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Abstrakt

Hodowla gotebi pocztowych w Polsce, zaraz za belgijskg
i holenderskq, jest bezsprzecznie jedng z czotowych w Europie.
Ponadto sport zwigzany z lotowaniem ptakow jest wysoko do-
chodowq gatezig przemystu zarowno na rynku ustug, produktow
Jjak i hodowli amatorskiej, a elitarne ptaki osiggajgce wybitne
wyniki sportowe sq wyceniane w tysigcach euro. W ostatnich
latach jednym z preznie rozwijajgcych sie obszarow badan
w zakresie doskonalenia zwierzqt jest poszukiwanie genetyczne-
go podtoza cech zwigzanych z szeroko pojetym uzytkowaniem.
W pracy podsumowano oraz przedstawiono dotychczasowe
osiggniecia, jak i aktualne kierunki badan w zakresie genetycz-
nych podstaw dzielnosci lotowej gotebi pocztowych.
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Wstep

Hodowla gotebi pocztowych w Polsce, zaraz za belgijska i holenderska,
jest bezsprzecznie jedng z czolowych w Europie. Tradycje sportowego lo-
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towania gotebi siggaja poczatku XX wieku, pierwsze stowarzyszenie ho-
dowcow gotebi zostato zatozone juz w 1905 roku w Zabrzu. Po odzyskaniu
przez Polske niepodleglosci w 1918 roku za zgoda Ministerstwa Spraw
Wojskowych powstato kilkanascie takich stowarzyszen. Mimo ze talenty
hodowlane i wyniki polskich hodowcow zostaty dostrzezone przez $rodo-
wisko mi¢dzynarodowe, Il wojna $§wiatowa spowodowata nieodwracalne
straty. Niemiecki okupant, ze wzglgdu na mozliwo$¢ wysytania informacji
przez te ptaki, zarekwirowal wszystkie stada gotebi, jak rowniez zakazat
ich hodowli oraz lotowania pod grozba utraty zycia. Tuz po wojnie polska
hodowla zaczgta si¢ jednak ponownie odradza¢. W Krakowie w 1946 roku
powotano ogolnopolska organizacj¢ hodowcow oraz stworzono program
hodowlany. Siedziba Zwigzku Hodowcow Golebi pocztowych zostat Po-
znan, gdzie rowniez wznowiono wydawnictwo branzowe ,,Hodowca Gote-
bi Pocztowych” z tradycjami sprzed Il WS. Dwa lata pozniej w Katowicach
zorganizowano pierwsza ogdlnopolska wystawe oraz pierwszy miedzyna-
rodowy lot ze startem na statku ,,Btyskawica”, w ktorym uczestniczylo
20 000 gotebi (www.pzhg.pl). Aktualnie w Polskim Zwigzku Hodowcow
Gotebi zrzeszonych jest okoto 40 000 hodowcoéw, a szacowana populacja
gotebi liczy 5 700 000 sztuk, natomiast corocznie w lotach biorg udziat
blisko dwa miliony ptakéw (www.pzhg.pl). Ponadto, hodowla i sport zwig-
zany z golgbiem pocztowym sa wysoko dochodowa galgzig przemyshu
zarowno na rynku ustug, produktow, jak i hodowli amatorskiej. Elitarne
ptaki osiggajace wybitne wyniki sportowe sg wyceniane w tysigcach euro.
W 2012 roku rekordowa cena za ptaka osiaggnela 207 tysigcy euro (Sha-
piro i Domyan, 2013), a w 2013 roku gotab Bolt sprzedany zostat za ceng
310 tysigcy euro, co stanowi jeden z rekordow. Z kolei w przypadku sprze-
dazy catych hodowli ceny si¢gaja milionéw euro.

