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Jednym z podstawowych elementów �wiatowego
Programu Zachowania Zasobów Genetycznych Zwie-
rz¹t Gospodarskich FAO jest zinwentaryzowanie �wia-
towych zasobów genetycznych, które umo¿liwi moni-
torowanie i identyfikowanie ras zagro¿onych wyginiê-
ciem oraz opracowanie programów ich zachowania.
Zasoby genetyczne zwierz¹t gospodarskich utrzymywa-
nych w Polsce s¹ znaczne, ka¿dy z gatunków reprezen-
towany jest przez kilka�kilkana�cie ras, odmian i linii,
w�ród których wystêpuje szereg cennych ras rodzimych
(lokalnych), odznaczaj¹cych siê specyficznymi cecha-
mi u¿ytkowymi i unikatowym genotypem. W maju
2000 r. Minister Rolnictwa i Rozwoju Wsi zaakcepto-
wa³ do realizacji 32 programy hodowlane obejmuj¹ce
75 ras, odmian i rodów gospodarskich. W populacji
owiec programem ochrony zasobów genetycznych ob-
jêto 13 ras i odmian: wrzosówkê, �winiarkê, owcê ol-
kusk¹, wielkopolsk¹, pomorsk¹, kamienieck¹, corrie-
dale, leine oraz polsk¹ owcê górsk¹ odmiany barwnej,
polsk¹ owcê nizinn¹ odmiany ¿elazneñskiej, polsk¹
owcê nizinn¹ odmiany uhruskiej, merynosa odmiany
barwnej i merynosa booroola.

Kryzys, jaki dotkn¹³ w latach dziewiêædziesi¹tych
polskie owczarstwo, doprowadzi³ do znacznego spad-
ku pog³owia owiec, nastêpstwem czego mog³o byæ ogra-
niczenie zmienno�ci genetycznej niektórych ras owiec
hodowanych w kraju. Uwa¿a siê zatem za celowe pod-
jêcie dzia³añ na rzecz odbudowy i doskonalenia war-
to�ci hodowlanej krajowego pog³owia owiec, a szcze-
gólnie tej grupy zwierz¹t, które mog¹ stanowiæ rezer-

wê genetyczn¹ dla takich cech, jak: zdrowotno�æ, p³od-
no�æ i plenno�æ. Dzia³ania te powinny obj¹æ równie¿
kompleksow¹ analizê ich struktury genetycznej przy
wykorzystaniu mo¿liwie najwiêkszej liczby markerów
genetycznych, co pozwoli na zachowanie bioró¿norod-
no�ci badanych owiec w stadach zachowawczych. Do-
tychczas analiza struktury genetycznej owcy rasy wrzo-
sówka przeprowadzona by³a na podstawie grup krwi
i polimorficznych bia³ek, nie wykonano natomiast ta-
kiej analizy na podstawie markerów mikrosatelitarnych
DNA (6). Celem badañ by³o podjêcie próby scharakte-
ryzowania owcy rasy wrzosówka na podstawie analizy
polimorfizmu 14 sekwencji mikrosatelitarnych DNA
zalecanych przez FAO do oceny bioró¿norodno�ci
owiec.

Materia³ i metody
Badania przeprowadzono na 73 owcach rasy wrzosówka

pochodz¹cych z terenów po³udniowej Polski. Próbki krwi od
tych zwierz¹t przekazywane by³y w latach 2001-2002 do Dzia-
³u Immuno- i Cytogenetyki Zwierz¹t w celu wykonania ba-
dañ kontroli rodowodów.

Do analizy polimorfizmu DNA wybrano 14 loci (BM757,
BM827, BM6526, BM8125, OarAE129, OarCP20, OarCP34,
OarFCB20, OarFCB48, OarFCB128, OarFCB304, OarHH35,
OarHH47, OarHH64) wchodz¹cych w sk³ad zestawu zaleca-
nego przez FAO do oceny bioró¿norodno�ci owiec.

