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Rodzime rasy zwierzat odgrywaja kluczowa role w ochronie i rozwoju hodowli
danego gatunku. Hodowla ras zachowawczych jest podstawg zachowania réznorodnoS$ci
genetycznej i utrzymania warto$ciowych, unikalnych cech ras zwierzat rodzimych, ktore
moga by¢ przydatne w przysztosci. Rasy zachowawcze bydta stanowia cenne zrodio genow,
ktore pomagaja w tworzeniu bardziej zrownowazonych i odpornych populacji zwierzat
hodowlanych. Bydlo stanowi nicodlgczny element historii i kultury wielu regionow.
Z biegiem lat, udomowienia i nast¢gpnie hodowli, rasy bydta czgsto wyksztalcily sie¢
w odpowiedzi na specyficzne warunki srodowiskowe oraz potrzeby lokalnych spotecznosci.
Dlatego zachowanie tych ras ma ogromne znaczenie nie tylko dla zachowania réznorodnosci
genetycznej, ale takze dla ochrony dziedzictwa kulturowego i tradycji hodowlanych.

Szczegdlnie wazne jest zachowanie stabilnej populacji ras zachowawczych bydta,
ktorych w Polsce zachowaly si¢ jedynie 4: polska czerwona, polska biato-czerwona, polska
czarno-biata i bydto bialogrzbiete. Dla poréwnania w Niemczech wystepuje az 13 ras
regionalnych, w Szwecji - 11, a w Austrii 10.

Rasa polska czerwona (RP), to rasa rodzima bydta 0 najwickszym znaczeniu
krajowym. Przez wiele lat rasa ta cieszyta si¢ duzg popularnoscig wsrdéd rolnikow
I hodowcow. Do lat 60. XX wieku stanowita okoto 20% krajowego poglowia bydta, jednak,
zmiany administracyjne, rozwoj migsnego uzytkowania bydta czy rozpowszechnianie rasy
holsztynsko-fryzyjskiej, doprowadzity do drastycznego spadku liczebnosci jej populacji.
Rowniez wprowadzenie w 1973r. ustawy o0 rejonizacji rasowej, znacznie ograniczyto
hodowle tej rasy przeznaczajac dla niej tylko trzy podgorskie powiaty: nowotarski,
nowosadecki ilimanowski Z Kkolei, w pozostatych czgéciach kraju zastosowano
krzyzowanie wypierajace innymi rasami. Mimo po6zniejszego zniesienia rejonizacji, tylko
nieliczni rolnicy zdecydowali si¢ powr6ci¢ do utrzymywania czystej rasy RP. Stan ten
spowodowat konieczno$¢ objecia rasy polskiej czerwonej ochrong. Obecnie populacja jest
aktywna, od kilku lat utrzymuje si¢ na stalym poziomie wynoszacym okoto 2000 osobnikow,
a stan pogtowia szacuje si¢ na okoto 30 000 zwierzat.

Ekstensywne utrzymanie rasy RP uksztaltowato jej charakterystyczne cechy, takie
jak: dlugowiecznos¢, dobre zdrowie, odpornos¢ na choroby oraz doskonale przystosowanie
do trudnych warunkéw $rodowiska. Krowy cechuja si¢ bardzo dobrymi parametrami
rozrodu, wysoka ptodnoscia, lekkimi porodami, duzg zywotnos$cia cielat i bardzo silnym
instynktem macierzynskim.

Bydlo rasy RP charakteryzuje dwukierunkowy typ uzytkowy migsno-mleczny,
jednak selekcja polskiego bydla czerwonego zawsze byla ukierunkowana na wydajnos¢
mleka oraz zawarto$¢ biatka itluszczu w mleku. Cechy takie jak masa ciala, czy
umigs$nienie, mialy mniejsze znaczenie. Jednak obecnie, w celu ochrony rasy oraz
zwigkszenia liczebnos$ci jej populacji, sugeruje si¢ tworzenie stad uzytkowanych w typie
migsnym. Na wnioski hodowcow, od 1 stycznia 2017r. rasa polska czerwona zostata objeta
oceng wartosci uzytkowej w kierunku cech migsnych prowadzong przez Polska Federacje¢
Hodowcoéw Bydta i Producentow Mleka.

Uzytkowanie rasy polskiej czerwonej w kierunku migsnym moze by¢ szansg dla
promocji mi¢sa wotowego pochodzacego z rodzimych ras bydta. Obecnie konsumenci
poszukuja zywnosci pochodzenia regionalnego o szczegolnych walorach prozdrowotnych
I dietetycznych, a migso wolowe uznawane jest za jedno z najbardziej cenionych migs.
W wielu krajach Europy produkty od ras rodzimych sg dobrze rozpoznawalne na rynku
I kojarzone z konkretng rasa lub regionem. W Hiszpanii, Francji czy Portugalii promowana
jest wolowina zrodzimych ras bydta, aprodukty zniej wytworzone chronione sg
specjalnym znakiem jakosci. Wprowadzenie oceny wartosci uzytkowej w kierunku cech
migsnych oraz zaangazowanie hodowcow, daje szans¢ na wypromowanie wolowiny z rasy
polskiej czerwonej, ktorej migso cechuje si¢ pozadang soczysto$cig, marmurkowatoscia,
delikatnoscig oraz duza zdolnoscig zatrzymywania wody — cechami waznymi z punktu
widzenia konsumentow i przetworstwa migsnego.
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Do produkcji wolowiny ras od ras rodzimych objetych programem ochrony zasobow
genetycznych a zarazem prowadzeniem skutecznej hodowli zachowawczej, niezbedna jest
wspolpraca pomiedzy hodowcami, instytucjami badawczymi oraz organizacjami
zajmujacymi si¢ ochrong ras.