Klasyfikacja sportowa golebi

Golebie sportowe biorg udziat we wspoétzawodnictwie lotowym na roz-
nych dystansach i w réznych kategoriach (Kat.) odpowiednich do rangi
organizowanych lotow: Kat. A — loty z odlegtoscig: 100400 km (krétki
dystans); Kat. B — loty z odlegtoscig: 300—600 km ($redni dystans); Kat.
C — loty powyzej 500 km (dtugi dystans); Kat. M — loty powyzej 700 km
(maraton). Kariere rozpoczynaja w roku urodzenia w konkursach dla gote-
bi mtodych. Ostateczne rankingi osiaggnig¢ ptakéw podczas danego sezonu
lotowego sa oparte na punktach tzw. ACE. Punkty te sg przyznawane gote-
biom, ktére ukonczyly dany lot (w Polsce 20% gotgbi ze stawki wygrywa
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nagrody), a maksymalng ilo§¢ punktow dostaje pierwszy gotab na mecie.
Punkty ACE dla indywidualnych gotebi obliczane sa wg wzoru (Dybus
iin., 2021):

AP = [%] x 100

gdzie:

AP — zdobyte punkty ACE;

a — liczba startujacych gotebi z zastrzezeniem $rednia 20% z listy
startowej (lub mniejsza niz 20% jezeli mniej niz 20% startujacych gotebi
ukonczyto lot);

b — miejsce na liScie ukonczenia lotu.

Przeglad potencjalnych markerow molekularnych wyko-
rzystywanych przy wspomaganiu selekcji u golebi pocztowych

Wspotczesny gotab pocztowy jest wynikiem krzyzowania wielu linii go-
tebi oraz ostrej jednostronnej selekcji na cechy lotowe ukierunkowane na
szybkos¢, wytrzymatos¢ i orientacj¢ przestrzenng w terenie, w celu otrzy-
mania ptaka, ktoéry w jak najkrotszym czasie w réznych warunkach pogo-
dowych przy $redniej szybkosci wickszej niz 70 km/h przemierzy okreslo-
ng odleglosci do golebnika (Caspermeyer, 2018). Doskonalenie zwierzat
hodowlanych, w tym réwniez gotebi pocztowych, przy uzyciu podstawo-
wych metod opartych na fenotypowej obserwacji osobnikow rodzicielskich,
analizie rodowodowej oraz zestawianiu wynikow lotowych przyniosto nie-
kwestionowang poprawe wielu istotnych cech z punktu widzenia osiaggoéw
sportowych ptakéw. Odpowiednio prowadzona praca hodowlana tworzy
podstawe programow hodowlanych, ktorych nadrzednym celem jest przy-
$pieszenie postgpu hodowlanego przy zachowaniu maksymalnej zmien-
nosci genetycznej. W ostatnich latach jednym z preznie rozwijajacych si¢
obszarow badan w zakresie doskonalenia zwierzat jest poszukiwanie ge-
netycznego podloza cech zwigzanych z szeroko pojetym uzytkowaniem.
Wykorzystanie markerow genetycznych w sporcie jest popularne miedzy
innymiuludzi (AhmetoviFedotovskaya, 2015), koni (Hilliin.,2010), (Rop-
ka-Molik i in., 2019), czy tez pséw (Huson i in., 2011). W poréwnaniu do
innych zwierzat wykorzystywanych w sporcie poszukiwanie genetycznych
podstaw ekstremalnych osiggéw u golebi pocztowych pozostaje niszowe.
Brakuje badan uwzgledniajacych duze grupy osobnikéw w celu asocjacji
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miejsc genomowych uprzednio wytypowanych z zastosowaniem narzedzi
wspolczesnej genetyki molekularnej, takich jak sekwencjonowanie catego
genomu czy transkryptomu. Niemniej jednak na mniejsza skale, za pomoca
tanszych i tradycyjnie dostgpnych technik, podejmowane sg badania poszu-
kiwania asocjacji mig¢dzy potencjalnymi markerami a dzielnoscig wyscigo-
wa gotebi. Dotychczas wytypowano zmiany pojedynczych nukleotydow
w genach: LDHA, LDHB, DRD4, MSTN, AGLOB 1 in. kodujacych biatka
odpowiedzialne za regulacje istotnych procesOw metabolicznych zwigza-
nych z wysitkiem migéni czy predyspozycje mentalne (Dybus i in., 2018).
Aktualnie funkcjonujace na rynku markery wybierane sg na podstawie
predykcji miedzy fizjologicznymi procesami warunkujacymi loty ptakéw
a cechami fenotypowymi (LDHA, DRD4, CRY1). Jedne z pierwszych opra-
cowan dotyczacych identyfikacji polimorfizméw w genach kandydujacych
polegaly na izolacji DNA, amplifikacji cDNA miejsc kodujacych biatko
oraz ci¢ciu enzymami restrykcyjnymi (Dybus i Kmie¢, 2002; Dybus, 2007).