Na bazie wyizolowanego genomowego DNA amplifikacjê
sekwencji z wybranych loci wykonano metod¹ ³añcuchowej
reakcji polimerazowej (PCR) przy u¿yciu fluorescencyjnie
znakowanych starterów. Sekwencje starterowe do powiele-
nia fragmentów DNA z analizowanych loci pozyskano z in-
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ternetowej bazy danych http://www.projects.roslin.ac.uk/
sheepmap. Uzyskane produkty PCR poddawano rozdzia³owi
elektroforetycznemu w 4% ¿elu poliakryloamidowym w la-
serowym sekwenatorze ABI PRISM 377. Wyniki rozdzia³u
elektroforetycznego analizowano przy pomocy programu
komputerowego GeneScan 2.1., natomiast wielko�ci ziden-
tyfikowanych alleli okre�lono w programie Genotyper 2.0.

Na podstawie czêsto�ci wystêpowania poszczególnych
alleli sekwencji mikrosatelitarnych wyliczono stopieñ hete-
rozygotyczno�ci � H (7), indeks stopnia polimorfizmu � PIC
(3) oraz prawdopodobieñstwo wykluczenia ojcostwa
z uwzglêdnieniem mo¿liwo�ci przebadania obydwu osobni-
ków rodzicielskich � PE (5) dla ka¿dego locus. Obliczono
równie¿ ³¹czne prawdopodobieñstwo wykluczenia ojcostwa
PE

C
 na podstawie wszystkich 14 badanych loci.

Wyniki i omówienie
Owca rasy wrzosówka jest jedn¹ z najstarszych ras

rodzimych, któr¹ charakteryzuje ³atwa adaptacja do
zró¿nicowanych warunków klimatyczno-�rodowisko-
wych, ma³e wymagania w zakresie ¿ywienia i warun-
ków chowu, du¿a ¿ywotno�æ i odporno�æ na choroby,
wczesne dojrzewanie p³ciowe, asezonowo�æ oraz wy-
równany poziom owulacji i plenno�ci. Ponadto, rasê tê
cechuje doskona³a jako�æ skór oraz wyj¹tkowo specy-
ficzny smak miêsa. Wrzosówka zaliczana by³a niegdy�
do grupy owiec o znacznym udziale w pog³owiu kra-
jowym, jednak w okresie powojennym zaniechano
hodowli tej rasy, co spowodowa³o, ¿e trafi³a ona do
hodowli zachowawczej.

W przedstawionych badaniach dokonano próby oce-
ny struktury genetycznej owcy rasy wrzosówka na pod-
stawie analizy markerów mikrosatelitarnych DNA.
Markery te ze wzglêdu na du¿¹ czêsto�æ wystêpowania
w genomie (dotychczas u owiec zidentyfikowano po-
nad 1800 sekwencji mikrosatelitarnych, wysoki stopieñ
polimorfizmu oraz stosunkowo ³atw¹ i szybk¹ identy-
fikacjê, przy u¿yciu reakcji PCR i analizy produktu
amplifikacji w sekwenatorach DNA) sta³y siê najlicz-
niejsz¹ klas¹ markerów genetycznych, które znalaz³y
szerokie zastosowanie do analizy zmienno�ci genetycz-
nej miêdzy ró¿nymi rasami owiec (1, 2, 4, 8-10).
W koordynowanym przez FAO Programie MoDAD �
Analiza Ró¿norodno�ci Biologicznej Zwierz¹t Gospo-
darskich wybrano 27 sekwencji mikrosatelitarnych, któ-
re zaleca siê do badania zmienno�ci genetycznej owiec.
Na podstawie czêsto�ci wystêpowania alleli warunku-
j¹cych poszczególne markery mikrosatelitarne mo¿na
obliczyæ, miêdzy innymi, takie wska�niki, jak stopieñ
polimorfizmu i stopieñ heterozygotyczno�ci. Wska�ni-
ki te umo¿liwiaj¹ z kolei oszacowanie zmienno�ci ge-
netycznej ró¿nych ras owiec. Ocena zmienno�ci gene-
tycznej i stopnia heterozygotyczno�ci mo¿e byæ pomoc-
na przy wyborze zwierz¹t do hodowli dla zachowania
ich biologicznej ró¿norodno�ci oraz przy ustalaniu opty-
malnego wariantu krzy¿owania w celu uzyskania mak-
symalnego efektu heterozji. Badania polimorfizmu, jak
najwiêkszej liczby markerów genetycznych pozwalaj¹
tak¿e na �ledzenie i monitorowanie zmian, jakie zacho-

dz¹ w strukturze genetycznej okre�lonych populacji
owiec pod wp³ywem prowadzonej pracy hodowlanej.

