytkowoSci zwierzat oraz z wie-
kiem 1 stanem fizjologicznym zwierzat. W duzych fermach, gdzie zwierzeta przebywaja
stale w pomieszcezeniach zamknigtych i Zywione sy podobnie w roznych porach roku,

zmniejsza sig dziatanie czynnikOw klimatu zewnetrznego, a wzrasta rola mikroklimatu
pomieszczen.

Czynniki §rodowiska wewngtrznego ksztaltujg takze poziom produkeyjnosei zwie-
rzat. Przez Srodowisko wewngetrzne rozumie si¢ najezedciej uklad wydzielania dokrew-
nego, kidry oddzialuje na ple¢, wezesno$é dojrzewania, wiek zwierzat i ich stan fizjo-
logiczny.

Wartosei fenotypowe pewnych cech ujawniaja tylko samice, poniewaz sa zwigzane
z ich funkcjami rozrodezymi (wielko§¢ miotu, laktacja). Ple¢ wplywa takze na wymiary
ciala i mase osobnikdw. Samce sy z reguly wicksze 1 cigisze, gdyZ cialo samea liczy
wiecej komorek niz cialo samicy i przez to samiec moze osiagnal wieksze wymiary.
Takie rOoznice obserwowane miedzy samcami i samicami nazywamy dymorfizmem
plciowym.
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Wezesno$¢ dojrzewania jest cechg rasowa, ale moze by¢ regulowana hormonalnie.
Pozostaje ona w $cistym zwigzku z odkiadaniem tkanki tHuszczowej (co ma duze zna-
czenie w uzytkowaniu migsnym), a takze z wydajnoScia $cisle zwigzana z uzytkowa-
niem rozptodowym zwierzat (mleczno$¢ i plennoéé).

Wiek fizjologiczny nie zawsze jest rOGwnoznaczny z fizycznym wiekiem zwierzecia,
bo wyraza stadium dojrzalosci, ktore zwierze moze osiggna¢ wezesniej lub podzniej
wskutek np. roznego poziomu zywienia i roznych warunkow utrzymania.

W licznych badaniach wykazano, ze wplyw matki na potomstwo jest wiekszy od
ojcowskiego, chociaz liczba chromosomoéw przekazywanych w gametach meskich
i zenskich jest jednakowa. Zjawisko to nazwano efektem matki i tworzy je zespdl
czynnikéw §rodowiska zewngtrznego, $rodowiska wewnetrznego i genotypu matki.
Wyrdznia si¢ trzy Zrodla zwigkszonego wplywu matki na potomstwo: a) genetyczne
{wplyw cytoplazmy matczynej komorki plciowej i zawartych w niej plazmogendw;
plemniki zawierajg prawie wylgcznie chromatyne); b) oddzialywanie §rodowiska mat-
czynego (macica) w okresie zycia plodowego (prenatalny efekt matki); ¢) wplyw matki
w okresie karmicnia mlekiem (postnatalny efekt matki).

Jako przykiad moga postuzy¢ wyniki klasycznego do§wiadcezenia Hammonda nad
wplywem wielkodct matki na mas¢ i wielkoéé potomka [2]. W krzyzowaniu uzyto
ogromnych kont rasy shire (dorosle zwierzgta osiagaja mase ciala nawet 1200 kg)
i malych kucdw szetlandzkich (o masie ciala ponizej 170 kg). Wielko$é urodzonych
zrebigt w obu krzyZzowaniach byta wyraznie rozna i zalezna od wielkosci matki. W trak-
cie rozwoju zrebigt rdznice ulegly zmniejszeniu, ale nigdy nie doszio do zupelnego
wyrdwnania 1 juz na pierwszy rzut oka mozna bylo okreslic, od ktérej matki pochodzilo
srebig. Podobne dodwiadczenia przeprowadzono na krélikach, owcach i kozach, ale
w praktyce wykorzystano wyniki doswiadcezen w krzyzowaniu migdzygatunkowym ko-
nia z oslem. Mul, powstaly z krzyzowania klaczy konia z ogierem osla, jest znacznie
wigkszy od oslomula — efektu krzyzowania klaczy osla z ogierem konia. Stad czebciej
uzytkuje sig muly niz oslomutly, bo te pierwsze cechuje wicksza dzielnod¢ robocza.