Instytut Zootechniki PIB (1Z PIB) zostal powotany do prowadzenia badan
dotyczacych hodowli i produkcji zwierzecej, a na mocy Ustawy o organizacji hodowli
I rozrodzie zwierzat gospodarskich z dn. 10 grudnia 2020r. rowniez do koordynacji dziatan
zwigzanych z ochrong zasobow genetycznych zwierzat w Polsce. Dlatego aby sprostaé
potrzebg hodowcow bydta rasy RP do rozwoju i rozszerzania hodowli w kierunku migsnym
w IZ PIB zostaty podjete badania dazace do opracowania innowacyjnego systemu selekcji
bydta polskiego czerwonego w celu doskonalenia ras rodzimych i promocji ich produktow.

Realizacja operacji objeta: chow cielgt w odchowalni, kontrole pochodzenia na
podstawie DNA opartg na opracowanej webowej aplikacji e-DNA: ID Bydta (krotko zwane;j
e-byczek) i repozytorium DNA, jak rowniez identyfikacje i potwierdzenie rasy RP testem
genetycznym.

Opracowanie innowacyjnej odchowalni dla cielat rasy RP, zapewnito warunki do
zdrowego 1 efektywnego startu dla mlodych zwierzat, co ma bezposrednie przelozenie na
p6zniejsze wyniki produkcyjne - zwigkszajac konkurencyjnosé¢ produktow od ras rodzimych
I optacalnos¢ catej hodowli.

W odchowalni krowy rasy RP uzytkowane w typie migsnym utrzymywane sa na
pastwiskach, w systemie mamkowym, w ktorym cieleta pozostaja z matkami do siodmego
miesigca zycia. Odchowalnia zapewnia optymalne warunki chowu, co wptywa na poprawe
dobrostanu cielat. Ulatwia organizacje grupowego utrzymania, pozwalajac na lepsza
socjalizacje zwierzat, ograniczenie stresu oraz bardziej efektywne zarzadzanie procesami
zywieniowymi. Dzigki rozwigzaniom monitoringu, mozna precyzyjnie kontrolowa¢ rozwoj
cielat. Lepsze warunki odchowu oznaczaja szybszy wzrost, wigksze przyrosty masy ciata
oraz wyzsza jako$¢ miesa. Ponadto, ujednolicony system odchowu pozwala sprosta¢ coraz
bardziej rygorystycznym wymogom zwigzanym z dobrostanem zwierzat oraz oczekiwaniom
rynku, szczegdlnie w kontekscie eksportu migsa 1 cielat do krajow Unii Europejskie;.
Wprowadzony system utrzymania zwierzat umozliwi kontrolg nad hodowla, dokonywaniem
doktadnej oceny warto$ci uzytkowej i skutecznej selekcji, zmierzajaca do doskonalenia
bydta w kierunku migsnym. Konieczne jest utrzymanie zwierzat w jednolitych warunkach
bytowych, zywieniowych i weterynaryjnych, co umozliwia rzetelng selekcj¢ do hodowli.

W ramach prac inwestycyjnych w gospodarstwie opracowano odchowalnie, na ktorg
sktada sie budynek gospodarczy z wiata o powierzchni ok. 400 m?, gdzie bydto przebywa
w warunkach podwyzszonego dobrostanu. Teren wokot budynku zostal utwardzony, aby
umozliwi¢ i uprosci¢ bezpieczne prowadzenie czynnosci obstlugowych. Wiata pod ktora
przebywaja zwierzeta, okolnik 1 pastwiska objeto monitoringiem, co zapewni
bezpieczenstwo zwierzat oraz bedzie pomocne w trakcie wykrywania rui. Ponadto,
pastwisko zostato ogrodzone i wyposazono w instalacje systemu monitoringu zwierzat
I polowego systemu badania bydta. System monitoringu a szczegdlnie ogrodzenie
zabezpiecza zwierzgta przed atakami drapieznikow oraz zapobiega przed wyrzadzaniem
szkod w sasiednich uprawach. W celu zapewnienia zwierzgtom odpowiednich warunkow
odchowalnia zostata zaopatrzona w niezbedny sprzet rolniczy, w tym ladowarke do
zadawania paszy, sprzet do usuwania obornika oraz $cielarke do stomy. Zbudowano rowniez
studnie gltebinowa do zaopatrywania zwierzat dobrej jakosci wode.

W odchowalni utrzymywane jest facznie 60 krow i jatowek, przysztych matek, ktore
zakupiono w ramach operacji. Wszystkie krowy i jatowki objeto badaniami genetycznymi.