Polimorfizmy w genie LDHA

Pierwszymi wytypowanymi markerami dla gotebi pocztowych byty dwa
warianty w genie LDHA, ktory koduje enzym, dehydrogenaze mleczanowa,
katalizujaca przej$cie pirogronianu w mleczan, istotne zrodlo energii dla
pracujacych migsni ssaczych (Van Hall, 2000). W pierwszych badaniach
na poczatku XXI wieku analizowano przy pomocy losowego cigcia enzy-
mami restrykcyjnymi (Haelll i NlalV) fragmentu genu LDHA obejmuja-
cego czgs¢ egzonu 1, 2 1 7, sekwencji flankujacych oraz fragmentu regionu
3’UTR. Na grupie 45 gotebi zidentyfikowano w tym regionie potencjalne
miejsca polimorficzne, ktore nazwano allelami A:B; C:D (Dybus i Kmie¢,
2002). W celu molekularnej identyfikacji tych miejsc polimorficznych oraz
okresleniu czestosci wystepowania alleli 1 ich frekwencji w populacji go-
febi pocztowych, analizowane fragmenty genu LDHA poddano sekwen-
cjonowaniu metodg Sangera. Metoda ta pozwolita zidentyfikowaé dwie
zmiany polimorficzne w 6 intronie genu LDHA, okres$lono je wowczas jako
warianty A(AGCC, TTAAT) i B(GGCC, TGAAT). Ze wzgledu bliskosci
z miejscem donorowym sktadania genu, tzw. miejscem splicingowym,
moga one wptywac na ekspresj¢ réznych wariantow genu LDHA, poziom jego
transkryptu, a takze aktywnos$¢ enzymatyczng tego biatka. Wedlug pracy Dybu-
sa 11n. (2006) najkorzystniejszy genotyp u golebi pocztowych to AA, ale takze
w zaleznosci od badanych populacji AB. U gofebi selekcjonowanych na dziel-
nos$¢ lotowa wykazano istotnie wyzsza frekwencje allelu LDHA A u golebi
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pocztowych (Dybus i in., 2006). Z kolei Ramadan i in. (2013) w populacji gotebi
egipskich wykazali obecno$¢ 6 miejsc polimorficznych, w tym regionu mikrosa-
telitarnego (TTTAT)3-5 zlokalizowanego w 6 intronie tego genu. Dalsze badania
Ww oparciu o analize statystyczng uwzgledniajaca model BLUP w celu oszaco-
wania warto$ci hodowlanej (EBV) dla catkowitego dystansu podczas kariery
sportowej (przez autorow okres$lona jako przezywalnos$¢; ang. survivability),
wykazata wysoko istotng asocjacje poszczeg6dlnych wariantow sekwencji mi-
krosatelitarnej z szacowang wartoscig hodowlang (EBV) na dystansach powyzej
2000 km (Ramadan i in., 2018). W badaniach, ktore przeprowadzili Prosku-
ra iin. (2014), analizowano wptyw polimorfizmu w genie LDHA na osiagi lo-
towe golebi pocztowych w Polsce. Uwzgledniono tam 123 golebie (60 samic
1 63 samce) pochodzace z dwoch loftow. Wszystkie ptaki biorgce udziat
w do$wiadczeniu byty poddane treningowi zgodnemu z metoda wdowien-
stwa oraz w sezonie startowaty w lotach, uzyskujac punkty ACE. Ptaki
w tych badaniach zostaty zgenotypowane za pomoca fatwej i taniej meto-
dy PCR-RFLP, przy pomocy ktoérej oznaczono trzy miejsca polimorficzne
w genie LDHA g.2582481G> A, g.2583935G> A1 2.2584057C>T. Ana-
liza statystyczna obejmujgca asocjacj¢ miedzy efektem otrzymanych ge-
notypow a punktami ACE osiggnietymi w lotach na krotkim (mniej niz
400 km) i dlugim (ponad 500 km) dystansie wykazata, ze zmiana poli-
morficzna g.2582481G > A potencjalnie wptywata na dzielno$¢ lotowa na
wszystkich dystansach lotow, ale istotnym czynnikiem byta tu takze ple¢,
poniewaz golebice mialy statystycznie istotnie wyzsze mozliwosci lotowe,
w odniesieniu do samcow.