W okresic prenatalnym na proces wzrostu i rozwoju osobnika wplywajg: wiek mat-
ki, wymiary jej ciala 1 liczba plodow. W okresie ssania (tj. w okresie postnatalnym) na
wzrost 1 rozw(j osobnika oddzialuja: liczebno$¢ noworodkdw w miocie, wiek matki
1 jej mlecznos$e. Wymienione czynniki $rodowiskowe moga oddzialywaé w réznym
stopniu na genotypy zwierzat nalezace do tego samego gatunku, a nawet tej samej rasy,
linii fub odmiany.

W pewnych warunkach warto§¢ genotypowa moze by¢ w szezegdlny sposob zwig-
zana z czynnikami $rodowiska. Takie wzajemne oddzialtywanie nazywamy wspdtdzia-
faniem (interakecja) genotypu 1 Srodowiska. Wystepuje ona, jesli te same warunki $ro-
dowiskowe wplywajg w rézny sposdb na dzialanie poszezegdlinych genotypdw.

&
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W hodowli zwierzat czegsto wystepuje liniowa zalezno$¢ genotypu 1 §rodowiska,
kiedy wielko$¢ dawki pokarmowej uzaleznia si¢ od wydajnosci zwierzgt. Zwierzeta
o wyzsze] wydajnodci sg lepiej zywione niz pozostale. Osobniki dobre fenotypowo sg
najezgSciej rowniez dobre genetycznie, wigc przy takim sposobie zywienia wystapi
zaleznos¢ genotypu od $rodowiska.



Badania nad interakcja genotypu i §rodowiska wigzg si¢ przede wszystkim z oceng
warto$ci hodowlanej reproduktorow. Majg one wykazaé, czy samiec oceniony w jed-
nym $rodowisku bedzie tak samo oceniony w innych warunkach $rodowiskowych.
W populacjach wyrdwnanych genetycznie i utrzymywanych w zblizonych warunkach
Srodowiskowych interakcja genotypu ze $rodowiskiem nie ujawnia sie, albo jest bardzo
mata. Natomiast kiedy warunki Srodowiskowe sg zrdznicowane i populacja jest gene-
tycznie zréznicowana, warto$¢ interakeji moze by¢ duza.

Istoty dziedziczenia cechy jest to, ze z pokolenia na pokolenie przekazywane sg
w gametach czynniki warunkujgce ich powstawanie. Jedna z najwazniejszych konsek-
wencji zjawiska dziedziczno$ci jest fenotypowe podobiefistiwo zwierzat genetycznie
podobnych, a wigc spokrewnionych. Tylko migdzy rodzicami i potomstwem istnieje
pewnos$¢ zawsze takiego samego podobiefistwa genetycznego, bo kazdy rodzic przeka-
zuje potomkowi polowg swoich genow.

W powszechnym znaczeniu spokrewnienia wszystkie zwierzgta danej rasy sg spo-
krewnione. Dlatego dwoje osobnikdéw nie spokrewnionych ze sobg blizej, niz przecictne
pokrewieastwo w populacji, bedzie mialo wspélezynnik pokrewienstwa rowny 0. Zwie-
rzgta o identycznych genotypach (bliZnicta jednojajowe lub klony) beda spokrewnione
najblizej; wspdlezynnik pokrewienstwa migdzy takimi osobnikami wynosi 1 (lub
100%). Zwierzeta genetycznie podobne (spokrewnione) sy rowniez podobne fenotypo-
wo. Okre$lenie podobieastwa fenotypowego migdzy cechami zwierzat spokrewnionych
umozliwia ocene odziedziczalno$ci tych cech | wykorzystanie informacii o uzytkowo-
Sci w ocenie wartoéei hodowlanej osobnikdw.

