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Wspotczesna biotechnologia optymalnie wykorzystuje techniki
rekombinacji DNA i jest zwigzana z rozwojem mikrobiologii,
biochemii, biologii molekularnej i komérkowej, chemii, informatyki,
fizyki.

BADANIA BIOTECHNOLOGICZNE, TO BADANIA INTERDYSCYPLINARNE
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Biotechnologiczne cele badawcze to:
* optymalizacja poziomu ekspresji genu,

* modyfikacje sekwencji nukleotydowych kodujgcych biatko lub
regulujgcych ekspresje genu,

* sekwencjonowanie genomu i gendéw wybranego organizmu,
porownania sekwencji z wczesniej poznanymi,

 konstrukcja organizmow transgenicznych o nowych cechach,
e somatyczna i reprodukcyjna terapia genowa,

e diagnostyka genetyczna,

e klonowanie zwierzat.
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Realizacja celéw biotechnologicznych to nie tylko osiggniecia, ale takze obawy i zagrozenia:

* Prawidtowe diagnozy, ulepszone metody zapobiegania i leczenia chordb genetycznych i
zakaznych.

* Nowe korzystne odmiany roslin i zwierzat.

* Nowe szczepy mikroorganizmoéw o korzystnych cechach produkcyjnych.
* Nowe substancje uzyskane dzieki badaniom i wdrozeniom.

* Nowe metody ochrony srodowiska

. I\/(Ijoil_iwe szkod wyrzadzanych innym organizmom lub sSrodowisku przez transgeniczne szczepy i
odmiany.

* Zmniejszenie genetycznej roznorodnosci biologicznej

* Ingerencja w genotyp cztowieka i zwierzat.

* Naruszenia granic informacji osobistych u ludzi

* Dalszego uprzywilejowania bogatych ludzi i krajow dzigki dostepnosci drogich i patentowanych

technologii.
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Od kilkunastu lat biotechnologie przyjeto dzieli¢ na trzy gtowne pola:

* Biotechnologia czerwona, prowadzgca do znajdowania nowych
form zapobiegania, leczenia i wyleczenia, szczegolnie chorob
dotychczas nieuleczalnych z uzyciem nowych metod diagnostyki i
terapii.

* Biotechnologia zielona, czyli manipulacje genetyczne u roslin i
zwierzgt, prowadzgce do ulepszania plonow i wytwarzania nowych
produktow rolniczych oraz uzyskiwania nowych cech przez rosliny i
Zwierzeta.

* Biotechnologia biata, czyli dziatania na rzecz przemystu.
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Zielona biotechnologia - produkcja genetycznie modyfikowanych
roslin i zwierzat. Dziatanie zielonej biotechnologii mozna obserwowac
w zakresach:

* produkcji in vitro roslinnego materiatu wyjsciowego dla upraw,

* wprowadzania gendw warunkujgcych pozgdane cechy roslin i
Zzwierzat - transgeneza,

* hodowli z wykorzystaniem markeréow genetycznych.
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We wspotczesnej hodowli zwierzat, nastawionej na maksymalny
postep hodowlany, najistotniejsza role odgrywajg markery
genetyczne i ocena postepu hodowlanego oraz wartosci hodowlanej
zwierzat z ich wykorzystaniem.

Czym jest zatem marker genetyczny?
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Markerem genetycznym moze byc gen lub sekwencja DNA o znanej
lokalizacji w genomie zwierzecia, sprzezona z genem lub fragmentem
chromosomu determinujgcym konkretng ceche (zazwyczaj ceche
ilosciowg, majgcg duze znaczenie w hodowli danego gatunku).

Przydatnos¢ markera do zalezy od tego, czy jest on polimorficzny, co
zachodzi wowczas, gdy w populacji wystepujg przynajmniej dwa allele
w locus tego markera.

Polimorfizmn markerow bada sie za pomocg metod analitycznych,
wsrod ktorych kiedys dominowaty metody serologiczne — z
wykorzystaniem surowic testowych, metod biochemicznych —
technikami opartymi na elektroforezie biatek oraz technikami
wykorzystujgcymi analizy sekwencji DNA .
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Wprowadzono podziat markerow genetycznych na dwie klasy.