Polimorfizm w genie DRD4

Na podstawie wynikéw badan na innych gatunkach zwierzat i ludzi
analizie poddano gen kodujacy receptor dopaminy 4 (DRD4). U ludzi
mutacje w tym genie powigzano z ré6znymi fenotypami behawioralnymi,
w tym dysfunkcja autonomicznego uktadu nerwowego, zespotem deficytu
uwagi/nadpobudliwo$cia oraz cechg osobowos$ci polegajaca na poszuki-
waniu nowosci. U golebi, za pomoca sekwencjonowania metoda Sangera,
przeanalizowano 3 egzony oraz flankujace fragmenty intronowe. W genie
tym zidentyfikowano cztery zmiany polimorficzne pojedynczych nukleoty-
dow (Single Nucleotide Polymorphism — SNP). Przy wykorzystaniu tech-
niki PCR-RFLP wykazano, ze g.129954C>T; g.129456C>T maja istotny
wplyw na dzielnos$¢ lotowg ptakéw wyrazong w punktach ACE. Wykaza-
no takze, ze zmiana g.129456C>T oraz allel T w podwojnej kombinacji
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2.129954T; 2.129456T wplywaty istotnie na wyniki golebi na dystansach
krotkich (mniej niz 400 km) (Proskura i in., 2017). Najwyzsze punkty ACE
osiggaly golebie o genotypie CTCT, najnizsze CCCC. Dodatkowo, w pracy
Shao i in., 2020, wykazano, Ze region zawierajacy gen DRD4 jest u gotebi
sportowych pod wplywem presji selekcyjne;j.

Polimorfizm w genie F-Ker

W badaniach poddano takze analizie gen F-KER, kodujacy biatko kera-
tyny budujace piodra ptakow. W celu identyfikacji miejsc polimorficznych
przeprowadzono sekwencjonowanie czterech regionow tego genu u 2 gote-
bi sportowych i dwoch kontrolnych. Wykazano dwa miejsca polimorficzne:
w rejonie 5’UTR oraz miejscu kodujacym biatko keratyny (Dybus i Haase,
2011). Kolejno jako istotng wytypowano zamian¢ polimorficzng g.701T>G
w 83. kodonie tancucha aminokwasowego zmieniajacg w sekwencji bial-
ka cysteing (C) na glicyng (G), ktora wykazaty istotny wptyw na wyniki
lotéw dtugodystansowych gotebi wyrazonych w §redniej punktacji ACE.
W badaniach na probie o liczebnosci 123 sztuki, ptaki o genotypie TT
osiggatly statystycznie istotnie wigcej punktoéw ACE na dtugich dystansach
(P =0.0243), natomiast osobniki o genotypie GT lepsze wyniki na dystan-
sach krétkich, jednak bez statystycznej istotnosci (Proskura i in., 2017).

Polimorfizm w genach LPRS8 i GSR

Aktualnie trwaja prace nad oceng potencjalnie waznych markerow dla
lotow golebi w genie LRPS, ktory koduje biatko zwigzane z receptorem
LDLS (zwane rowniez receptorem apolipoproteiny E 2 lub ApoER2), na-
lezace do rodziny receptoréw lipoprotein o matej gestosci. LRP8 1 jego
ligand Relina sg niezb¢dne do indukcji dtugotrwatego wzmocnienia (LTP —
long term potentiation) 1 maja kluczowe znaczenie dla uczenia si¢, pamig-
ci 1 funkcji poznawczych. U gotebi zidentyfikowano mutacj¢ typu zmiana
sensu zmieniajacej glutaming (Q) na histydyne¢ (H), w konserwatywnej do-
menie nazwanej domena receptora lipoprotein o matej gestosci klasy A.
Mutacja ta moze potencjalnie spowodowac¢ zmiany zdolnosci do tworzenia
helis 1 powinowactwo lipidow do dalszego oddzialywania i prawidtowej
funkcji tego biatka. Dlatego tez mutacja w genie LRPS moze zmieniaé
niektore szlaki w czes$ci mézgu — hipokampie, aby poprawi¢ zdolnos¢ pa-
migci przestrzennej u gotebi pocztowych. Czestotliwos¢ zidentyfikowane;j
mutacji (allel H) u gotebi pocztowych wynosi ponad 81%, podczas gdy
u innych gotebi tylko 24%. Korzystnym wariantem dla gotebi pocztowych
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jest wariant H. Niemniej jednak nadal trwaja prac¢ nad oceng wptywu zi-
dentyfikowanej mutacji na osiagi lotowe golebi pocztowych.