O poziomie genetycznego uwarunkowania cech ilo§ciowych, a wiec takze o zakre-
sie ich dziedziczenia, informuje wskaznik odziedziczalnoSci. Parametr ten jest miarg
genetycznej zmiennosci, od ktorej zalezg wszystkie zmiany w populacji wywolane
selekcjg. Na oznaczenie wskaZnika odziedziczalno$ei (w jezyku angielskim heritability)
uzywamy symbolu h?. Nalezy pamietal, ze odziedziczalno§¢ (przyjmujgca wartodcei
z zakresu O — 1) odnosi sig do dziedziczenia réznic miedzy osobnikami, a nie dziedzi-
czenia absolutnych wartodci.  Stanowi to podstawe szacowania odziedziczalnodci
z podobiefistwa fenotypowego zwierzat spokrewnionych, oceny warto$ci hodowlanej
osobnikOw oraz przewidywania przyszlej wartosci uzytkowej potomstwa na podstawie
warto$ci wybranych rodzicow, a wiec prognozowania postepu hodowlanego (genetycz-
nego) w populacjt.

Odziedziczalno$t jest parametrem genetycznym majgcym szerokie zastosowanie
w hodowli. Okre$lenie jej jako stosunku wariancji addytywnej do wariancji fenotypo-
wej pozwala na rozstrzygnigeie, w jakim stopniu zmienno$¢ genetyczna (addytywna)
pokrywa sie ze zmienno$cia fenotypows. Definicja ta odnosi odziedziczalno$é do cale]
populacji. Je$li zmienno$¢ genetyczna lub Srodowiskowa w populacji ulegnie zmianie,
inny moze by¢ stosunek wariancji genetycznej addytywnej do wariancji fenotypowej
1 otrzymamy inng warto§¢ wskaznika odziedziczalno$ci tej samej cechy. Dlatego po-
winni$my sobie zdawac¢ sprawe z tego, ze konkretna warto$¢ odziedziczalnodci cechy
odnosi si¢ do konkretnej populacji w danym przedziale czasowym. Zmiany wariancji
genetycznej lub $rodowiskowej mogg wystapié takze w czg$ciach populacji (odmia-
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nach, liniach, stadach), dajac ostatecznie inne oszacowania wartoéci h® tej samej cechy.
Rowniez roznice $rodowiskowe miedzy stadami moga dostarczaé innych oszacowan
odziedziczalno$ci. W stadzie utrzymywanym w ujednoliconych warunkach §rodowi-
skowych (np. w stacjach oceny) warto$é h? bedzie wigksza niz w populacjach utrzymy-
wanych w zwyklych warunkach produkcyjnych. Poroéwnanie wartoéci wskazuje, ze
mozemy podzieli¢ umownie cechy na nisko odziedziczalne (reprodukeyjne), $rednio
odziedziczalne (zwiazane z uzytkowaniem rozplodowym) i stosunkowo wysoko odzie-
dziczalne (charakteryzujace budowe ciala, wydajno$¢ rzezna i ogdlnie uzytkowanie
migsne).

