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Hodowla gesi w Polsce stata si¢ wazng i ciaggle rozwijajaca si¢ galgzia przemyshu
drobiarskiego. Obecnie ggs§ jest istotnym zwierzgciem gospodarskim, a jej hodowla jest
rozpowszechniona na calym $wiecie, dzieki doskonalym wlasciwosciom migsa i pierza. W
Polsce ggsi sa objete krajowym programem ochrony zasobdéw genetycznych zwierzat i
utrzymywane w 14 rasach zachowawczych. Ponadto, jedng z najwazniejszych ras handlowych
jest ges Biata Kotudzka®, pierwotnie wyhodowana w Instytucie Zootechniki PIB, stanowigca
obecnie okoto 98% populacji gesi w Polsce. Jednakze profil genetyczny rdéznych ras gesi oraz
zmiennos$¢ w ich obrebie nie zostaty doktadnie zbadane, a mozliwos$ci najczesciej stosowanych
narze¢dzi molekularnych jest silnie ograniczona u organizmoéw z wcigz nie w pelni opracowang
sekwencja genomu referencyjnego, do ktorych nalezy geg$. Zatem mozna wnioskowac, ze
polska populacja gesi jest interesujagcym materiatem do badan réznorodno$ci genetycznej oraz
genetyki populacji, co wiecej stanowi rezerwuar wcigz nie odkrytych zasobow genetycznych.
W celu charakterystyki polskiej populacji gesi wybrano dwie metody molekularne: badanie loci
mikrosatelitarnych oraz markerow polimorfizmu pojedynczego nukleotydu (SNP-ang. single
nucleotide polymorphism). Metody te okazaty si¢ cennymi narzedziami pozwalajacymi okre$li¢

strukturg populacji, filogeneze i1 roznorodnos$¢ rasowa wielu gatunkow.

W pierwszym etapie przebadano panel 15 loci mikrosatelitanych, potwierdzajac
polimorficzno$¢ wybranych markeréw oraz wykazujac ich przydatno§¢ do badan genetyki
populacji. W przeprowadzonych badaniach po raz pierwszy przebadano populacje gesi
hodowanych w Polsce wykorzystujac program Structure, dzigki czemu zaobserwowano wysoKi

stopien zroznicowania w badanej populacji oraz brak wyrazniej odrebnosci rasowej. Nastgpnie



po raz pierwszy u gesi wykorzystano innowacyjng metode genotypowania przez
sekwencjonowanie (GBS-ang. genotyping by sequencing) w celu wytypowania polimorfizmow
typu SNP, ktore moglyby stanowi¢ markery genetyczne pozwalajace na rozrdznienie
miedzyrasowe tego gatunku. Nasze badania dowiodly, ze GBS jest uzytecznym narzgdziem
genetyki populacji, stuzagcym do wykrywania polimorfizméw i analizy zrdznicowania
genetycznego gatunkéw innych niz modelowe. Poréwnanie obu metod badawczych wykazaty,
ze SNP uzyskane z analizy GBS maja wigkszy potencjat niz markery mikrosatelitarne do
wykrywania zrdznicowania genetycznego polskich gesi. Uchwycono pewne wzorce
zmiennosci, ktore odzwierciedlajg pochodzenie geograficzne ras. Niemniej jednak
przeprowadzone badania nie pozwolily na identyfikacje unikalnych cech genomu gesi Biatej
Koludzkiej®, a przeciwnie wskazaly na brak wyrazniej odrgbno$ci rasowej na poziomie
genetycznym. Przypuszczalnie, wraz z postegpem prac hodowlanych réznice na poziomie
genetycznym pomiedzy rasg Biala Koludzka®, a pozostalymi rasami bedg coraz wyrazniejsze.
Zidentyfikowane w badaniu markery: 791 nowych SNP o wysokiej jakos$ci, w tym
polimorfizmy w genie EDAR (ang. Ectodysplasin A receptor-receptor ektodysplazyny A),
ktéry jest odpowiedzialny za rozwdj pidr, beda przydatne w przysztym monitoringu

genetycznym populacji gesi hodowanych w Polsce 1 na $wiecie.



