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Zestas¢ owulacji i liczba jagrgt w miocie  intronem o diugéci 1126 pz. Gen ten koduje

maja gldwny wplyw na wydajn& repro- peptyd o diugéci 453 aminokwaséw, z ktdérego
dukcyjra owiec oraz optacalr$o produkcji ow- po obrobce potranslacyjnej powstaje dojrzata
czarskiej. Na cechy reprodukcyjne mayptyw  forma biatka, zawieraga 135 aminokwaséw
zarOwno sposoéb agiwiania, sezonow& rozro-  (Bodensteiner i in., 1999; Hanrahan i in., 2004,
du, jak réwnie genotyp. Tradycyjna selekcja, Chuiin., 2011).
majgca na celu polepszenie cechy,gjgdst licz- Ekspresja gentGDF9 u owiec zachodzi
ba miodych w miocie, jest trudna do prowadze-w oocytach (Akbarpour i in., 2008). Obegto
nia, poniewa cechy zwizane z rozrodemas transkryptu oraz biatka stwierdza sw oocycie
zazwyczaj nisko odziedziczalne. W dodatku, podczas formowania eipecherzyka, w pche-
brak doktadnej wiedzy na temat liczby gendwrzykach pierwotnych typu | oraz wegherzy-
kontrolupcych ® ceclr i brak informacji kach, kkdacych w fazie intensywnego wzrostu.
o prawdopodobnej interakcji genow to dodatko-Liczne badania, przeprowadzone na modelach
we ograniczenia, ktére wplywajniekorzystnie zwierzcych wykazaty,ze obecné GDF9 jest
na polepszanie cech reprodukcyjnych. Szczegoniezlzdna do prawidtowego rozwojwgherzyka
lowa wiedza na temat polimorfizmu genéw, ma- pierwotnego, prawidtowego rozwoju i adico-
jacych wplyw lub mogcych wplywa& na ptod-  wania komdrek ziarnistych i formowania wzgor-
nos¢ i plennag¢, jest niezbdna do prawidtowego ka jajongnego (Gui i Joyce, 20055DF9 blo-
okreslenia kierunku selekcji owiec. Dlatego, kuje produkag hormonow poprzez hamowanie
wcigz na catyméwiecie wielu badaczy poszuku- zaleznej od FSH ekspresji receptoréw dla LH
je nowych genow ,kandydagych” lub nowych  (Lin i in., 2003; Vitt i in., 2000). Ins funkcja
mutacji w znanych jugenach, magcych wply-  genuGDF9 jest oddziatywanie na rozwoj i 6
wac pozytywnie na cechy reprodukcyjne nicowanie komorek tekalnyclisDF9 powoduje
u owiec ré@nych ras. tez wzrost ekspresji StAR mRNA (Steridogenic

W ostatnich latach zostaly zidentyfiko- Acute Regulatory Protein) i jego produktu biatka