@
ISAGREEDS

® o trE—0 Co-funded by
o—@ O the European Union



AGREED

Klasa | obejmuje klasyczne markery, czyli geny. Polimorfizm tych
markerow wykrywany byt wczesniej poprzez analize produktow
genow (metody serologiczne i technika elektroforezy biatek), ale
moze byC rowniez badany na drodze analizy sekwencji tych genow,
metodami takimi jak sekwencjonowanie DNA, testy RFLP (restriction
fragment length polymorphism - polimorfizmy dtugosci fragmentow
restrykcyjnych) lub SSCP (simple sequence length polymorphism -
polimorfizmy dtugosci prostych sekwencji).

Klasa Il - polimorficzne sekwencje niekodujace, wsrod ktoérych za
najwazniejsze uznawane sg tandemowo powtarzajgce sie sekwencje
mikrosatelitarne, a w mniejszym stopniu sekwencje minisatelitarne.
Polimorfizm tej klasy markerow analizowany jest wytgcznie z uzyciem
analiz sekwencji DNA.
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Oprocz markerow DNA mozna wyroznic jeszcze grupe markerow
zwigzanych z polimorfizmem chromosomowym, ktory jest wykrywany
za pomocgy technik pragzkowego barwienia chromosomow.
Polimorfizmm chromosomowy dotyczy przede wszystkim wielkosci
blokdw heterochromatyny konstytutywnej (barwienie technikg CBG)
oraz obszarow jgderkotworczych (technika Ag-NOR — Nucleolar
Organiser Region).
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Wptyw na postep hodowlany zwierzgt ma niewatpliwie odpowiednio
prowadzona praca selekcyjna.

Przeprowadzanie selekcji zwierzat na podstawie ocen wartosci
hodowlanej oszacowanych z wykorzystaniem markerow genetycznych
nosi nazwe selekcji wspomaganej markerami (MAS - Marker Assisted
Selection). Przydatnos¢ markerow genetycznych w programach MAS
zalezy od tego, jaka czes¢ wariancji genetycznej ocenianej cechy moze

zostacC wyjasniona dzieki informacjom dostepnym z markerow

genetycznych.
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Wykorzystanie markerow genetycznych w programach hodowlanych
zwieksza doktadnos¢ oceny wartosci hodowlanej, a tym samym
powieksza postep hodowlany. Dodatkowa informacja o wartosci

hodowlanej zwierzat, dostarczana przez markery genetyczne,
przydatna jest zwtaszcza w przypadku cech o niskiej odziedziczalnosci,
cech, ktorych pomiary dostepne sg w poznym okresie zycia
zwierzecia, lub dopiero po jego uboju, cech zwigzanych z pftcia.
Kolejng korzyscig, jaka ptynie z mozliwosci wykorzystania markerow
genetycznych, jest skrocenie odstepu pokolen. Szybkie pozyskanie
informacji o ocenianym osobniku (takie mozliwosci dajg markery
genetyczne) moze znaczgco skroci¢ odstep pokolen i przyspieszyc

postep hodowlany. gé@
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Przydatnosc¢ markerow genetycznych w ocenie wartosci hodowlanej
zwierzat zalezy od tego, jak mocnho sg one sprzezone z locus cechy
iloSciowej (QTL - Quantitative Trait Locus). O sile sprzezenia markera z
QTL informuje nierdwnowaga sprzezen (LD - Linkage Disequlibrium),
mowigca o nielosowym sprzezeniu alleli z dwoch lub wiekszej liczby
loci. Jezeli markery genetyczne sprzezone sg z danym locus w sposob
catkowicie losowy, to markery takie wystepujg w rownowadze
sprzezen (LE - Linkage Equilibrium). Biorac pod uwage site sprzezenia,
markery genetyczne dzielimy na markery LD i markery LE. Najbardziej
przydatnymi w hodowli zwierzat sg markery bedace w silnej
nierownowadze sprzezen z loci cech ilosciowych, co oznacza, ze
sprzezenie markera z QTL jest rzadko rozrywane przez rekcg@?jnacje
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Wykorzystanie informacji dostarczanych przez markery genetyczne, w
ocenie wartosci hodowlanej metodg BLUP, polega na wtaczeniu do
modelu mieszanego dodatkowego efektu losowego, jakim jest efekt