Strona3z13



Opracowanie innowacyjnego systemu przeprowadzania kontroli pochodzenia bydla
na podstawie DNA (STR) z zastosowaniem opracowanej webowej aplikacji
e-DNA: ID Bydla i repozytorium dokumentacji rodowodowej DNA.

Kontrola rodowodow ma istotny wptyw na proces selekcji, szczeg6lnie ze wzgledu
na koszty odchowu. Analizy rodowodowe eliminujg btedy wynikajace z nieprawidtowego
przypisania potomstwa do rodzicow, co prowadzi¢ do utrzymywania zwierzat pochodzacych
od mniej wartosciowych osobnikdéw, negatywnie wplywajac na postep hodowlany
I generujac dodatkowe koszty.

Od 2023r., kazdy nowy osobnik kwalifikowany do programu ochrony zasoboéw
genetycznych musi posiada¢ potwierdzone badaniami DNA obustronne pochodzenie.
Badania DNA prowadzone w ramach kontroli rodowodow bydta ras zachowawczych
zglaszanych do stad zachowawczych wykonywane sa w Laboratorium Genetyki
Molekularnej 1Z PIB (LGM). Wdrozenie aplikacji dostepnej w przegladarkach
internetowych oraz uporzadkowanie informacji o wynikach badan DNA w repozytorium
ulatwia $ledzenie historii  hodowlanej, zarzadzanie dokumentacja hodowlang,
a w konsekwencji przyczynia si¢ do usprawnienia zarzgdzanie zasobami genetycznymi. Ma
to kluczowe znaczenie dla dlugoterminowej ochrony i zrownowazonego wykorzystania
genetycznych zasobow bydta ras zachowawczych. Ponadto, dostep do aplikacji potaczonej
z repozytorium DNA w przysztosci umozliwi identyfikacje miesa z ras rodzimych, co moze
zwigkszy¢ popularno$¢ produktow migsnych pochodzacych od ras rodzimych.

Weryfikacja pochodzenia prowadzona jest na podstawie obowigzujacych w Polsce
przepiséw hodowlanych, dyrektyw Unii Europejskiej oraz wytycznych Migdzynarodowego
Towarzystwa Genetyki Zwierzat - ISAG i Miedzynarodowego Komitetu ds. Rejestracji
Zwierzat - ICAR. W 1969r. zarzadzeniem Ministerstwa Rolnictwa, Instytut Zootechniki
zostal zobowigzany do organizowania iprowadzenia Krajowego Systemu Kontroli
Pochodzenia Zwierzat Gospodarskich. Zgodnie zrozporzadzeniem MRiRW z dnia 30
kwietnia 2004r. w sprawie laboratoriow uprawnionych do przeprowadzania analiz
markerow DNA (Dz. U. z dn. 14 maja 2004r.) Zaktad Biologii Molekularnej Zwierzat
w Instytucie Zootechniki zostal uprawiony do identyfikacji osobniczej zwierzat na
podstawie DNA, posiada niezbedne certyfikacje i miedzynarodowa standaryzacje.

Obecnie, zgodnie z decyzja ISAG z 2000r. do rutynowych testéw DNA do kontroli
rodowodow bydta rekomendowany jest zestaw 12 markeréw mikrosatelitarnych (STR):
BM2113, BM1824, ETH3, ETH10, ETH225, INRA23, SPS115, TGLA53, TGLA227,
TGLA126, TGLA122 i BM1818.

Laboratorium LGM IZ PIB (ISAG Code 84451) od 1997r. weryfikuje otrzymywane
wyniki analizy markerow STR w migdzynarodowych testach biegtosci ISAG, uzyskujac
pozytywne rezultaty (Ryc. 1).
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== profilowanie 100 99 99 98.77 100 100 99.6 100 99.2 100 100 100

==interpretacja 100 100 100 100 100 100 100 100

Ryc. 1. Wyniki testow badan bieglosci STR bydta organizowanych przez ISAG w latach 1997-2023.
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Dodatkowo w 2014r., w celu doskonalenia badan kontroli pochodzenia bydta
w LGM, opracowano procedury ogolne oraz procedur¢ badawcza - PBO1 ,Identyfikacja
osobnicza bydta w multipleksowych systemach STR”, ktore reguluja prowadzone badania
rodowodowe zgodne z wytycznymi miedzynarodowej normy jakosci dla laboratoriow
badawczych ISO/IEC 17025:2018-02. Obecnie w LGM obowigzuje akredytowana przez
Polskie Centrum Akredytacji PB01 edycja 10 z dn. 01.08.2023r. (Nr AB 1584).

Wieloletnie do§wiadczenie w prowadzeniu kontroli rodowodéw, udziat w testach
biegltosci ISAG, oraz uzyskanie certyfikatu PCA i akredytacji Migdzynarodowego Komitetu
ds. Rejestracji Zwierzat — ICAR gwarantuje wiarygodnos$¢ ustalanych profili DNA 1 wysoka
jakos¢ wystawianych dokumentéw potwierdzajacych pochodzenie w postaci Ekspertyz
potwierdzajacych pochodzenie i Certyfikatow identyfikacyjnych DNA.

U =zakupionego bydla przeprowadzono analiz¢ polimorfizmu DNA w 12
mikrosatelitarnych loci (STR) w celu ustalenia profili DNA i wydania ekspertyz
pochodzenia i certyfikatow DNA.

