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Alpaki (Vicugna pacos) i lamy (Lama glama) nalezg do rodziny potudniowoamerykanskich
wielbladowatych (Camelidae), tzw. SACs (ang. South American Camelids). Ich rodzimym
miejscem wystepowania jest region Altiplano w Ameryce Poludniowej. Oba gatunki maja tg
samg liczbe chromosoméw (2n = 74) i moga si¢ swobodnie krzyzowac, tworzac ptodne
potomstwo (hybrydy lama x alpaka). Pokolenie Fi1 zazwyczaj charakteryzuje si¢ $rednig
wielko$cig ciata i moze by¢ krzyzowane wstecznie z dowolnym typem rodzicielskim, jak
I innymi osobnikami hybrydowymi. Kolejne pokolenia ptodnych mieszancow cigzko jest
odrézni¢ tylko oceniajac ich fenotyp.

Alpaki styng z produkcji wtokna, ktére uchodzi za materiat luksusowy. Dlatego tez ich
hodowla rozszerzyta si¢ roOwniez na inne kontynenty. Do Polski pierwsze alpaki sprowadzono
w 2004 roku 1 od tego czasu zainteresowanie tym gatunkiem ciggle rosnie. Niestety duzo
wspotczesnie zyjacych osobnikéw ma tendencje do produkcji witokna istotnie grubszego
0 wysokim stopniu wlosowato$ci. Zaktada si¢, ze jedna z przyczyn tego niekorzystnego
zjawiska jest trwajaca od XVI wieku hybrydyzacja z gatunkiem lama. Obecnie, do Polski alpaki
importowane sg z réznych krajow, jednak najwiecej zwierzat pochodzi z Chile, ze wzglgdu na
tagodne prawo tego kraju dotyczace kwestii eksportu zwierzat. Niestety nierzadkim
procederem jest fakt, ze alpaki trafiajace do Polski nie posiadaja udokumentowanych
rodowodow, w zawigzku z tym brak informacji o ich pochodzeniu. Dlatego tez, celem niniejszej
pracy byta ocena markerow mikrosatelitarnych, regionu d-loop mitochondrialnego DNA i genu
DBY, zlokalizowanego na chromosomie Y jako narzedzi do identyfikacji hybrydyzacji wérod
alpak oraz okreslenie roznorodnos$ci genetycznej alpak utrzymywanych w Polsce. Rozwazono
réwniez analiz¢ obejmujaca badanie catego genomu — Genotyping-By-Sequencing (GBS) jako
skuteczng metode do identyfikacji hybryd i1 krzyzowek wstecznych.

Materialem do badan byly cebulki wlosowe oraz wymazy pobrane z wewnetrznej czgsci
policzka od alpak 1 lam utrzymywanych w Polsce. Pozyskano réwniez jedng hybryde pierwszej

generacji, wraz z jej rodzicami. Wsrdd pozyskanych osobnikoéw do analizy wykorzystano



rowniez dwie domniemane hybrydy lama x alpaka, wykazujace cechy fenotypowe mogace
wskazywaé¢ na hybrydyzacje miedzy tymi dwoma gatunkami. Z pobranego materiatu
biologicznego wyizolowano DNA, a jego jakos$¢ i1 ilo$¢ oceniono na spektrofotometrze,
a nastgpnie wykonano analizy molekularne, ktore obejmowaty amplifikacje 17 markeréw
mikrosatelitarnych, regionu d-loop oraz genu DBY. Markery mikrosatelitarne po amplifikacji
zostaly poddane rozdziatlowi fragmentow STR metoda elektroforezy kapilarnej na
sekwenatorze 3130xl, a nastepnie zgenotypowane i poddane analizom bioinformatycznym.
Amplikony dla regionow d-loop i genu DBY zostaly zsekwencjonowane metodg Sangera,
a uzyskane sekwencje rowniez poddano analizom bioinformatycznym.

Przy zastosowaniu markeré6w mikrosatelitarnych oszacowano poziom domieszki
genetycznej, jednakze trudno bylo stwierdzi¢, kiedy hybrydyzacja doktadnie nastgpita. Na
podstawie tej analizy oszacowano, ze 8.8 % przebadanych alpak posiadata domieszke lamy,
przy zalozeniu wspoétczynnika q > 0.98 dla zwierzat czystorasowych. Hybryda Fi; miata
zaledwie 7.4 % domieszki lamy, podczas gdy jej rodzice zostali przypisani jako czystorasowa
lama (ojciec) i czystorasowa alpaka (matka). Dla regionu DBY wéréd badanych populacji nie
zaobserwowano hybrydyzacji pomi¢dzy alpaka i lama, a co wigcej znaleziono cztery miejsca
segregacji, czyli zmiany polimorficzne charakterystyczne tylko dla alpak, badz dla lam.
W regionie d-loop zaobserwowano introgresje pomi¢dzy mitochondrialnym DNA alpak i lam.
Ponadto zaobserwowano, ze hybrydyzacja zaburza kladogeneze, poprzez prowadzenie do
wymieszania informacji genetycznej pomigdzy dwiema roéznymi liniami ewolucyjnymi.

Roznorodno$¢ genetyczna alpak utrzymywanych w Polsce na podstawie
przeprowadzonych badan zostala odnotowana na wysokim poziomie, co dowodzi ze populacje
te nie sg jednorodne a ich r6znorodnos¢ genetyczna jest wcigz ksztattowana. Otrzymane wyniki
sugeruja takze, ze alpaki 1 lamy wciaz niezupehnie rozdzielity si¢ pod wzgledem genetycznym,
a nawet zaobserwowano introgresje mtDNA w tych dwodch gatunkach. Nie znaleziono
dowodéw na hybrydyzacje w linii meskiej po analizie genu DBY, jednakze cztery zmienne
miejsca zidentyfikowane w obecnych badaniach mogg prawdopodobnie postuzy¢ jako markery
diagnostyczne do identyfikacji alpak, lam i hybryd plci meskiej, jednakze hipoteza ta powinna

zosta¢ potwierdzona po przebadaniu wigkszej ilosci meskiej populacji alpak i lam.



