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Tradycja owczarstwa gorskiego w Polsce ma wielowiekowa historig. Owce gorskie
stanowia integralny element gospodarki pasterskiej, bedac niegdy$ nie tylko podstawag
egzystencji lokalnej spotecznosci polskich Karpat, ale rowniez ze wzgledu na rolg, jaka petnia
obecnie w kulturze goérali i ksztattowaniu krajobrazu goérskiego. Do owiec gorskich zaliczamy
obecnie trzy rasy: cakla podhalanskiego (CP), polska owce gorska (POG) i polska owce
gorska odmiany barwnej (POGB). Te wszechstronnie uzytkowane rasy dostarczajag mleka
do produkcji tradycyjnych seréw, welny, skor, atakze bardzo smacznego migsa. Rasy
sg doskonale przystosowane do surowych warunkéw klimatycznych 1 terenowych gér. Wypas
kulturowy owiec gorskich ma szczegodlnie znaczenie dla zachowania gorskich krajobrazow
oraz bior6znorodnosci zbiorowisk roslinnych na terenach chronionych parkoéw narodowych
i krajobrazowych. Biorac pod uwage zagrozenie egzystencji owiec gorskich, a jednoczesnie
ich wysokie walory uzytkowe, przystosowanie do warunkow Srodowiskowych polskich
Karpat iszczegdlne znaczenie dla dziedzictwa kulturowego tych regiondow, rasy objeto
programem ochrony zasobow genetycznych.

Celem pracy byla charakterystyka struktury genetycznej z wykorzystaniem
mikromacierzy SNP trzech ras zaliczanych do grupy owiec gorskich, w tym ocena wielkosci,
charakteru i biologicznego znaczenia genetycznych réznic pomig¢dzy nimi oraz okreslenie
mozliwo$ci wykorzystania mikromacierzy SNP do monitorowania zmienno$ci genetycznej
rodzimych ras owiec i przydatnosci uzyskanych danych w realizacji programoéw ochrony

zagrozonych populacji.



Materiatem doswiadczalnym byta krew pobrana od losowo wybranych 300 maciorek
nalezacych do trzech ras rodzimych owiec gorskich: CP, POG i POGB, pochodzacych
z dwoch réznych stad w kazdej grupie rasowe;.

Analizy molekularne przeprowadzono w laboratorium Zaktadu Biologii Molekularnej
Zwierzat Instytutu Zootechniki PIB w Balicach. Z petnej krwi wyizolowano genomowe DNA,
ktére poddano genotypowaniu przy uzyciu mikromacierzy OvineSNP50 BeadChip (Illumina,
San Diego, CA, USA). Skanowanie mikromacierzy przeprowadzono przy uzyciu systemu
HiSanSQ (Illumina). Genotypy zostaly oznaczone za pomocg oprogramowania
GenomeStudio (Illumina).

Analizy statystyczne objety oceng¢ poziomu biedéw genotypowania, oszacowanie
wskaznikoéw zmienno$ci genetycznej, wizualizacje zmiennosci | zroznicowania genetycznego,
identyfikacj¢ sygnatur roznicujacej selekcji pomiedzy badanymi rasami, identyfikacje
sygnatur Kkierunkowej selekcji oraz analize¢ regionéw genomu podlegajacych roznicujacej
badz kierunkowej selekcji pod katem kodowanych przez nie genow.

Przeprowadzone analizy pozwolily na stwierdzenie istnienia réznic w strukturze
genetycznej badanych populacji, mimo pewnej puli osobnikéw o zblizonym profilu
genetycznym. Poziom heterozygotycznosci byt zblizony dla wszystkich analizowanych ras,
natomiast efektywna wielko$¢ populacji polskiej owcy gorskiej odmiany barwnej byta
najnizsza wsrdd ocenianych owiec gorskich. Warto§¢ wspotczynnika inbredu badanych
populacji byta niska, co $wiadczy o braku zagrozenia chowem wsobnym i prawidtowo
prowadzonej pracy hodowlanej. Poréwnujac dystanse genetyczne Fst pomiedzy badanymi
rasami, odnotowano najwyzsze wartosci migdzy POG i POGB, a najnizsze mi¢dzy CP i POG.

Szczegblowe badania genomu pozwolity na odnotowanie obecnosci sygnatow
roznicujgcej selekcji, obejmujacych 92 geny u cakla podhalanskiego, 90 u polskiej owcy
gorskiej 1 100 u polskiej owcy gorskiej barwnej. Ponadto, wykryto wspolny dla wszystkich
ras obszar genomu podlegajacy presji selekcyjnej, w ktorym stwierdzono obecno$¢ dwoch
genéw (ISPD — gen zwigzany z rozwojem ukladu nerwowego, oraz SOSTDC1l — gen
zwigzany z morfogeneza mieszkéw wtosowych).

Mozliwos¢ uzyskania kompleksowych informacji na temat genetycznej réznorodnosci
badanych populacji wskazuje na przydatno$¢ mikromacierzy SNP do okreslenia zmiennosci
genetycznej rodzimych ras owiec. Informacje genomiczne mogg by¢ wykorzystane
w monitoringu i zarzadzaniu zagrozonymi wyginigciem populacjami, ktore to dziatania
sg niezbednym elementem prawidlowej realizacji programéw ochrony zasobow genetycznych

owiec.