Od 60 osobnikow bydta rasy polskiej czerwonej pobrano material biologiczny
W postaci cebulek wlosowych. Przeprowadzono izolacjc DNA i1 amplifikacje DNA
z zastosowaniem reakcji PCR multiplex (Type-it Microsatellite PCR Kit - Qiagen) oraz
fluorescencyjnie znakowanych sekwencji starterowych. Otrzymane produkty PCR poddano
elektroforezie pionowej w sekwenatorze 3500x1 Applied Biosystems. Wynik rozdziatu
elektroforetycznego w postaci zidentyfikowanych alleli oraz okre$lanie profili DNA
przeprowadzono w programie GeneMapper®. Ustalono profile DNA w 12 STR zalecanych
przez ISAG do badan identyfikacyjnych irodowodowych bydta: BM1818, BM1824,
BM2113, ETH3, ETH10, ETH225, INRA23, SPS115, TGLA53, TGLA122, TGLA126
I TGLA227. Na podstawie ustalonych niezmienny, specyficzny osobniczo profili DNA
przeprowadzono analiz¢ rodowodowa 1iwydano Ekspertyzy i Certyfikaty DNA.
Przyktadowy Certyfikat identyfikacyjny DNA przedstawiono w zalaczniku, Ryc.1.

Dodatkowo, w ramach prac genetycznych wykonano analize stanu réwnowagi
genetycznej HWE i zmiennoSci genetycznej bydla rasy polskiej czerwonej (RP)
w utworzonej odchowalni. Ocena zmiennosci genetycznej populacji bydta polskiego
czerwonego na podstawie badan DNA pozwala na lepsze zrozumienie struktury genetycznej
rasy, co moze przyczynic si¢ do prowadzenia whasciwej selekcji hodowlanej.

W badanej populacji zaobserwowano stan réwnowagi genetycznej, wszystkie
wartosci testu y2 sa zgodne z zatozeniami (wartosci p > 0.1) (Tab. 1).

Tab. 1 Stan rownowagi genetycznej HWE

p-value x2
BM1818  0.9309727  4.334983
BM1824  0.1796907  8.892914
BM2113  0.9503647  23.24621
ETH3 0.1099889  37.41493
ETH10 0.255538 18.13688
ETH225 0.4424603 21.27173
INRA23  0.1913174  34.29536
SPS115 0.2825722  17.63081
TGLA53  0.2226416  62.67636
TGLA122 0.9690409  21.89472
TGLA126 0.771872 6.497575
TGLA227 0.7451327  30.08769
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W ramach badan zmiennosci genetycznej, na podstawie czgstosci zidentyfikowanych
alleli (Zalacznik, Tab.1) oszacowano podstawowe wskazniki statystyki populacji, tj. indeks
stopnia polimorfizmu (PIC), stopien heterozygotyczno$ci oczekiwanej (HE) i obserwowanej
(HO) oraz wspotczynnik inbredu — Fis. W celu oznaczenia przydatno$ci badanego zestawu
STR do badan rodowodowych oszacowano réwniez prawdopodobienstwo wykluczenia
rodzicielstwa w przypadku, gdy znamy genotyp jednego z rodzicéw - PE1 i obu rodzicow -
PE>.

Wszystkie parametry wyliczono dla kazdego z 12 badanych markerow STR
(Zatacznik, Tab.2). Na podstawie wyliczonych wartos$ci srednich okre§lono zmienno$é
genetyczng badanej populacji. Analiza statystyczna wykazata w stadzie 60 osobnikow
wysoki poziom zmienno$ci genetycznej - stopien polimorfizmu PIC okre$lono na poziomie
ponad 67% a stopien heterozygotycznosci obserwowanej HO powyzej 74%. Wyliczona
niska warto$¢ wspotczynnika Fis wskazuje na brak inbredu w stadzie (Tab.2).

Dla porownania biordznorodnosci wystepujacej wsrod roznych ras bydla
oszacowano wskazniki polimorfizmu dla rasy bydla Salers, uznawanej za jedng
z najczystszych genetycznie ras w Europie. Uzyskane wartosci parametrow zmiennoS$ci
genetycznej byly znaczaco nizsze, niz w badanym stadzie bydta RP 60 osobnikoéw czysto
rasowych (Tab. 2), wynik taki wskazuje, ze konieczne jest monitorowanie zachodzacych
zmian genetycznych, szczegdlnie w matych, zamknietych populacjach.

Wysoki polimorfizm w stadzie ma odzwierciedlenie w szacowanych wartosciach
prawdopodobienstwa wykluczenia, ktore wskazuja, ze w badanym stadzie mozemy
potwierdzi¢ pochodzenie z prawdopodobienstwem wyzszym, niz 96% w przypadku gdy
znamy genotyp jednego z rodzicow i z prawdopodobienstwem 99.8%, gdy znamy genotypy
obu rodzicow.

Tab. 2 Wartosci parametrow genetycznych. Tab. 2 Warto$ci parametréw genetycznych. HE -
stopien heterozygotycznosci oczekiwanej, HO - stopien heterozygotycznosci obserwowanej, PIC -
indeks stopnia polimorfizmu, Fis - wspotczynnik inbredu, PE1 - prawdopodobienstwo wykluczenia
w przypadku, gdy znamy genotyp jednego z rodzicow i PE; - prawdopodobiefistwo wykluczenia
w przypadku, gdy znamy genotyp obu rodzicow.