wane mutacje w geni@DF9, ktore g powigza-  StAR, ktére umeliwia transport do wetrza
ne ze wzrostem egtasci owulacji u owiec. Gen komorek cholesterolu LDL, dalagcego substra-
ten naley do rodziny TGH3 i w odr&nieniu od  tem do produkcji hormonow steroidowych (Gal-
BMP-15 jest autosomalnym genem, zlokalizo- loway i in., 2000; Hanrahan i in., 2004; Juengel
wanym u owiec i ludzi na chromosomie 5iin., 2004 a,b; Rybak-Krzyszkowska i in.,
(Notter, 2008), a u myszy na chromosomie 112004). Badania, przeprowadzone u owiec przez
(McPherron i Lee, 1993). Owczy g&DF9 ma  Hanrahan i in. (2004) dowiodty istnieni&noiu
diugas¢ 2,5 pz i zawiera dwa egzony (I — 397 pz, mutacji punktowych w geni&DF9 (tab.1). Me-
Il — 968 pz), oddzielone od siebie pojedynczymtoda SSCP pozwolita na identyfikacjSNP
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w obrebie egzonu 1 (jedna mutacja), w sekwen-chromosomie X, lecz jego doktadna lokalizacja
cji intronu (jedna mutacja) i w oddsie egzonu 2 nie jest znana (Feary i in., 2007). Dlatego, po-
(pie¢ mutacii). stanowiono oznaczaodkryty mutacg nazwg
Mutacje G2, G3, G5 to mutacje ciche, FecX2' — Woodlands gendstnienie genu pod-
nie powodujce zmian aminokwasu w sekwencji legapgcego imprintingowi i sprgzonego z chro-
aminokwasowej biatka. Pozostate mutacje wpty-mosomem X oznaczae tryki mogy odziedzi-
waty na sekwengj aminokwaséw (Hanrahan czy¢ ten gen tylko od matki, natomiast maciorki
i in., 2004). Mutacj&ecG' prowadzi do substy- mog odziedziczy go od obydwojga rodzicow.
tucji seryny przez fenyloalanjnw pozycji 77 W przeciwigéistwie do mutacji Inverdale i Han-
dojrzatego peptydu GDF9 (Hanrahan i in., na, gen Woodlands podlega jednak matczynemu
2009. U heterozygotycznych owiec zkisza  imprintingowi, co oznaczase podlega ekspres;ji
ona cestas¢ owulacji i powoduje bezptodké  tylko wowczas, gdy jest dziedziczony od ojca,
u homozygotycznych owiec. Wyniki badparze-  natomiast kiedy dziedziczony jest od matki, zo-
prowadzonych na matej #oi owiec sugerwj, ze  staje wyciszony. Co wcej, tylko tryki, ktore
efekt mutacji w geniegGDF9 i jego wplyw na odziedziczyly od matek wyciszony gen Wo-
czestas¢ owulacji & wicksze nz u owiec posia- odlands, mog produkow& owce 0 wysokiej
dajgcych mutacje w geniBMP-15 U heterozy- ptodnaci. Dwie kopie genu Woodlands nie po-
got zFecB' obserwowano zwkszor czestas¢  woduja bezplodnéci, tak jak to ma miejsce
owulacji o okoto 1,4 u rasy Cambridge i Belclare w przypadku gentBMP-15 (Davis i in., 2001,
(Davis, 2004). Davis, 2004). Odkrycieze ptodnd¢ u owiec
Interesujce wydaje si istnienie genu, moze by dziedziczona nie tylko w wyniku
sprzzonego z chromosomem X i podlegzg-  obecndci pojedynczego lub wspétdziatania wie-
go imprintingowi u owiec linii Woodlands Iu gendéw, ale rownie w wyniku dziatania me-
i Metherell, wywodzacych st bezpdrednio chanizméw epigenetycznych, sktania do ponow-
z rasy Coopworth z Nowej Zelandii (Davis i in., nego przebadania tych ras owiec, w przypadku
2001). Na podstawie sposobu dziedziczenistorych stwierdzonoze wysoka ptodng jest
uznano, ze gen Woodlands znajduje¢sna  dziedziczona poligenicznie.

Tabela 1. Polimorfizm SNP w geni&F9 (wg Hanrahan i in., 2004)
Table 1. SNP polymorphisms in the GDF9 gene (&fterrahan et al., 2004)