QTL. Estymacja efektéw QTL mozliwa jest dzieki analizie sprzezen
markerow genetycznych z genami cech ilosciowych. Na podstawie
takiej analizy wybierane sg regiony chromosomow, w ktorych
najprawdopodobniej znajduje sie poszukiwany QTL. Istota MAS w
przypadku oceny wartosci hodowlanej na podstawie modelu z
dodatkowym efektem losowym QTL, polega na potaczeniu
wykorzystania informacji fenotypowej (jak w klasycznych, bazujacych

na fenotypie, metodach oceny wartosci hodowlanej) z dodatkow
informacja dostarczang przez markery genetycz%%o “
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W ostatnich latach coraz popularniejsze stajg sie badania nad
wykorzystaniem polimorfizmu pojedynczych nukleotyddéw (SNP -
Single Nucleotide Polymorphism) jako zrédta informacji o wartosci
hodowlanej zwierzat.
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W przeciwienstwie do szacowania wartosci hodowlanej z efektem
QTL w modelu mieszanym, gdzie identyfikacja lokalizacji QTL wymaga
przeprowadzenia testu istotnosci, MAS z wykorzystaniem SNP polega

na jednoczesnej estymacji efektow wszystkich SNP (lub haplotypow

SNP) bez koniecznosci testowania ich istotnosci. W badaniach tych
zaktada sie, ze markery typu SNP bedg jedynym zréodtem informacji o

wartosci hodowlanej zwierzat (zbedne stanie sie gromadzenie
informacji fenotypowych), dzieki czemu mozliwe bedzie uzyskanie
doktadnej oceny wartosci hodowlanej dla bardzo mtodych osobnikow

(zaraz po ich urodzeniu). Pozwoli to na znaczne skrocenie odstepu
pokolen, przyspieszenie postepu hodowlanego i ograniczenie kosztow

oceny wartosci hodowlanej.
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Dzieki mozliwosciom, jakie stwarza technologia mikromacierzy SNP
(DNA microarray) mozliwe jest szybkie genotypowanie setek tysiecy
loci SNP. Z ogromnej liczby poznanych SNP wybierane sg te
najbardziej informatywne (tagSNP), nastepnie ustalane s3 najbardziej
prawdopodobne frekwencje haplotypow SNP, po czym poszukiwane
sg zwigzki pomiedzy haplotypami SNP a cechami, ktorych wartosci
hodowlane majg byc¢ szacowane.
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Po oszacowaniu efektow haplotypow (zaktada sie, ze efekty
haplotypow nie sg osobniczo specyficzne, ale takie same dla catej
populacji), wartos¢ hodowlang, zwang genomowag wartoscia
hodowlang (GEBV - Genome-wide Estimated Breeding Value) szacuje
sie jako sume estymowanych efektow haplotypow SNP
charakterystycznych dla danego genotypu (osobnika). Zaktada sie, ze
efekty haplotypow SNP sumuj3 sie, a oddziatywania epistatyczne
miedzy loci SNP nie wystepujg. Szacowanie GEBV mozna
przeprowadzi¢ metodg BLUP, wprowadzajgc do modelu liniowego
jako losowy efekt haplotypow.
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Polimorfizmm markerow genetycznych jest wykorzystywany w
badaniach nad odpornoscig/podatnoscig zwierzat na rézne choroby i
zaburzenia genetyczne, dzieki czemu nosiciele niekorzystnych alleli
mogg by¢ wykrywani, zanim wystgpia objawy chorobowe. Szczegolne
znaczenie majg badania zwigzku miedzy antygenami/genami
gtownego uktadu zgodnosci tkankowej (MHC - Major
Histocompatibility Complex) a wystepowaniem chordb, zwtaszcza
infekcyjnych.
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Markery genetyczne sg takze niezwykle przydatne w szacowaniu stopnia
zinbredowania (homozygotycznosci) poszczegolnych populacji (linii), w
analizie podobienstw i roznic miedzy populacjami i ustalaniu dystansu

genetycznego miedzy nimi. Szacowanie dystansu genetycznego i wybor ras,
ktore cechuje duza zmiennosc¢ genetyczna, stuzy zachowaniu biologicznej
roznorodnosci zwierzat gospodarskich. Z kolei ocena zmiennosci
genetycznej miedzy populacjami (liniami) utatwia wybor optymalnego
wariantu krzyzowania, a w krzyzowaniu towarowym uzyskanie
maksymalnego efektu heterozji, ujawniajacego sie gtownie zwiekszeniem
wydajnosci cech uzytkowych zwierzat. Charakterystyka wybranych
markerow genetycznych pozwala sledzi¢ wptyw pracy selekcyjnej na
strukture genetyczng danej populacji, jak okreslone geny ulegajg eliminacji
rownolegle z eliminacjg cech niekorzystnych z hodowlanego punktu

widzenia.
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Thank you for your attention!
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