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1. Cel projektu i powody podj¢cia danej tematyki badawczej

Najnowsze trendy w hodowli bydla mlecznego zmierzaja w kierunku wyselekcjonowania
osobnikow o wysokiej wydajnosci, jednoczesnie charakteryzujacych si¢ dobra zdrowotnos$cig oraz
efektywnym wykorzystaniem paszy. Dzigki temu dysponujemy coraz wigksza liczbg danych
opisujacych dobrostan i zdrowotno$¢ zwierzat. Tego typu cechy sa zaliczane do kategorii tzw.
,nowych cech” (ang. novel traits), poniewaz sg one gromadzone dopiero od niedawna, a co za tym
idzie ich uwarunkowanie genetyczne nie zostalo jeszcze poddane intensywnej analizie. Celem projektu
jest analiza genetycznego podloza cech opisujacych jakos¢ ndg i racic w kontekscie przyczyn
kulawizny bydta mlecznego ze szczegdlnym uwzglednieniem efektéw epistatycznych — czyli interakcji
pomi¢dzy parami gendw.

2. Schemat prowadzonych badan

Dane dostepne do analizy dotycza 985 krow i obejmuja cechy opisujace jakos¢ nog i racic oraz
genotypy 76 934 polimorfizmoéw pojedynczego nukleotydu opisujace zmienno$¢ genetyczng
analizowanych osobnikéw. Dodatkowo posiadamy informacje o doktadnej lokalizacji polimorfizméw
w genomie, 0 pochodzeniu krow, 0 przypadkach eliminacji krow ze stada i przyczynach tych eliminacji
oraz informacje dodatkowe takie jak mi. in. data urodzenia osobnika, czy liczba ukonczonych laktacji.

Pierwszy ectap prac obejmuje edycj¢ danych w celu zidentyfikowania i usunigcia blednych
obserwacji. Nastgpnie zostang obliczone korelacje pomie¢dzy poszczegdlnymi polimorfizmami
wyrazone jako wspolczynnik zburzenia rownowagi Hardyego-Weinberga. Kolejnym etapem bedzie
opracowanie funkcji, ktéra opisuje zalezno$¢ wspotczynnika zburzenia rownowagi Hardyego-
Weinberga od odlegtosci pomigdzy polimorfizmami zlokalizowanymi na tym samym chromosomie. Te
polimorfizmy, ktore odbiegaja od standardowej zaleznosci zostang wybrane do dalszych badan w mysl
zatozenia, ze miedzy takimi polimorfizmami zachodzi zjawisko epistazy genetycznej. Nastepny etap
prac polega na obliczeniu efektow genetycznych addytywnych i dominacyjnych dla wszystkich 76 934
polimorfizméw przy zastosowaniu dwu odmiennych podejs¢ statystycznych: (a) wielu modeli, kazdy
uwzgledniajacy jedynie efekt pojedynczego polimorfizmu potaczony z podzniejszym zastosowaniem
korekty na wielokrotne testowanie uwzgledniajacej korelacje pomiedzy polimorfizmami oraz (b)
pojedynczego modelu uwzgledniajacego efekty addytywne i dominacyjne wszystkich polimorfizméw
rownoczesnie. Powyzsze modele postuza do wybrania polimorfizméw o efektach genetycznie
addytywnych i dominacyjnych znaczacych dla zmienno$ci analizowanych cech jakosci nog i racic.
Ostatnim etapem statycznego modelowania zmienno$ci genetycznej jakosci ndg i racic jest stworzenie
modelu zawierajacego polimorfizmy o znaczacych efektach addytywnych, dominacyjnych
i epistatycznych. W finalnej fazie projektu dla tych polimorfizméw przeprowadzimy adnotacje
genomowa, Czyli okreslimy ich potozenie wzgledem funkcjonalnych elementéw genomu takich jak
egzony, regiony UTR, czy regiony miedzygenowe. Dla genéw w poblizu (maksymalnie 1 000
nukleotydoéw) lub wewnatrz ktéorych zlokalizowane sa polimorfizmy o znaczacych efektach
wyznaczymy $ciezki metaboliczne zdefiniowane przez bazy danych: Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes oraz Reactome. Bedzie to proba okreslenia jakie procesy metaboliczne majag wpltyw na
prawdopodobienstwo wystepowania chorob uktadu lokomocyjnego bydta.



