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Streszczenie popularnonaukowe

Wielko$¢ miotu $win jest cecha zalezng od wielu czynnikow fizjologicznych oraz uwarunkowan
genetycznych. Obecnie znanych jest kilkadziesigt regiondéw genomu $wini kontrolujacych te ceche. Jednak do
tej pory powstata tylko jedna publikacja wskazujgca regiony w genomie $wini, ktore reguluja
zmienno$¢ wielkosci miotu. Stad niezbedne sg dalsze badania, aby zweryfikowaé istnienie genow
odpowiedzialnych za regulacje zmienno$ci wielko$ci miotu §win.

Obserwuje sie, ze pod wplywem gendéw pozostaje nie tylko poziom cechy, ale takze zmienno$¢ wokot
tego poziomu, tzw. zmiennos$¢ fenotypowa. Geny odpowiadajace za eliminowanie wptywu trudnych do
przewidzenia (np. choroby) lub uniknigcia (np. skoki temperatury otoczenia) czynnikéw
srodowiskowych sa bardzo pozadane, poniewaz odpowiadaja za kontrolg¢ zmienno$ci cech i
utrzymywanie ich na oczekiwanym poziomie. Moga one rowniez wskaza¢, dlaczego pewne osobniki
utrzymuja wydajnos¢ produkcyjng pomimo dziatania niekorzystnych czynnikéow srodowiskowych, a
inne nie. Dlatego tez hipoteza tego projektu zaktada, ze zdolno$¢ osobnika do eliminowania wplywu
roznorodnych czynnikéw s$rodowiskowych jest regulowana przez regiony w jego genomie, jak
rowniez, ze te regiony odpowiadajg takze za regulacje zmiennosci wielko$ci miotu u $win.

Badania rozpoczng si¢ od analizy podloza obserwowanej zmiennos$ci w wydajnosci reprodukcyjnej
pomiedzy lochami i pomiedzy cigzami jednego zwierzgcia. Nastepnie, dzigki zgenotypowaniu
wybranych osobnikow, zostanie przeprowadzone badanie ich genomdéw w poszukiwaniu regiondow
powigzanych ze zmienno$cia wielkosci miotu u $win. Na podstawie tych wynikow do
sekwencjonowania genomu zostang wybrane najbardziej obiecujace geny kandydujace oraz zwierzeta z
poszukiwanymi haplotypami. Na koniec zsekwencjonowane regiony bedg badane pod katem obecnosci
czynnikéw genetycznych odpowiedzialnych za zmienno$¢ wielko$ci miotu.

Poszerzenie wiedzy o mechanizmach kontrolujacych wielko$¢ miotu i jej zmienno$¢ pozwoli na
poznanie struktury genetycznej tych cech oraz pomoze nam zrozumie¢, dlaczego jedne osobniki sg
bardziej podatne na zmiany niz inne. Moze to mie¢ znaczacy wplyw na przyszia produkcje zwierzeca,
zmagajaca si¢ ze spelnieniem wymogow, wynikajacych z réznych sposobow i warunkéw utrzymania
zwierzat na swiecie.



