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Celem hodowli (a może raczej programu hodowlanego) jest 
uzyskanie zwierząt o lepszych fenotypach/genotypach!

Programem hodowlanym nazywamy szczegółowo opracowany schemat 
genetycznego doskonalenia populacji

Tomasz Strabel „Porgramy hodowlane” 2010



Cel hodowlany wskazuje, które cechy mają być doskonalone:
ODZIEDZICZALNOŚĆ CECH

Za każdy fenotyp odpowiada interakcja genotypu ze 
środowiskiem 

•Odziedziczalność: proporcja zmienności fenotypowej 
wyjaśnianej zmiennością genetyczną w populacji

Jest to miara udziału cech dziedzicznych w zmienności 
fenotypu



Selekcja kierunkowa



Odziedziczalność – nie wszystkie cechy są odziedziczalne w 
tym samym stopniu! 

Tsai et al. 2015 International Journal of Molecular Sciences 17(1):5



 wzrost morfologia Odporność 
na choroby

Wydajność 
przetwórcza

Jakość  - 
filet

Dojrzałość 
płciowa, 
płodność

Żywienie 

dorada 6 4 2 0 2 0 1
sea bass 6 4 1 2 1 1 1
Turbot 2 0 1 0 0 0 0
Pstrąg 
tęczowy

10 8 5 5 3 5 2

łosoś 7 3 7 6 6 2 2
karp 4 4 2 1 0 1 0

Wybrane kategorie cech użytkowych, które są celem prac 
hodowlanych (EU)



 sea 
bass

dorada turbot Pstrąg 
tęczowy

łosoś karp

Triploidyzacja 1 0 0 7 2 0
Produkcja 
jednopłciowych 
stad

0 0 0 7 1 0

gynogeneza 1 0 0 1 1 0
androgeneza       1    
linie klonalne       2    

Liczba programów hodowlanych z wykorzystaniem 
biotechnik rozrodu (EU)



Selekcja z wykorzystaniem genetyki molekularnej ma zastosowanie 
szczególnie wtedy, gdy:

• odziedziczalność cechy jest niska – wykorzystując dodatkowe źródła 
informacji o genach
można w istotny sposób zwiększyć dokładność oceny,
• ekonomicznie ważna cecha objawia się u tylko u osobników jednej płci, 
• jeśli cecha ujawnia się stosunkowo późno od wyklucia, w szczególności po
jego śmierci (np. cechy związane z jakością mięsa),
• doskonalenie zwierząt prowadzi się w stadach zarodowych 
• występują wysokie koszty oceny na podstawie potomstwa.

Selekcja osobników do programu hodowlanego i markery 
genetyczne



Selekcja z wykorzystaniem genetyki molekularnej – 
markery genetyczne

Tworzenie stada wyjściowego
Selekcja wewnątrz-rodzinowa, krzyżowanie między 
rodzinami.

Mapowanie loci cech ilościowych QTL:
Opracowanie map genetycznych sprzężeń, 
fenotypowa analiza cech.

Walidacja loci cech ilościowych
Potwierdzenie umiejscowienia i efektu QTL.
Weryfikacja QTL na innych liniach, mapowanie 
genów wpływających na cechę. 

Testowanie markerów sprzężonych z cechą:
identyfikacja polimorficznych sekwencji DNA 
(markerów) położonych w sąsiedztwie QTL i 
dziedziczonych razem z nimi. Sprawdzenie markerów 
na materiale hodowlanym. 

Prowadzenie selekcji z wykorzystaniem markerów 
DNA (MAS)



Uzyskiwanie markerów genetycznych na drodze  
sekwencjonowanie DNA 



Metody molekularne w hodowli i selekcji: uzyskiwanie 
markerów genetycznych na drodze  

sekwencjonowanie DNA 



• Selekcja jest skuteczniejsza gdy wyboru osobnika dokonujemy na podstawie wyników 
sekwencjonowania całego genomu – selekcja genomowa, niż w wyniku tradycyjnego 
modelu oceny na podstawie potomstwa. Ale skuteczność programu zależy też od 
„architektury” samej cechy (np. pewne cechy są kodowane przez kilkanaście genów) oraz 
„nasycenia” markerami genetycznymi (liczba polimorficznych fragmentów DNA w pobliżu 
loci QTL). 

• Przy ograniczonej liczbie badanych ryb, skuteczność tradycyjnej selekcji i selekcji 
genomowej w konkretnym kierunku jest podobna. Natomiast skuteczność SG jest dwa razy 
wyższa niż tradycyjne metody jeżeli genotypuje się większą liczbę osobników.  