Pozycja . Pozycja . .
. , Pozycja : Zamiana amino-
. Zamiana nukleo{  w tancuchu Lo w dojrzatym .
Wariant . w niedojrzatym ; kwasow
) tydéw DNA (pz) ; biatku (aa) . .
Variant X biatku (aa) 4 Amino acid
Base change Coding base X : Mature peptide
Coding residue (aa) : change
(bp) residue (aa)
Gl G-A 260 87 - R-H
G2 C-T 471 157 - Y,
G3 G-A 477 159 - L
G4 G-A 721 241 - E-K
G5 A-G 978 326 8 E
G6 G-A 994 332 14 V-1
G7 G-A 1111 371 53 V-M
G8 C-T 1184 395 77 S-F
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Geny kandydujace, mogce wplywa na rych ras jest jedn z gldwnych przeszkod
ptodnosé u owiec w zwigkszaniu wydajngci cech reprodukcyjnych.
Ré&znice pomgdzy rasami i wewstrz ras w regu-
Receptory prolaktynyRRLR) wystepuja  lacji liczby rui w roku wskazuj, ze wykoty poza
W watrobie, gruczole sutkowym i organach roz- sezonem g czsciowo pod genetycznkontroh,
rodczych ssakéw. U cziowieka gdPRLR jest lecz jak dodd, niewiele wiadomo na temat genow
zlokalizowany na chromosomie 5 (Arden i in., kontrolugcych ten aspekt reprodukcji owiec (Ma-
1990), uswin na chromosomie 16 (Vincentiin., teescu i in., 2009). Wiedza o tych genach lub ich
1997), a u bydta na diugim ramieniu chromosomumarkerach pozwoli na bardziej skuteczny i wy-
20 (Brym i in., 2005). U owiec gen ten nie zostatdajny program selekcji dla asezonalnej reproduk-
do tej pory zlokalizowany, znana jest natomiastcji owiec. Sekrecja melatoniny jest igm en-
sekwencja mMRNA (GenBank Acc No.Y10578.1). dokrynnym sygnalem, kontrohgym sezonowst
Gen kodwcy receptor prolaktyny zbudowany u owiec. W procesie tym bigudziat specyficzne
jest u ludzi z 10 egzonéw o catkowitej dhdgp  receptory melatoniny, lecz tylko receptor melato-
nieprzekraczagej 100 kpz (Arden i in., 1990). niny 1A MTNR1A)wydaje s¢ by¢ zaangaowa-
Produkt genuPRLR zostat znaleziony m.in. ny w procesy regulage aktywné¢ reprodukcyj-
w jajnikach, macicy, gruczotach piciowych i ko- ng (Mateescu i in., 2009). Gen koday receptor
mérkach gruczotlu mlekowego. Wwin biatko, melatoniny (ang. Melatonin Receptor 1A-
bedace produktem ekspresji gelRRLR wyst- MTNRZ1A zlokalizowany jest ha chromosomie 26
puje réwnie w komodrkach ziarnistych, ciatku u owiec i zawiera 2 egzony, rozdzielone pojedyn-
zOitym, ostonce zewgtrznej gcherzyka jajniko- czym intronem o diugei okolo 8 kpz (Reppert
wego, gdzie reguluje procesy zachgzw jajni-  iin., 1994). Egzon | koduje domgtransbtono-
kach i macicy. Biatka te magstymulow&  wa i miedzykomorkows petle. Pozostata e#é
transduka} réznych sygnatow wewgirz komor-  receptora kodowana jest poprzezkszy egzon
ki, ktére z kolei mog prowadzé do aktywacji Il. Dwa polimorfizmy zostaly znalezione w rejo-
specyficznych gendéw, odpowiedzialnych za ce-nie kodujcym gen MTNRI1A i powigzane §
chy reprodukcyjne u zwieqt (Zidtkowska i in.,  z sezonowsria u kilku ras owiec: Merinos
2010). Badania dowiodtye receptor prolaktyny d Arles (Pelletier i in., 2000), Dorset, Finnsheep
(PRLR) jest biatkiem transbtonowym, nadeym  (Notter i in., 2003), Small Tail Hansheep (Chu

do rodziny receptorow cytokinowych klasy | iin., 2003). Brak powizania wykazano natomiast
i wykazuje due podobiéstwo do receptora hor- u jednej rasy - lle de France (Hernandez i in.,
monu wzrostu (GHR) (Fiedorowicz, 2004). 2005). Gen receptora melatoniny 1A kandyduje

