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Plodnos¢ w populacji koni odgrywa zasadnicza rolg w kontekScie osiggnie¢ w dziedzinie
hodowli koni. Nieprawidtowosci chromosomowe, zarowno liczbowe, jak i morfologiczne,
mogg mie¢ bezposredni wptyw na skuteczno$¢ proceséw reprodukcyjnych, co moze prowadzic¢
do konsekwencji takich jak §mier¢ zarodkow, zgon okoloporodowy oraz obnizona ptodnosé
nosicieli. Uwzgledniajac fakt, ze klacze osiagaja zdolnos¢ reprodukcyjng w stosunkowo
pdznym etapie zycia oraz tendencje do ich wycofania z hodowli po dwoch jalowych sezonach
rozrodczych, niewykryta obecno$¢ nieprawidlowosci chromosomowych generuje znaczace
straty ekonomiczne. Dlatego tez, wczesna diagnostyka cytogenetyczna stanowi ekonomicznie

istotny element w zootechnicznym rozwoju hodowli.

Kompleksowos¢ procesow reprodukcyjnych jest uwarunkowana zar6wno czynnikami
genetycznymi, jak i srodowiskowymi. Wspomniane procesy sg rezultatem interakcji wielu
genow, ktore podlegaja réznorodnej regulacji w trakcie rozwoju. Odpowiednia selekcja metod
badawczych oraz jako$¢ uzyskiwanych obrazow mikroskopowych majg priorytetowe
znaczenie w diagnostyce cytogenetycznej. Wspotczesne metody, takie jak fluorescencyjna
hybrydyzacja in situ czy porownawcza hybrydyzacja genomowa na mikromacierzach,
odgrywaja istotng role w zwiekszaniu precyzji diagnostyki zaburzen kariotypu, umozliwiajac
tym samym wczesne wykluczenie osobnikéw obarczonych aberracjami z programéw

hodowlanych.



Przedstawione w niniejszej pracy badania koncentrujg si¢ na identyfikacji mikrorearanzacji
oraz szczegdtowej analizie nieprawidlow$ci chromosomowych z wykorzystaniem
zaawansowanej techniki aCGH, u koni z zaburzeniami rozrodczymi i/lub rozwojowymi.
Prowadzone analizy dostarczaja cennych informacji dotyczacych zmiennosci liczby kopii DNA
w genomie konskim, jak rowniez informacji na temat potencjalnych korelacji miedzy
zdiagnozowanymi mikrorearanzacjami genomu a procesami biologicznymi zwigzanymi z

rozrodem oraz determinacjg pici.

Uzyskane wyniki powigkszaja wiedze na temat genetycznych czynnikéw determinujacych i
wplywajacych na ptodnos¢ w populacji koni. W przyszto$ci moze ona postuzy¢ do opracowania
testow diagnostycznych umozliwiajacych szczegdétowa 1 precyzyjna ocen¢ potencjalu

reprodukcyjnego zaréwno klaczy, jak i ogierow.