HO HE PIC Fis PE: PE2
RP 0.745 0.712 0.672 -0.045 0.9926 0.9998
Salers 0.600 0.584 0540 -0.012 0.9622 0.9977

Nasze badania pozwolity na ocen¢ zmienno$ci genetycznej, a w przyszlosci na
monitorowanie zmiennosci bydta RP w odchowalni na podstawie analizy statystycznej.

Opracowanie webowej aplikacji e-DNA: ID Bydla

Zastosowanie aplikacji webowej do realizacji badan rodowodowych oraz zebranie
dokumentacji rodowej w repozytorium umozliwia sprawniejszy przeptyw informacji
I efektywny transfer danych pomig¢dzy laboratorium a hodowcami i koordynatorami
programu ochrony ras rodzimych, a w przysztosci pomiedzy IZ PIB i podmiotami
prowadzacymi ksiggi, stacjami unasienniania, ARiIMR, czy stuzbami weterynaryjnymi.

Wdrozenie aplikacji e-DNA: ID Bydta utatwia zglaszanie zwierzat do badan DNA
i do programu ochrony zasobow genetycznych. Hodowca w szybki i tatwy sposdb moze
weryfikowac, ktére zwierzeta ma juz przebadane lub na jakim etapie jest jego badanie.

Strona 6z 13



Baza danych aplikacji oparta jest na Microsoft SQL Server i jest zlokalizowana na
zakupionej w ramach projektu macierzy dyskowej. Warstwa aplikacyjna zostata zbudowana
w technologii React.js z wykorzystaniem frameworkéw Next.js oraz Symfony (PHP).
System uruchomiono na maszynie wirtualnej z systemem Red Hat, zlokalizowanej na
fizycznym serwerze — cala infrastruktura zostata utworzona w ramach projektu. Aplikacja
desktopowa zostata stworzona w C#.

W celu zapewnienia bezpieczenstwa danych, zaréwno baza danych aplikacji e-
DNA: ID Bydta, jak 1 maszyna wirtualna objete sg systemem kopii zapasowych
funkcjonujacym w Instytucie.

Aplikacj¢ e-DNA: ID Bydta uruchomiono pod adresem: https://ebyczek.iz.edu.pl/
i dla uproszczenia otrzymata nazwe ,,eByczek”.

epvczeK
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Aplikacja e-DNA: ID Bydta zostata zaprezentowana oraz przetestowana przez
hodowcow bydta ras rodzimych podczas konferencji i warsztatow, ktore odbyty si¢ w dniach
4-5 marca 2025r. w Nowym Saczu.

Dzigki aplikacji hodowcy zyskuja mozliwos$¢ szybszego 1 bardziej intuicyjnego
zlecania badan. System zostat zintegrowany z wewngtrznymi systemami laboratorium LGM
oraz Repozytorium DNA.

Repozytorium dokumentacji rodowodowej DNA dla bydta objetego programem
ochrony genetycznej umozliwia gromadzenie peinej dokumentacji hodowlanej zwierzat, co
ma kluczowe znaczenie dla dtugoterminowej ochrony 1 zrownowazonego wykorzystania
genetycznych zasoboéw bydta rasy polskiej czerwonej.

Otrzymane wyniki w postaci danych rodowodowych i rasowych mogg by¢ przydatne
do opracowania zasad wyboru zwierzat ras rodzimych do dalszej hodowli. Eliminacji
zwierzat nie wykazujacych zgodnosci z profilem rasy, czy tez przyporzadkowania do rasy
zwierzat wykazujacych zgodno$¢ z ustalonym wzorcem rasowym lecz bez znanego
pochodzenia. Ponadto, repozytorium DNA to mozliwos¢ wlaczenia hodowcoéw w ochrong
zasobow genetycznych metodami ex situ. Kazdy hodowca korzystajacy z aplikacji moze
zasili¢ Krajowy Bank Materialéw Biologicznych probka materiatu genetycznego od
zwierzgcia konkretnej rasy wyrazajac zgod¢ na przestanie pozostatosci materiatu
biologicznego do  banku. Repozytorium DNA gromadzi informacje na
temat przechowywanego materialu biologicznego; umozliwia precyzyjng lokalizacje
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probek materiatu biologicznego przypisanego do konkretnej sztuki zwierzecia. Pozwala
rowniez na jednoznaczne okreslenie rodzaju zdeponowanego materiatu, takiego jak wtosy,
nasienie, surowica krwi czy izolat DNA. Dodatkowo wspiera weryfikacje dostgpnosci
zasobow zgromadzonych w biorepozytoriach Instytutu Zootechniki PIB na potrzeby zapytan
kierowanych do Krajowego Banku Materiatu Biologicznego (KBMB) o udostepnienie
materiatu do badan. Materiat gromadzony przy okazji badania na pochodzenie najczescie]
wlosy, tkanki) moze by¢ udostgpniany, po spetnieniu okre§lonych warunkow, do dalszych
badan, co ograniczy wykorzystanie innego, bardziej cennego materialu biologicznego
takiego jak np. nasienie czy zarodkKi.