Cechy reprodukcyjne sg wyraznie zdeterminowane przez genotypy zwierzat, jak-
kolwiek zaliczamy je do cech charakteryzujacych sie niska odziedziczalno$cia. Wia-
sno$¢ ta nie wynika z malego genetycznego uwarunkowania cech reprodukeyjnych, lecz
zich ogromnej zmiennoéci fenotypowej uksztaltowanej pod wplywem ewolucji. Plod-
nos¢ 1 plenno$¢ sa niezmiernie wazne w populacjach wszystkich zwierzat (takze Zyja-
cych w naturalnym $rodowisku), bo zachowanie zdolnoéci do pozostawienie potomstwa
jest celem nadrzednym kazdego gatunku. Ten cel realizujg zwierzeta poprzez wyksz-
talcenie roznorodnych przystosowan do zmieniajacych sie warunkow otoczenia. Wyra-
zem tego przystosowania jest ogromna zmienno$é fenotypowa. Wezesniej zdefiniowano
wskaznik odziedziczalnodci, jako stosunek zmiennodci genetycznej do zmiennoéci fe-
notypowej. W przypadku cech reprodukeyjnych, duza zmienno$¢ genetyczna jest odno-
szona do ogromnej zmiennoscei fenotypowej, stad cechy te charakteryzuja sie stosun-
kowo niskimi warto$ciami wskaznikdéw odziedziczalno$ci. Niekiedy autorzy opracowan
popularnych blednie interpretuja niskg odziedziczalno$¢ cech reprodukeyjnych matym
oddzialywaniem genotypdw i sugeruja, ze zasadniczq poprawe plodnosci i plennosci
mozna uzyska¢ wylgcznie przez poprawe warunkow srodowiskowych. Faktycznie, war-
tosci fenotypowe cech reprodukeyjnych sg mniej podatne na selekcje 1 ich doskonalenie
nastepuje wolniej, ale pelne uzewnctrznienie poprawionych warto$ci hodowlanych
plodnosci i plennoéci nastepuje zawsze, gdy hodowca zapewnia zwierzetom optymalne
warunki Srodowiskowe.

Konsckwencja wyrdzniania wielu cech w organizmie jest mozliwo$é wystepowania
zalezno$ci miedzy nimi. Jedli cechy sq warunkowane przez te same geny (plejotropia)
lub przez geny znajdujace si¢ w tym samym chromosomie (sprzezenie genow), wiedy
zalezno$¢ miedzy cechami ma podloze genetyczne. Zaleznoéé genetyczna miedzy
cechami moze by¢ takze ubocznym efektem selekcji. Z koled, jesli wartoéci fenotypowe
cech sg warunkowane przez te same czynniki $rodowiskowe, zaleznoéé miedzy cecha-
mi bedzie miata podloze $rodowiskowe. Miarg zaleznosci migdzy cechami jest wskaz-
nik korelacji. Zalezno$¢ miedzy wartodciami fenotypowymi dwéch cech tego samego
osobnika mierzy wskaznik korelacji fenotypowej, zalezno$¢ migdzy wartodciami gene-
tycznymi tych cech mierzy wskaznik korelacji genetycznej, a miedzy czynnikami $ro-
dowiskowymi dzialajgcymi na te cechy — wskaznik korelacji $rodowiskowe;j.

Wskazniki korelacji moga przyjmowaé wartoéei dodatnie w zakresie od 0 do 1
1 ujemne w zakresie od 0 do ~1. Warto$¢ korelacji rowna 0 oznacza, ze nie wystepujg
czynniki dzialajace na obie cechy. Im wartodci korelacji sy blizsze +1 lub ~1, tym
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zalezno$¢ miedzy cechami jest wicksza (mocniejsza). Warto$¢ ujemna korelacji ozna-
cza, ze wraz ze wzrostem wartodci  jednej cechy obniZeniu ulegaja wartosci cechy
drugiej. Dodatnia warto$¢ korelacji oznacza, ze wraz ze wzrostem wartoéci pierwszej
cechy rosng warto$ci cechy drugiej.

Spoérod trzech rodzajoéw korelacii (genetyczna, Srodowiskowa i fenotypowa), naj-
wicksze znaczenie w pracy hodowlanej ma korelacja genetyezna, bo pozwala przewi-
dzie¢ jaki wplyw na dang ceche wywiera selekeja skierowana na drugg ceche, a ponadio
wartodci korelacji genetycznej 1 fenotypowej migdzy cechami pozwalajg na wybor
optymalnego schematu doskonalenia.