Z kolei gen GSR koduje bialko katalizujace redukcje dwusiarczku glu-
tationu (GSSG) do postaci sulthydrylowej glutationu (GSH) poprzez wy-
korzystanie grupy protetycznej dinukleotydu flawinoadeninowego (FAD)
i zredukowanego fosforanu dinukleotydu nikotynamidoadeninowego
(NADPH) w celu redukeji jednomolowej réwnowaznika GSSG do dwdéch
rownowaznikéw molowych GSH. Glutation jest kluczowa czasteczka
w walce ze stresem oksydacyjnym i moze zapobiega¢ uszkodzeniom waz-
nych sktadnikow komorkowych spowodowanych przez reaktywne formy
tlenu, takie jak wolne rodniki, nadtlenki, nadtlenki lipidow i metale cigz-
kie. U gotebi biatko GSR ulega roznicowej ekspresji w siatkowce oka oraz
zgrubieniu nad dziobem (woskowce) w zaleznosci od mutacji zlokalizowa-
nej 410 bp ponizej genu GSR, co powigzano z magnetoreceptoryka czyli
tzw. powrotnoscia. U gotebi pocztowych wystepuje przewaga korzystnego
allelu T, ale juz u osobnikéw heterozygotycznych CT obserwowane sa pro-
blemy z magnetorecepcja, dlatego generalnie niekorzystne jest wystepo-
wanie allelu C w populacjach golebi pocztowych.

Polimorfizmy w innych genach kandydujacych

W badaniach Dybusa i in. z roku 2018 przeanalizowano zwigzek miedzy
zmianami typu SNP w genach kodujgcych miostatyne (MSTN), alfaglobing
(AGLOB) 1 dehydrogenaze mleczanowa podjednostke H (LDHB) a wyni-
kami lotowymi gotebi pocztowych. W badaniach wykorzystano 123 osob-
niki (63 samce, 60 samic). Za pomocg metody PCR-RFLP przeanalizowa-
no 4 SNP. AGLOB: g.2899462C>T, LDHB: g.564756A>G, g.564102A>G
1 MSTN: g.11440232C>T. W badaniach asocjacyjnych wykorzystano wy-
niki lotow krotkich (mniejszych niz 400 km) i1 dlugich (powyzej 500 km),
a takze wszystkie loty razem: 2589 w tym 1463 krotkie 1 1126 dtugich).
Osiagnigcia zostaly kwalifikowane za pomocg skali ACE. Nie wykazano
jednak istotnego wptywu badanych zmian polimorficznych na dzielno$¢
lotowa gotebi. Ostatnie badania wykazaty potencjalny wptyw genu CRY1
kodujacego konserwatywne biatko wigzace dinukleotyd flawinoadeninowy
bedacy regulatorem zegara okotodobowego. Zmiany polimorficzne w tym
genie dotychczas zostaty powigzane z zaburzeniami czasu snu i czuwania.
W badaniach Dybusa i in. (2021) wykazano potencjalng asocjacj¢ zmiany
polimorficznej ¢.1086+287 1086+288delAGinsTT ze $rednig wartoscia
punktow ACE (Dybus i in., 2021).
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Zastosowanie wysokoprzepustowych technik w poszuki-
waniu zmian w genomie golebi powstalych w wyniku presji
selekcyjnej