W ostatnich latach zostat zbadany #wi jako obiecujcy marker do wykluczenia sezono-
zek pomedzy receptorem prolaktyny a cechami wosci u owiec.
reprodukcyjnymi uswin (Terman, 2005; Barre- Endokrynna regulacja sezono$gd
ras i in., 2009) i koéz (Li i in., 2010). Badania te obejmuje zmiany we wegdiwosci mdzgu na ne-
wykazaly,ze mutacje w geni®RLRmajp istot- gatywne sprgzenie zwrotne hormonow steroi-
ny wplyw na liczlg mtodych w miocie. Do tej dowych. Dlatego, niezloina jest znajoni me-
pory ukazata si jedna praca wskazga na chanizmu interakcji hormondéw steroidowych
zwigzek pomgdzy polimorfizmem w genie re- z melatonig, pocawszy od szyszynki. Ostatnie
ceptora prolaktyny a ikwia mtodych w miocie badania nad efektem kisspeptyny i jej pamar-
u owiec pochodgcych z Chin (Zhu i Du, 2001). nia z receptorem GRP54 w podwzgérzu mog
Na podstawie uzyskanych w aych pracach dostarczy tych brakugcych informacji (Notter,
wynikow, dotycacych polimorfizmu w genie 2008). Kisspeptyna, produkt geriSS1stymu-
receptora prolaktyny swin, kéz i bydta, mena  luje uwalnianie GnRH z podwzgérza u wielu
uzna& go za gen kandydagy, mogcy mie  gatunkéw zwiergt. Smith i in. (2007) udowod-
wptyw na cechy reprodukcyjne u owiec. nili obecnad¢ receptoréw steroidowych KiSS1
w neuronach wadrze tukowatym w podwzgé-
rzu owiec. Udowodniono réwnige ze ekspresja
MTNR1A - Melatonin Receptor 1A genuKiSS1w jadrze tukowatym wzrasta pod-
Sezonow&¢ w rozrodzie owiec niektd- czas przdgcia z rui do wykotu. Doniesienia
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o wrazliwosci neurondw naKiSS1 melatonig  dzialnych za ptodni@ mogy by¢ skutecznym
i hormony steroidowe magdostarczy brakup- markerem do poprawy ptodém u tego gatunku.
cych informacji o szlakach metabolicznych, od- Wzrost ilcici jagnat w miocie, jak rownig ase-
powiedzialnych za zmiany sezonowe we ira zonalndé mog przyczynt sie do wzrostu opta-
liwosci podwzgorza na hormony steroidowe. calncci hodowli owiec zaréwno w Polsce, jak
I na swiecie. Poprzez przeprowadzenie hada
I okreslong selekcg jestgmy w stanie kontrolo-
Podsumowanie waé cechy reprodukcyjne pedane przez ho-
dowcow. Jednate, nie we wszystkich rasach
Badania prowadzone na wysokoplen-owiec znane mutacje w genach odpowiadsg
nych rasach owiec dowoglzze cechy reproduk- ptodna¢ i plennag¢, dlatego waiz poszukuje si
cyjne tych zwierzt majg podiaze genetyczne. gendw ,kandydujcych”, ktére mog regulowa
Znane mutacje w gtébwnych genach odpowie-cechy reprodukcyjne u owiec.
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GENETIC ASPECT OF HIGH PROLIFICACY IN SHEEP. PART II

Summary

Genetic studies in sheep have indicated that
ovulation rate and litter size can be genetically
regulated by the action of single genes with major
effect known as fecundity (Fec) genes, or alternatively
by a set of different genes each having a small effect.
Polymorphisms of several genes belonging to the
transforming growth factor B superfamily (BMPRIB,
GDF9, BMPI15) can increase ovulation rates in
heterozygous ewes and cause infertility in homo-
zygous ewes. Additionally, we described two genes
(MTNRIA, PRLR) which can have an effect on
increased litter size in sheep. In this review we focus on
the characteristic genes affecting ovulation rate, litter
size in sheep and candidate genes which can be
involved in mechanisms controlling prolificacy in
sheep.
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