W badanej populacji owiec w obrêbie badanych 14
markerów mikrosatelitarnych, wchodz¹cych w sk³ad

icoL lellA æ�otsêzC icoL lellA æ�otsêzC

757MB

671 321,0

84BCFraO

841 011,0

871 93,0 051 555,0

081 291,0 251 260,0

281 352,0 451 140,0

481 140,0 651 690,0

728MB

612 461,0 851 731,0

812 695,0

821BCFraO

1 99 570,0

222 581,0 901 570,0

422 550,0 111 742,0

6256MB

261 114,0 311 212,0

461 611,0 121 140,0

661 280,0 321 570,0

861 332,0 521 851,0

071 851,0 721 611,0

5218MB

211 570,0

403BCFraO

261 120,0

611 544,0 461 762,0

811 550,0 661 042,0

021 243,0 271 212,0

221 280,0 081 011,0

921EAraO
441 814,0 881 151,0

641 285,0

53HHraO

911 212,0

02PCraO

17 352,0 121 980,0

37 871,0 321 664,0

57 280,0 521 140,0

77 352,0 721 011,0

38 301,0 131 120,0

78 140,0 331 260,0

98 980,0

74HHraO

921 840,0

43PCraO

411 291,0 131 731,0

611 363,0 931 742,0

811 731,0 141 871,0

221 301,0 341 871,0

421 502,0 541 441,0

02BCFraO

98 550,0 351 860,0

39 690,0

46HHraO

421 550,0

59 171,0 821 352,0

79 223,0 231 690,0

99 140,0 431 695,0

101 151,0

501 461,0

Tab. 1. Czêsto�æ wystêpowania zidentyfikowanych alleli
w badanych 14 mikrosatelitarnych loci DNA
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zestawu zalecanego przez FAO do oceny bioró¿norod-
no�ci owiec, ustalono 78 alleli, które wykazywa³y zró¿-
nicowane rozmieszczenie w poszczególnych loci, od
2 do 8 alleli (tab. 2). W oparciu o wyliczone czêsto�ci
wystêpowania zidentyfikowanych alleli, podanych
w tab. 1, obliczono warto�ci wska�ników H i PIC
(tab. 2). Otrzymane wyniki wykaza³y, ¿e badane mar-
kery charakteryzuj¹ siê wysokim stopniem polimorfiz-
mu. �rednie warto�ci wspó³czynnika heterozygotycz-
no�ci i indeksu polimorfizmu dla wszystkich badanych
loci osi¹gnê³y wysokie warto�ci równe odpowiednio
0,711 i 0,670. Wyj¹tek stanowi³ locus OarAE129, dla
którego ustalono jedynie 2 allele i otrzymano najmniej-
sze warto�ci badanych wska�ników równe 0,485 i 0,368
odpowiednio dla H i PIC. W pozosta³ych loci oma-
wiane wska�niki przyjê³y warto�ci wy¿sze ni¿ 0,5.
Najwy¿szym polimorfizmem odznacza³y siê loci
OarFCB128 oraz OarHH47, dla których wska�niki H
i PIC osi¹gnê³y warto�ci równe odpowiednio 0,837
i 0,817 oraz 0,827 i 0,807. Inne badania przeprowa-
dzone przez Tomasco i wsp. (9) oraz Cerita i wsp. (4)
na ró¿nych populacjach owiec równie¿ wykaza³y wy-
soki polimorfizm loci OarFCB128 i OarHH47 o wska�-
nikach H i PIC wy¿szych od warto�ci 0,7.