Szereg cech waznych gospodarczo (plodnoéé, plennosc, mlecznodé, wielko$¢ i ma-
sa ciala, tempeo wzrostu, wykorzystanie paszy itp.) uwarunkowanych jest przez wiele
par gendw. WartoSci fenotypowe tych cech mozna zmierzyé i umownie zaliczamy je
do iloSciowych, w odroznieniu od cech warunkowanych jedng lub co najwyzej kilkoma
parami gendw. Cechy iloSciowe charakteryzuje zmiennos¢ ciggla lub skokowa, a ich
wartodei fenotypowe czgsto mocniej si wyznaczane przez czynniki srodowiskowe niz
przez genotypy zwierzgt. O poziomie genetycznego uwarunkowania cech ilo$ciowych
informuja wskazniki ich odziedziczalnodei. Odziedziczalnodé cech informuje jedno-
czesnie hodowedw o skutecznodei sclekeji skierowanej na te cechy.

Do najwazniejszych cech uzytkowych wszystkich gatunkow zwierzat gospodar-
skich naleza plodno$e 1 plenno$¢, gdyz one w pierwszym rzedzie decydujg o powodze-
niu w chowie i hodowli. Plodno$¢ zwierzat jest ich zdolno$cia do rozmnazania sie.
Plennos¢ jest ilosciowym okredleniem plodnodci i pojecie to odnosi sic wylacznie do
samic. Plennod¢ okredlic mozemy liczby szezeniat w miocie, liczbg potomkdw urodzo-
nych w ciggu roku lub liczby potomstwa urodzonego w ciagu calego zycia samicy.
Dobre wyniki rozrodu decyduja o ilo$ciowej stronie produkeji, zapewniaja dochodo-
wos¢ oraz warunkuja tempo realizacji postepu hodowlanego, natomiast niezadowalaja-
ca ptodnos$¢ 1 niska plenno$¢ zwierzat uniemozliwiajy przeprowadzenie ostrej selekeji
wirdd zwierzgt przeznaczonych do hodowli.

Obok cech charakteryzujacych okre§lony kierunck uzytkowania, wystepuja wlasci-
woéci, ktore podrednio warunkuig wszelka uzytkowo$¢ zwierzat. Nalezy do nich zali-
czyl przede wszystkim: zdrowie i odporno$¢ na pewne schorzenia, zywotno$é oraz
zdolnos¢ matek do odchowania potomstwa (mleczno$e, troskliwo$é, opiekunczo$c).
Cechy takie czesto nazywa si¢ funkcjonalnymi, bo decydujy w duzej mierze o efektyw-
noéci chowu i hodowli zwierzgt.

Liczne obserwacje wykazaly, ze rdwniez w wypadku wielu cech Hlodciowych dzia-
lanie pojedynczych gendéw moze powodowa¢ stosunkowo duze rdznice miedzy pozio-
mem uzytkowoS$ci zwierzat. Bfekty takie zdefiniowano jako dzialanie gendw gléwnych,
czyli gendw o duzej ekspresji. W 1974 roku Morton 1 McLean zaproponowali, aby za
kryterium uznania genu za gen o duzej ekspresji przyjaé roznice miedzy wartoéeiami
fenotypowymi przeciwstawnych homozygot (AA 1 aa) wynoszaca | standardowe od-
chylenie. Réznica ta, w wypadku cech 0 malej zmiennoscei, kwalifikowalaby zbyt wicle
gendw do tej grupy, stad Roberts 1 Smith [6] zaproponowall ostrzejsze kryterium,
wyrazajace sie réznica o wartoéci co najmniej 2 standardowych odchylen migdzy war-
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tosciami fenotypowymi przeciwstawnych homozygot. W XX wieku za geny gldéwne
uznawano geny warunkujace cechy jakosciowe oraz wady wrodzone (warunkowane
genami letalnymi). Obecnie sa nimi geny z identyfikowanym efektem, warunkujace
cechy charakterystyczne ras, geny wywolujace defekty genetyczne oraz warunkujgce
cechy wazne z gospodarczego punktu widzenia {6, 8].