Repozytorium DNA zintegrowano z systemami wykorzystywanymi do obstugi
badan w laboratorium LGM oraz z webowa aplikacja ,,e-DNA: ID Bydta” aby zapewnic
przeptyw danych w celu zebrania i uporzadkowania danych identyfikacyjnych. System ten
przechowuje dane dotyczace bydita wszystkich ras zachowawczych, w tym informacje
zwigzane z kontrolg pochodzenia.

Opracowanie i wdrozenie innowacyjnego testu DNA przynaleznosci

rasowej bydla RP - Test ID rasy bydla RP umozliwiajacego potwierdzenie rasy
bydta polskiego czerwonego poprzez analiz¢ zgodno$ci profilu genetycznego danego
osobnika z profilami ustalonymi dla populacji referencyjnej rasy polskiej czerwonej.

W celu opracowania populacji referencyjnej dla rasy RP badania przeprowadzono na
podstawie analizy ustalonych profili DNA dla 450 osobnikow bydta o deklarowanej rasie
polskiej czerwonej z zastosowaniem bayesowskiej metody Monte Carlo opartej na
tancuchach Markowa — MCMC, przy uzyciu programu STRUCTURE 2.3.4. Wyniki analizy
symulacji bayesowskiej profili DNA pozwolity na okreslenie struktury genetycznej bydta
RP. W oparciu o uzyskane dane struktury genetycznej badanego bydta - wybrano 150
osobnikow bydla rasy RP, ktorych wskaznik przypisania (Q) do badanej rasy byt wyzszy,
niz 0.90.

Na podstawie okreslonej populacji referencyjnej przeprowadzono bayesowskia
symulacj¢ klastrowania profili DNA ustalonych dla 60 osobnikow bydta rasy RP.
Zastosowany test pozwolil na precyzyjne okreslenie przynaleznosci rasowej kazdej sztuki
bydta zakupionego do odchowalni. Oznaczone wysokie wartosci wskaznika przypisania
ustalonych profili DNA do populacji referencyjnej rasy RP, potwierdzity ponad 95%
podobienstwo genetyczne badanego bydta z rasg polskg czerwona.

Badania klastrowania bayesowskiego - grupowania profili DNA na podstawie
analizy podobienstwa i1 prawdopodobienstwa przeprowadzono w oparciu 0 dane
referencyjne dla rasy polskiej czerwonej (RP) oraz o populacje referencyjne opracowane
w trakcie wczesniejszych badan dla ras: polskiej czerwono-biatej (ZR), holszynsko-
fryzyjskiej (HO), simental (SM) oraz bydta rasy Salers (SL).

Analiza umozliwita oszacowanie u badanych osobnikow bydta PR stopnia udziatu
genetycznego innych ras w genotypie (Ryc.2).
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sa'ersjw L —
LLLLLLLL DL LU LLLL L Q — wskaznik przypisania
548 113138 (0) : 0.008 0.004 0.013 0.009 0.966

‘U"H‘ “H‘ "J——[ 549 113139 (0) : 0.0100.006 0.007 0.003 0.973

= 550 113140 (0) : 0.010.0 nno% 0.905
— TTITAT(0) + 0.005 0.004 0.007 0.011 0.573
- R 552 113142 (0) : 0.007 0.004 0.008 0.004 0.977

Ryc. 2. Obraz klastrowania ras: ZR — rasa polska czerwono-biata, HO — holsztynsko-fryzyjska, RP — polska
biata, SM — Simental w programie STRUCTURE 2.3.4.

Opracowany test ID rasy bydta RP stanowi wsparcie w wyborze bydta rasy polskiej
czerwonej w kwalifikowaniu do ksigg hodowlanych i programéw ochrony zasobow
genetycznych. Niezmiernie istotne jest zastosowanie testu do okreslenia udziatu
genetycznego rasy RP u bydta o nieznanym pochodzeniu - braku potwierdzenia pochodzenia
po rodzicach podanych w rodowodzie aodznaczajgcymi si¢ cennymi cechami
fenotypowymi i uzytkowymi z punktu widzenia hodowli.

Test ID rasy bydta moze rowniez znalez¢ szerokie zastosowanie do identyfikacji
produktow migsnych pochodzacych od rodzimej rasy polskiej czerwonej. Stosowanie testu
DNA do jednoznacznego potwierdzenia ras bydla wraz z mozliwos$cig wykorzystania
aplikacji webowej e-DNA: ID Bydta umozliwig doskonalenie hodowli w kierunku migsnym
oraz promocje miesa od rodzimych ras bydta, ktorego pochodzenie bedzie potwierdzone
certyfikatem DNA.
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Podsumowujac, inwestycja w utworzenie odchowalni cielat bydta rodzimej rasy
polskiej czerwonej uzytkowanej w kierunku migesnym oraz wiaczenie do hodowli badan
genetycznych z zastosowaniem systemu identyfikacji i kontroli pochodzenia opartych na
webowej aplikacji e-DNA: ID Bydta i repozytorium DNA, to nie tylko krok w strong
poprawy warunkow bytowych zwierzat, ale takze realna szansa na zwickszenie
konkurencyjnosci gospodarstwa i poprawe Wwydajnosci wytwarzania wysokiej jakosci
produktow lokalnych.