Na podstawie czêsto�ci zidentyfikowanych alleli
przeprowadzono tak¿e analizê przydatno�ci badanych
markerów do kontroli pochodzenia. Miar¹ przydat-
no�ci poszczególnych markerów genetycznych do we-
ryfikacji pochodzenia jest prawdopodobieñstwo wyklu-
czenia niew³a�ciwego rodzicielstwa � PE. Prawdopo-
dobieñstwo wykluczenia oszacowane dla ka¿dego z 14
badanych loci, z uwzglêdnieniem mo¿liwo�ci przeba-
dania obydwu osobników rodzicielskich podano
w tab. 2. Najwy¿sze warto�ci równe 0,677 i 0,658 otrzy-

mano, odpowiednio, dla OarFCB128 i OarHH47 od-
znaczaj¹cych siê najwy¿szym polimorfizmem, nato-
miast najni¿sz¹ warto�æ wynosz¹c¹ 0,184 dla OarAE129
o najni¿szym polimorfizmie. PE wyliczone na podsta-
wie wszystkich 14 loci ³¹cznie osi¹gnê³o warto�æ
0,9996, co oznacza, ¿e zastosowanie w kontroli pocho-
dzenia ³¹cznie wszystkich badanych markerów gene-
tycznych daje mo¿liwo�æ wykluczenia niew³a�ciwego
rodzica z 99,96% prawdopodobieñstwem. Podobne
badania przeprowadzone na podstawie 10 loci mikro-
satelitarnych, w tym 7 wykorzystanych w badaniach
w³asnych, wykaza³y równie wysokie prawdopodobieñ-
stwo wykluczenia na poziomie 99,9% (9).

W przeprowadzonej analizie polimorfizmu DNA
owcy rasy wrzosówka, spo�ród 14 wybranych marke-
rów mikrosatelitarnych przeznaczonych do okre�lania
bioró¿orodno�ci owiec, stwierdzono wysoki polimor-
fizm 13 sekwencji mikrosatelitarnych DNA, dla któ-
rych oszacowane warto�ci stopnia heterozygotycz-
no�ci i polimofizmu by³y wy¿sze od warto�ci 0,5, co
�wiadczy o du¿ej przydatno�ci tych markerów do ana-
lizy bioró¿norodno�ci owiec rasy wrzosówka. Ograni-
czon¹ przydatno�æ do tych badañ stwierdzono jedynie
dla locus OarAE129, dla którego w badanej rasie owiec
zidentyfikowano tylko 2 allele.

Wyliczone wysokie prawdopodobieñstwo, z jakim
mo¿na wykluczyæ niew³a�ciwego rodzica na podstawie
analizowanych markerów wskazuje, ¿e mog¹ one byæ
wykorzystane w kontroli rodowodów owiec rasy wrzo-
sówka. Ewentualne wprowadzenie w przysz³o�ci w Pol-
sce polimorfizmu mikrosatelitarnego do kontroli pocho-
dzenia owiec nale¿a³oby jednak poprzedziæ szerszymi
badaniami, obejmuj¹cymi wszystkie markery zalecane
przez FAO do analizy polimorfizmu DNA, na ró¿nych
rasach owiec. Badania takie mia³yby na celu wyzna-
czenie odpowiedniego zestawu � wysokopolimorficz-
nych loci, gwarantuj¹cych wysokie prawdopodobieñ-
stwo wskazania b³êdów w rodowodach.
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Tab. 2. Zakres d³ugo�ci w parach zasad (pz), liczba alleli, he-
terozygotyczno�æ (H), indeks stopnia polimorfizmu (PIC) oraz
prawdopodobieñstwo wykluczenia (PE) dla badanych loci

icoL serkaZ
)zp(ic�ogu³d

abzciL
ilella

H CIP EP

757MB 481-671 5 037,0 686,0 494,0

728MB 422-612 4 185,0 335,0 243,0

6256MB 071-261 5 237,0 296,0 505,0

5218MB 221-211 5 966,0 316,0 714,0

921EAraO 641-441 2 584,0 863,0 481,0

02PCraO 1 98-17 7 318,0 887,0 236,0

43PCraO 421-411 5 067,0 427,0 145,0

02BCFraO 1 501-98 7 308,0 777,0 916,0

84BCFraO 851-841 6 746,0 716,0 934,0

821BCFraO 1 721-99 8 738,0 718,0 776,0

403BCFraO 881-261 6 197,0 957,0 685,0

53HHraO 331-911 7 217,0 976,0 005,0

74HHraO 351-921 7 728,0 708,0 856,0

46HHraO 431-421 4 865,0 315,0 923,0