Rozwdj 1 udoskonalenie technologii wysokoprzepustowych technik se-
kwencjonowania nowej generacji umozliwilo podj¢cie badan majacych
na celu poznanie sygnatur selekcji czyli miejsc w genomie golebi beda-
cych pod wplywem presji selekcyjnej w populacjach golebi pocztowych.
Dzigki sekwencjonowaniu catych genoméw i poréwnaniu ich z genoma-
mi ras selekcjonowanych na cechy eksterierowe, wytypowano regiony
w genach: CASK, LRPS, GSR, AVPRIA, SSBP3, LDLRADI, TCEANC2,
CDCP2, CPT2, LOC10208909, MRPL37, DMRTBI, GLISI, MAGOH,
MTUS2, (Gazda i in., 2018; Shao i in., 2020), ktére potencjalnie powinny
mie¢ zwigzek z wynikami lotowymi gotebi pocztowych. Dlatego migdzy
innymi podjeto probg oceny zmian polimorficznych w genach LRPS 1 GSR.
Z kolei analiza transkryptomiczna fragmentdw moézgu gotebia, w tym hi-
pokampu, plata wzrokowego i wechowego przy wykorzystaniu techniki
RNASeq, umozliwila identyfikacj¢ kolejnych genéw: MFSD2A, KIRREL3,
KCNAB2, MAPLSIP2 potencjalnie majacych wpltyw na zdolnosci loto-
we golebi sportowych (Shao i in., 2020). Niemniej jednak, poza dwoma
wskazanymi genami, zaden inny nie zostat dotychczas przeanalizowany
w kontek$cie wykorzystania jako potencjalny marker zdolnosci lotowych
gotebi.

Istniejace rozwigzania technologiczne

Aktualnie funkcjonujace na rynku polskim, jak rowniez europejskim ko-
mercyjnie oznaczane markery w genach LDHA (g.2582481G>A) i DRD4
(g.129954C>T; g.129456C>T) nie sg objete patentem, a informacje o ich
wplywie opisane zostaty dotychczas jedynie w publikacjach naukowych.
Ocena powyzszych markerow jest wyjatkowo prosta dla hodowcy, ponie-
waz materiat biologiczny wykorzystywany do izolacji DNA moze stanowi¢
krew obwodowa, pidra lub pobrane z dzioba wymazy. DNA izolowane jest
za pomoca komercyjnie dostepnych zestawow do izolacji, fragment genu
podlegajacego analizie jest amplifikowany w dostepnych w laboratoriach
genetyki molekularnej termocyklerach przy wykorzystaniu starterow opi-
sanych wczesniej w publikacjach naukowych. W celu okreslenia genotypu,
amplikony poddawane sg kolejno ci¢ciu restrykcyjnemu z wykorzystaniem
enzymoéw trawigcych sekwencje DNA tylko w specyficznych regionach,
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co determinuje po rozdziale elektroforetycznym charakterystyczny dla
polimorfizmu wzoér prazkowy. Ocena taka moze zosta¢ wykonana juz
w kilka dni od momentu dostarczenia materialu biologicznego. Dlatego tez
w wielu laboratoriach w Polsce 1 na §wiecie mozna wykona¢ takie bada-
nia genetyczne w celu wyznaczenia osobnikoOw posiadajacych korzystne
warianty genow zwigzane z dzielno$cig lotowa gotebi, aby w §wiadomy
sposob kierowa¢ swoimi planami hodowlanymi.
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Monika Stefaniuk-Szmukier, Katarzyna Piorkowska,
Katarzyna Ropka-Molik

CURRENT RESEARCH DIRECTIONS IN THE GENETIC BASIS
OF FLIGHT PERFORMANCE IN RACING PIGEONS

SUMMARY

Pigeon breeding in Poland, right behind Belgian and Dutch pigeon breeding, is
unquestionably one of the leading in Europe. In addition, the pigeon racing sport is
a highly profitable industry in both the service, product and amateur breeding markets,
with elite birds achieving outstanding sporting results being valued in the thousands
of euros. In recent years, one of the rapidly growing areas of research in animal im-
provement has been the search for the genetic basis of traits related to multiple aspects
of utilization. This paper summarizes and presents the achievements to date, as well
as current research directions in the field of the genetic basis of flight performance in
racing pigeons.
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