Wirod wiclu gendw za glowne uznaje sig: w populacji bydla — gen x-kazeiny 1 gen
p-laktoglobuliny oraz geny hormonu wzrostu (GH), hipertrofii migéniowej (MH) i czyn-
nika wzrostu insulinopodobnego 1 (JGF-1); w populacji owiec ~ gen hipertrofii mie-
$niowej (CLPG) i wysokiej plennoSci (BMPR-IB); w populacji $wift — gen receptora
rianodyny (RYR1), gen kwadnego migsa (PRKAG3), gen wysokiej plennoéci (£SR) oraz
gen czynnika wzrostu insulinopodobnego 2 (IGF-2); w populacji drobiu — gen karlo-
watodei drobiu (dw) [1, 4, 5, 10].

Stosowane sg dwa sposoby identyfikacji genow gléwnych [1, 8): podredni (na
poziomie fenotypu) oraz bezposredni (rdznice w strukturze DNA). Dlatego uzywa sie
roznych metod wykrywania genow glownych, opartych na analizach statystycznych
(analizy segregacyjne i ocena rozkladéw cech) oraz na badaniu markerdw genetycz-
nych (MAS - marker assisted selection). Poszukiwanie gendw z identyfikowanym
wplywem obejmuje identyfikacje znanych markerow genetycznych, okre§lanie zwig-
zkOw miedzy markerami genetycznymi i cechami ilo$ciowymi (geny sprzgzone z loci
cechy ilodciowej, QTL ~ quantitative trait loci), paszukiwanie sprzezen i okre§lanie ich
mocy {gdy cechy lezqg na tym samym chromosomie), oraz okreélanie kowariancji
genetyczne] migdzy markerem 1 QTIL (nierdwnowaga gametyczna — gametic linkage
disquilibrium).

Przez analiz¢ molekularng DNA, zlokalizowanego w poblizu sprz¢zonego markera
{np. za pomoca badania bibliotek genomowych i chromosomowych} 1 dnall/,c;, POrOw-
nawezg (np. z mapg genomu czlowicka lub myszy), mozna wytypowac gen kandyduja-
cy. Gen taki poddany zostaje sekwencjonowaniu, w celu identyfikacji mutacji punkto-
wych, a nastgpnic opracowany moze by¢ test molekularny (zwykle za pomocg metod
PCR-RFLP) do identyfikacji zmutowanego allela [1].

Crzesto okreslenia gen kandydujgcy (candidate gene) 1 gen o duze] ekspresji (gen
gldwny) stosuje sie zamiennie, tymezasem droga od wskazania genu kandydujacego (do
uznania go za gen glowny) moze by¢ bardzo diuga. Charon i Switonski [17 podaja
klasyczny przyklad 20-letniego okresu poszukiwan genu odpowiedzialnego za podat-
nosé §win na stres i zwigzanej z tym obnizonej wartodci technologicznej migsa. Najpierw
ustalono, ze cecha warunkowana jest jedna parg alleli (monogenowo) przez allel rece-
sywny (1), nastepnic opracowano test halotanowy do identyfikacji $win podatnych na
stres (homozygor nn). Od uzytego w teécie halotanu wprowadzono symbol HAL na
oznaczenie genu i przez kitka lat w pi$miennictwie funkcjonowalo pojecie ,,genu halo-
tanowego”. Po kilku latach badan zidentyfikowano pierwsze markery genetyczne sprzg-
zone z {ocus HAL na chromosomie 6. $wini. W 1991 roku zidentyfikowano gen kandy-
dujacy, ktdérym okazal si¢ receptor rianodyny (RYR/). Badania molekularne genu w gru-
pie osobnikow wrazliwvch na stres pozwolily ustalié, ze tylko jedna z kilkunastu ziden-
tyfikowanych mutacji punktowych (zamiana argininy na cysteing w pozycji 615 fancu-
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cha polipeptydowego, bgdaca skutkiem tranzycji w pozycji C—T w pozycji 1843
c¢DNA genu RYR/!) powoduje wigkszg wrazliwo$¢ zwierzat na stres.

