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Wraz z coraz czeg$ciej wystepujacymi kryzysami zywnosciowymi (np. epidemia
gabczastej encefalopatii bydta, ptasia 1 $winska grypa, afrykanski pomoér $win) oraz
probami falszerstw w etykietowaniu cennych jako$ciowo produktow pochodzenia
zwierzecego, wzrasta zapotrzebowanie na molekularne (w tym genetyczne) metody
umozliwiajace identyfikacje osobnicza badz rasowa zwierzat gospodarskich. Jednym
z narzedzi dostarczajgcych wysokiej jakosci danych odnosnie markeréw genetycznych sg
mikromacierze SNP (ang. single nucleotide polymorphism), jednak ich wada sg koszty
I czasochtonno$¢ zardwno prac laboratoryjnych jak i pézniejszych analiz obliczeniowych,
€O W znacznym stopniu ogranicza mozliwos¢ ich wykorzystania w rutynowych badaniach
produktéw zwierzgcych. Niemniej jednak, dane otrzymane 2z wykorzystaniem
mikromacierzy moga by¢ uzyte do opracowania minimalnego zbioru markerow SNP
umozliwiajacego identyfikacje rasy, ktory moglby by¢ efektywnie wykorzystany
w praktyce  hodowlanej 1 identyfikacji  przynalezno$ci rasowej  niektorych

nieprzetworzonych produktow zwierzgcych.

W niniejszej pracy doktorskiej, wykorzystujac wybrane metody selekcji markerow
i dane genotypowe osobnikow przynalezacych do dziesigciu ras bydita uzyskane
z wykorzystaniem mikromacierzy lllumina BovineSNP50, opracowano niewielkie zbiory
najbardziej informatywnych markerow SNP, ktorych przydatnos¢ do efektywnego
I pewnego przypisania badanych osobnikéw do rasy pochodzenia sprawdzono za pomoca
trzech algorytmoéw alokacji zaimplementowanych w programie GeneClass 2. Badane rasy

obejmowaly zaréwno rasy lokalne, objete programami ochrony zasobéw genetycznych jak



i rasy wysokoprodukcyjne o ogdlnoswiatowym zasiegu. Dla wszystkich testowanych
metod selekcji markeréw (delta oraz dwa warianty Fst) zastosowano dwa odrebne podejscia
metodyczne doboru markerdéw oraz utworzono trzy panele markeréw liczace odpowiednio
96, 192 i 288 SNP celem okre$lenia minimalnej liczby markeréw wymaganej dla
efektywnego rozrdznienia badanych ras. Dla wszystkich stworzonych paneli markerow
dokonano charakterystyki dotyczacej dystrybucji wyselekcjonowanych SNP w genomie
oraz udziatlu SNP wspolnych dla wszystkich stworzonych zbioréw. Ponadto, zbadano
przydatno$¢ najefektywniejszych paneli markerow do oceny struktury i zréznicowania

genetycznego analizowanych ras.

Za pomocg wszystkich trzech algorytméw umozliwiajacych alokacje osobnikow do
rasy pochodzenia wykazano, ze opracowane w niniejszej pracy podejscie metodyczne
doboru markeréw umozliwito identyfikacje SNP o wigkszej sile dyskryminacji
analizowanych ras bydla niz dotychczas stosowane podejscia. Wszystkie trzy testowane
algorytmy umozliwiajace alokacj¢ osobnikow do rasy pochodzenia dziataly efektywnie
W oparciu o opracowane zbiory markerow. W stosunku do polskich ras zachowawczych,
rasy wysokoprodukcyjne byly sprawniej przydzielane do rasy pochodzenia i osiagaly
wyzsze warto$ci wszystkich zastosowanych wskaznikéw oceny efektywnosci alokacji.
Przeprowadzone analizy w zakresie genomowej dystrybucji wyselekcjonowanych
markeréw wykazaty, ze chromosom szdsty bydta charakteryzuje si¢ zdecydowanie
najwigkszym udziatem markerow SNP o najwigkszej sile dyskryminacji pomiedzy
analizowanymi rasami bydta. Ponadto, zaobserwowano duzy udzial wspolnych markerow
SNP pomigdzy wszystkimi panelami wyselekcjonowanymi za pomoca wigkszo$ci
testowanych metod. Analiza przydatnosci utworzonych zbioréw markerdéw, na podstawie
ktorych dziataty najefektywniejsze metody alokacji do okreslania zréznicowania
genetycznego wewnatrz oraz pomiedzy badanymi rasami bydta wykazata, ze dla wigkszosci
przetestowanych parametréw uzyskane wyniki byly zadowalajace 1 poréwnywalne

Z calogenomowym panelem markeréw SNP.

Podsumowujac, przeprowadzone analizy wskazaty na mozliwo$¢ wykorzystania
podzbioréw SNP pochodzacych z mikromacierzy genotypowych $redniej gestosci do
rozrozniania wybranych ras bydta utrzymywanych w Polsce oraz analizy ich struktury
genetycznej. Badania wykazaty takze, Zze otrzymane wyniki w duzej mierze zaleza od
stopnia konsolidacji ras i sg zaburzane w przypadku niedawnego przeptywu genow

pomiedzy rozréznianymi populacjami.