Stosowanie testow DNA do identyfikacji rasy z okre$leniem udzialu genetycznego
rasy bedzie miato istotny wptyw na promocja migsa ras rodzimych, ale rowniez na kontrole
jakosci produktow migsnych na rynku. Dzieki temu mozliwe bedzie skuteczne zapewnienie
zgodnosci deklarowanej rasy bydla z faktycznym pochodzeniem migsa, co zwickszy
zaufanie konsumentéw 1usprawni zarzadzanie jako$cig w przemysle migsnym ras
rodzimych i lokalnych. Szczegolnie, ze w Polsce jedyne migso wieprzowe ze Swin ras:
zlotnickiej biatej i putawskiej wpisane jest na Krajowg Liste Produktow Regionalnych
I Tradycyjnych.

Dlatego w przysztosci ,,opracowany innowacyjny system selekcji bydta rasy polskiej
czerwonej w celu doskonalenia wolowiny ras rodzimych oraz utworzenie repozytorium
DNA bydta objetego programem ochrony zasobdw genetycznych z zastosowaniem aplikacji
"e-DNA: ID Bydfa" moga zosta¢ wykorzystane w prowadzonym przez 1Z-PIB od 2021r.
systemie certyfikacji RASA RODZIMA
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Zalacznik, Ryc. 1. Przyktadowy certyfikat identyfikacyjny DNA.

CERTYFIKAT IDENTYFIKACYJNY DNA BYDLA / BOVIME DNA IDENTIFICATION CERTIFICATE

INSTYTUT ZOOTECHMIKI PANSTWOWY INSTYTUT BADAWCZY a1
ul. Sanego 2, 31-047 Krakow R
Laboratorium Genetyki Molekularnej S s PLCA
Krakowska 1, 32-083 Ballce M A
bel.: +48 666 061 327; £-mal: IgM{ZIZ S0u. [, wirw Iz 20w pl L m T
F“r:";:;::‘\;“ F
NATIOMAL RESEARCH INSTITUTE OF ANIMAL FRODUCTION RN .
2 Sareqgo Street, 31-D47 Krakow, Polang bedya e -
H Laboratory of Molecular Genetics REARIG ]
- 1 Krakowska Strest, 32-063 Balics near Krakow, Poland B 15a7

Sprawozdanie z badan nr/ Test Report No: DNA 134770/24/C Balice, 2025-02-25

Klient: E-BYCZEK

WYNIKI BADAN / RESULTS
Pochodzenie/Parentage status: zgodnyiqualifies

Hazwa Mr identyTikacy|my NI priokl Rasa Plat Data uodzenia
Hame Igentifcation mumber Sampie No. Braed Sex Date of birth
|PLODSEI2TT2661 |DHA 134770 |RP zenskalfemnale
matka { dam|AaSKA PLDIS4T2231732 DA 131251
jclec/ sire |BALUK PLDIS34E070335 DA 01141

Mr LGM J/ LGM Mo 4939/2024  Nr protokolu § Protocol Mo_: 32405 Rodzaj materiaiu [ Type of sample: wioshair Stan probki / Condition of sample: zadowalajacy / acceptable

BM1EB1E BM1824 BM2113 ETH3 ETH10 ETHZZE INFLAZI SP5115 [TGLAS3 [TGLATZZ TGLAT2E TGLAZIT
2682 I 284 178/ 188 1337135 1171125 2130217 144 1150 (2087 250 [ 260 1727184 1437151 1167117 81781
AjLSReT [0 animal Moot Trom e 1555 COmparson best

Data przyjecia prookl  Samphe reception date: 2024-07-22 Badanie wykonano w: Laboratonum Genstykl Moletulame] (ISAG CODE: S082451) wy metndy PBO1 edyga 10 z dnia 01-08-2023.
Data zakofezania badania / Date of st 2024-08-07 Tesied by: Laboaatony of Molecular Genetics (ISAG CODE: S084451) acconding to the method PBOI ediion Mo. 10 dabed on 01-08-2023.
Data wystawienia | Dabe of Issuer H124-05-26

Ma podstawie bayesowskie] analizy klastrowania populacji referencyjnej ustalonej dla rasy RP i w oparciu o ustalony profil DNA dla probki DMNA 134770
oszacowano genetyceny udzial przynaleznosc do rasy RP na poziomie 91%***
~~Hadanic nie COjEE TkEsem okredysdl.