Markerem genetycznym moze by¢ cecha jakoSciowa o znanym 1 prostym mecha-
nizmie dziedziczenia, przydatna do analiz genetycznych. Wyrdzniamy dwie klasy mar-
kerow genetycznych. Klasa I obejmuje markery klasyczne, czyli sekwencje kodujace
(grupy krwi, antygeny leukocytarne, biatka osocza krwi, niektdre biatka mleka, antyge-
ny zgodno$ei tkankowej), wykrywane przez analizg produktow gendw (metody serolo-
giczne, technika elektroforezy bialek). Klasa II to sekwencje niekodujace {mikrosateli-
tarne, rzadziej minisatelitarne), wykrywane metodami REFLP (restricted fragment length
polymorphism) i1 SSCP (single stranded conformation polymorphism). Oprécz marke-
rOw genetycznych wykorzystujemy takze markery polimorfizmu chromosomowego,
wykrywane technikami prgzkowego barwienia chromosomow [11.

Do identyfikacji markerdw stuzg oceny statystyczne réznic w poziomie uzytkowo-
$ci osobnikow o odpowiednich genotypach markeréw, analizy polimorfizmu markerow
za pomocy metod serologicznych i biochemicznych (techniki oparte na elektroforezie),
okreélanie zaleznoéci fizycznej migdzy markerem i locus cechy ilo$ciowej (QTL) oraz
okreslenie zdolnoéel asocjacji: marker mikrosatelitarny — QTL cechy ilodciowej [1].

Wykorzystanie markerow genetycznych w hodowli zwierzat jest obecnie bardzo
szerokie [1], obejmuje: kontrolg pochodzenia (grupy krwi i biatka surowicy krwi, a o-
becnie markery genetyczne klasy II: sekwencje mikrosatelitarne 1 minisatelitarne —
»odeisk palca” DNA — fingerprint lub polimorfizm pojedynczych nukleotydow SNPs —
single nucleotide polymorphisms); ocene wartoSci genetycznej, gidwnie pod katem
stosowania selekeji posredniej (MAS - marker assisted selection); oceng zmienno$ci
wewnatrz | miedzy populacjami; szacowanie dystansu genetycznego migdzy populacja-
mi; analize genetycznego tla cech ilodciowych (identyfikacja gendw gldownych); iden-
tyfikacje heterozygot (np. bydia pod wzgledem allela rogatoseiy; badania nad odporno-
Seia/podatnosceiy zwierzat na rozne choroby.

We wspoélczesnej hodowli zwierzqt nadal wykorzystuje si¢ selekeje na podstawie
oceny wartosci hodowlanej zwierzat okre$lanej w sposob poéredni, tj. na podstawie
warto$ci fenotypowej ocenianych zwierzgt lub ich krewnych. Jednak coraz czgéciej
wykorzystuje si¢ osiggniecia genetyki molekularnej, cytogenetyki i wysublimowanych
metod oceny statystycznej (biostatystyki) do poprawy efektywno$ci pracy hodowlanej.
Poczatki genetyki obejmowaly dziedziczenie prostych cech jako$ciowych, nastepnie
zarzuconych na rzecz glebszego poznania zasad dziedziczenia cech ilodciowych (poli-
genicznych). Obecnie ponownie wykorzystuje sie proste mechanizmy dziedziczenia do
identyfikacji markerédw i gendw o duzej ekspresji, ktore efekty wnie wspomagaja wspél-
czesny hodowle.

PISMIENNICTWO

I. CHARON K.M., SWITONSKI M., 2004 — Genetyka zwierzat. Wydawnictwo Naukowe PWN,
Warszawa.

2. FILISTOWICZ A., SZULC T., 2005 — Wybrane elementy doskonalenia zwierzat. W: ,,Chow
i hodowla zwierzat” pod redakcja Tadeusza Szuleca. Wydawnictwo Akademii Rolniczej we
Wroctawiu.