• Jednym z czynników limitujących zastosowanie selekcji genomowej jest jej koszt. W 
zasadzie na genotypowanie poprzez zsekwencjonowanie całego genomu wielu osobników 
może sobie pozwolić tylko kilka firm na świecie. 

Genotypowanie przez sekwencjonowanie (całego genomu)
SELEKCJA GENOMOWA



Uzyskiwanie markerów genetycznych na drodze  
sekwencjonowanie całego genomu – cierpliwość pozwala 

zaoszczędzić sporo pieniędzy…. 



• Selekcja jest skuteczniejsza gdy wyboru osobnika dokonujemy na podstawie wyników 
sekwencjonowania całego genomu – selekcja genomowa, niż w wyniku tradycyjnego 
modelu oceny na podstawie potomstwa. Ale skuteczność programu zależy też od 
„architektury” samej cechy i oraz „nasycenia” markerami genetycznymi. 

• Przy ograniczonej liczbie badanych ryb, skuteczność tradycyjnej selekcji i selekcji 
genomowej w konkretnym kierunku jest podobna. Natomiast skuteczność SG jest dwa razy 
wyższa niż tradycyjne metody jeżeli genotypuje się większą liczbę osobników.  

• Jednym z czynników limitujących zastosowanie selekcji genomowej jest jej koszt. W 
zasadzie na genotypowanie poprzez zsekwencjonowanie całego genomu wielu osobników 
może sobie pozwolić tylko kilka firm na świecie. 

• Obniżenie kosztów sekwencjonowania pozwoli wdrożyć selekcję genomową do 
akwakultury. 

Genotypowanie przez sekwencjonowanie (całego genomu)
SELEKCJA GENOMOWA



Liczba programów selekcyjnych prowadzonych z 
wykorzystaniem różnych technik poszukiwania/opisywania 

cech (EU)

gatunek Selekcja genomowa 
(NGS)

Selekcja – markery 
molekularne (MAS)

Identyfikowanie 
osobników  
(fingerprinting)

Profil genetyczny

dorada 0 4 2 2
Sea bass 0 3 1 2
turbot 0 0 2 0
Pstrąg tęczowy 0 1 6 3
Łosoś atlantycki 5 6 6 5
karp 0 0 0 0



Odziedziczalność cech związanych z odpornością na 
bakteryjne i wirusowe choroby pstrągów tęczowych  



jersinioza (ERM) 
zespół narybku pstrąga tęczowego (RTFS)
wirusowa krwotoczna posocznica (VHS)

To czy ryba zachoruje na VHS jest w niewielkim stopniu determinowane genetycznie!

Odziedziczalność cech związanych z odpornością na VHS u 
pstrągów tęczowych  

Odziedziczalność odporności na 
poszczególne choroby : 0.07-0.21

odziedziczalność odporności na ERM, 
RTFS i VHS (razem) :  0.42-0.57



Tolerancja niesprzyjających warunków środowiskowych – 
wysoka temperatura 



Odziedziczalność cech związanych z tzw. termowrażliwością 
u ryb łososiowatych 

h=0.24h – umiarkowane możliwości selekcyjne

Trzeba pamiętać o tym by selekcja w kierunku odporności na wysoką temperaturę była 
prowadzona z uwzględnieniem innych cech – tempa wzrostu i współczynnika konwersji 
pokarmu. 



Wskazują miejsca w genomie gdzie występuje największa zmienność DNA skorelowana z badaną 
cechą

Zawężamy region poszukiwań genów determinujących daną cechę: nie trzeba prowadzić badań na podstawie potomstwa 
(tworzyć wielopokoleniowych programów selekcyjnych). 

Czy nowoczesne metody sekwencjonowania DNA (NGS) 
mogą pomóc w prowadzeniu nowych pragramów 

selekcyjnych?



Czy nowoczesne metody sekwencjonowania DNA (NGS) 
mogą pomóc w prowadzeniu programów selekcyjnych?

1. Umożliwiają uzyskanie wielu markerów genetycznych skorelowanych z genem kodującym 
wartościową cechę (ilościową) w relatywnie krótkim czasie (genotypowanie przez 
sekwencjonowanie).

2. Wykorzystanie technik NGS do poszukiwania markerów genetycznych związanych z 
interesującymi nas cechami ogranicza liczbę pokoleń badanych zwierząt.

3. Niestety całkowita liczba osobników, która musi zostać poddana analizie jest duża lub bardzo 
duża.

4. Genotypowanie przez sekwencjonowanie pozwala na dokładniejszą charakterystykę ryb 
mających brać udział w selekcji.

5. Cena jednej reakcji sekwencjonowania NGS ciągle spada, ale w przypadku przebadania 
kilkuset lub kilku tysięcy ryb, nadal jest wysoka.





Akwakultura – biznes i technologia
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