Ekspert dr inz. Anna Koseniuk Z-ca Kierowmika ds. PBO1: dr inz. Agnieszka Szumiec
Eporzgdais) / Prepared by Awtoryzowaia) £ Authortsed by

* inforrmac)e o priboe zpodne = odwisdcrenie Zeceniodawcy. Spraswcrdanie z badan bez pisemne] zgody Flemwnlia Laboratofum nie mods byl powieisne inacee] jak Biko w CaeScl Zpodnie = ofwisdcrenieT, pribks pobrat preecstawicie!
- , orrymans] prb.

v the .
Riobeeri Riajzer, hilowing the Insfruction by [Z FEB (fomn 0S/POT.E)L The laboraiory 15 not responsibie tor the rformation provided by the di=nt and §e collecion and ransport of sampies. The fest resuis eder fo B besfed and obsined
— KOMIEC —
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Zatacznik, Tab. 1. Czestosci zidentyfikowanych alleli (al.) w 12 STR u bydta z odchowalni.

al. |BM1818 |al. |BM1824 |al. |BM2113|al. |ETH3 |al. |ETH10 |al. |ETH225|al. |INRA23 |al. |SPS115|al. |TGLAS3 |al. |TGLA122 |al. | TGLA126 |al. | TGLA227
262 | 0.0625(178| 0.5625|121| 0.1953 | 109 [0.0156|213|0.1094 | 140 | 0.2578 | 198 | 0.0469 | 248 | 0.2500 | 154 | 0.0313 | 141| 0.0703 |115| 0.5469|77| 0.1406
264 | 0.2500 180 | 0.0938 |125| 0.0469 | 117 | 0.3359 | 217 | 0.5391 | 144 | 0.2500|200 | 0.2109 | 250 | 0.1094 | 158 | 0.0078 |143 | 0.3047|117| 0.3047 (79| 0.0391
266 | 0.6641(182| 0.2422|127| 0.2578 | 119 |0.0859|219|0.1016 | 146 | 0.0234 | 204 | 0.0156 | 252 | 0.1797 | 160 | 0.4531|147| 0.0156 (119| 0.0703|81| 0.1641
268 | 0.0078 (188 | 0.1016|129| 0.1094 | 121 |0.1094 | 221 | 0.0156 | 148 | 0.0859 | 206 | 0.1328 | 254 | 0.0313 | 162 | 0.0469 |151| 0.3203|121| 0.0156|83| 0.1172
270| 0.0156 133 | 0.0625 | 123 | 0.0234 | 223 | 0.0547 | 150 | 0.2109 | 208 | 0.3125 | 256 | 0.1797 | 164 | 0.0234 (153 | 0.1875(123| 0.0625|87 | 0.0078
135| 0.1641|125|0.3828 | 225|0.1797 | 152 | 0.1641|210| 0.0078 | 260 | 0.2500 | 166 | 0.0313 | 157 | 0.0781 89| 0.0547
137 | 0.0547 | 127 | 0.0234 154 | 0.0078 | 212 | 0.0078 168 | 0.0078 161 0.0078 91| 0.3672
139| 0.0781|129 |0.0234 214 | 0.2656 170 | 0.2344|163| 0.0078 93| 0.0078
141| 0.0313 172| 0.1016|169| 0.0078 97| 0.1016

180 | 0.0078

184 | 0.0547

Zalacznik, Tab. 2. Warto$ci parametrow genetycznych dla kazdego z badanych 12 markeréw STR u bydta z odchowalni.

HO HE Fis PIC PE1 PE:

BM1818 0.5156| 0.4923| -0.0474| 0.4329| 0.1244| 0.2544
BM1824 0.7188| 0.6058| -0.1864| 0.5542| 0.1991| 0.3604
BM2113 0.8281| 0.8403| 0.0145| 0.8216| 0.5172| 0.6849
ETH3 0.7656| 0.7194| -0.0643| 0.6750| 0.3157| 0.4893
ETH10 0.6719| 0.6516| -0.0311| 0.6160| 0.2518| 0.4321
ETH225 0.9063| 0.7916| -0.1448| 0.7593| 0.4089| 0.5873
INRA23 0.7656| 0.7671| 0.0019| 0.7297| 0.3708| 0.5488
SPS115 0.8750| 0.7975| -0.0972| 0.7665| 0.4186| 0.5970
TGLAS3 0.7500| 0.7216| -0.0394| 0.6893| 0.3346| 0.5161
TGLA122 0.7500| 0.7579| 0.0105| 0.7198| 0.3619| 0.5392
TGLA126 0.5313| 0.5990| 0.1131| 0.5363| 0.1930] 0.3419
TGLA227 0.8594| 0.7898| -0.0881| 0.7652| 0.4271] 0.6069

0.9926| 0.9998
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Zatacznik, Tab. 3. Warto$ci wskaznika przypisania - Q u bydta z odchowalni.

RP Q
104857 0.864
108807 0.851
108808 0.866
108809 0.795
108810 0.843
108811 0.933
108812 0.963
108823 0914
108824 0.972
108826 0.979
108827 0.968
108828 0.979
108830 0.958
108831 0.965
108833 0.911
108970 0.967
112068 0.936
112071 0.922
112075 0.922
112076 0.964
112077 0.928
113110 0.982
113111 0.978
113112 0.977
113116 0.982
113113 0.981
113114 0.975
113115 0.978
113117 0.986
113118 0.971
113119 0.983
113120 0.97
113121 0.983
113122 0.978
113123 0.976
113124 0.977
113125 0.97
113126 0.984
113127 0.956
113128 0.971
113129 0.984
113130 0.976
113131 0.966
113132 0.981
113133 0.978
113134 0.97
113135 0.973
113136 0.974
113137 0.978
113138 0.966
113139 0.973
113140 0.905
113141 0.973
113142 0.977
113143 0.968
113145 0.969
113146 0.976
113147 0.808
113148 0.89
113149 0.978

0.952017
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