64



3. JOHNSON L.A., WELCH G.R., 1999 — Sex preselection: high-speed {low cytometric sorting
of X and Y sperm for maximum efficiency. Theriogenology 52, 1323-1342.

4. KOCWIN-PODSIADLA M., KRZECIO E., KURYL M., POSPIECH E., GRZES B., ZYBERT
A., SIECZKOWSKA H.. ANTOSIK K., LYCZYNSKI A., 2004 — Wplyw form polimorficz-
nych wybranych genow na migsno$¢ oraz wladciwosci fizykochemiczne i funkcjonalne tkanki
micsniowej. W: Postepy genetyki molekularnej bydla i trzody chlewnej” pod redakcjg Marka
Switonskiego. Wydawnictwo Akademii Rolniczej w Poznaniu.

. MOTYL T., JANIK M., BUDASZ-SWIDERSKA M., GAJEWSKA M., ZARZYNSKA .,
ZWIERZCHOWSKI L., OPRZADEK J., SIADKOWSKA E., 2004 — Polimorfizm i ekspresja
genow z nadrodziny TGF-f3 oraz ich znaczenie w regulacji wzrostu miesni i przebudowy
gruczoht mlekowego. W: , Postepy genetyki molekularnej bydia i trzody chlewnej” pod re-
dakcja Marka Switonskiego. Wydawnictwo Akademii Rolniczej w Poznaniu.

6. ROBERTS R.C., SMITH C., 1982 — Genes with large effects ~ theoretical aspects in livestock
breeding. 2" Cong. Gen. Appl. Livest. Prod. Madrid.

7. SMORAG Z., RYNSKA B., KATSKA L., SLOTA E., 1993 — Fertilization ability of bull
spermatozoa stained for flow-cytometry. Animal Science Papers and Reports 11, 117-120.

8. SZYDA 1., 2004 — Detekcja gendw gldownych. W: | Planowanie i organizacja hodowli zwierzat
gospodarskich. Wybrane zagadnienia”™. Praca zbiorowa pod redakcja Andrzeja Filistowicza.

9. SILER R., FIEDLER J., 1978 — ABC genetiky drobnych zvitat. Sthmi zemédélské nakladates-
tvi. Praha.

10. ZWIERZCHOWSKI L.. DYMNICKI E., FLISIKOWSKI K., GAJEWSKA A., GROCHOW-

SKA R., KLAUZINSKA M., KRZYZEWSKI 1., MAJ A., OPRZADEK I, SIADKOWSKA
E., SNOCHOWSKI M., STRZALKOWSKA N., SZYMANOWSKA M., 2004 — Polimorfizm
sekwencji kodujacych i regulacyjnych gendw: hormonu wzrostu, prolaktyny, ich receptoréw
1 czynnikow transkrypeyjnych PIT-11 STATS oraz ich wplyw na uzytkowo$¢ mleczng i migs-
na bydla. W: | Postepy genetyki molekularnej bydla i trzody chlewnej” pod redakcja Marka
Switonskiego. Wydawnictwo Akademii Rolnicze] w Poznaniu.

“n

Andrzej Filistowicz
Genetic determining of performance traits of animals

Summary

The domestication and genetic improvement have caused considerable changes in merpholo-
gical, physiological and behavioural traits of domestic animals if compared with their wild
relatives. These effects have been achieved by substituting the natural selection with the artificial
one and by providing suitable breeding conditions for animals. At present, animal breeding is still
based on an indirect valuation of animal’s breeding traits (i.¢. on phenotype traits of valued animals
and their relatives). However, results obtained in laboratories of molecular genetics, cytogenetics
and bio-statistics are increasingly applied in the improvement of animal breeding. It looks as if the
history of genetics and its application in animal breeding returns to the starting point. At the
beginning, genetics included only such aspects as the inheritance of some simple qualitative traits,
followed by a discovery of principles of the inheritance of quantitative (polygenic) traits. While at
present, the simple inheriting mechanisms are again used for the identification of markers and genes
of big expression (major genes). At present, these are helpful in the process of animal breeding.
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