Zycle na
ZY \~® 85

Owce rasy:

Texel

skrzyzowana

Owcze tajemnice

Dawno, dawno temu — w jezyku wspodlczesnych genetykéw oznacza to nieomal
30 lat temu, kiedy realnie myslano o sekwencjonowaniu genomu czlowieka —
powstala w umysle naukowca z National Institutes of Health, Craiga Ventera,
my$l, zeby szukaé produktow ekspresji genéw, zamiast oznaczaé¢ po kolei
nukleotydy w DNA. Ciekawiej i moze nawet prosciej byloby zabraé sie za
oznaczanie czasteczek powstajacych na matrycy DNA, stanowiacych produkt
posredni w syntezie bialek, czyli za RNA. Proces syntezy RNA w komorce
nazywa sie transkrypcjq, zestaw wszystkich RNA transkrybowanych w danym
gatunku — transkryptomem. Transkryptom to kopie DNA w dzialaniu,
dynamiczny i ciekawy, bo choé¢ w kazdej koméree ciatla danego organizmu
znajduje sie taki sam DNA, to jego transkrypcja, aktywno$é, zalezy od tkanki,
etapu zycia, plci.

Genom czlowieka opisaly w 2000 roku dwie grupy badaczy. Pomyst badania
transkryptomu, wielokrotnie potem zastosowany dla wielu innych gatunkow,
pozostal. Bardzo wspélczesnie: dla owcy! Genetycy molekularni czesto
wymawiaja to stowo wraz z imieniem — Dolly, pierwszego ssaka z klonu. Owce
interesuja tez bardziej realistycznie rolnikow na calym swiecie. Daja migso,
mleko, welne, sa waznym modelem w badaniach biomedycznych. Wiedza o ich
genomie jest oczywiscie przydatna, gdy mysli si¢ o poprawie cech produkcyjnych
i o charakterystyce odpornosci na choroby. Ogdélny szkic genomu owcy powstal
w 2014 r., jednak ponad polowie genéw (jest ich w sumie ponad 25 tysiecy) nie
umiano przypisaé funkcji i rodzaju aktywnosci. Takich danych dostarczyé moze
jedynie badanie transkryptomu w réznych warunkach, wieku i plci dawcy. Jezeli
np. nieznany z funkcji gen transkrybowany jest w makrofagach i znajduje si¢ na
genomie w sasiedztwie znanych genéw makrofagéw, jest wielce prawdopodobne,
ze 1 ten gen zwiazany jest z funkcjami immunologicznymi. Transkryptomem
owiec zajeli sie naukowcy szkoccy i australijscy (nietrudno zgadnaé, dlaczego

w tych krajach owce interesuja naukowcéw i... rolnikéw) [*]. Wezesniej poznano
genomy kury, $wini, kozy, bydla, ale ich transkryptomy — tylko wyrywkowo,
podobnie jak transkrypcyjne atlasy myszy, ludzi i koni.

Opublikowany obecnie atlas RNA dla owcy jest najbardziej szczegdlowy

z uzyskiwanych dla zwierzat gospodarskich, zawiera dane dla gtéwnych
narzadow dorostej owcy, zarodka i mlodych osobnikéw. Tysiace dotychczas
nierozpoznanych genéw zgrupowano i poréwnano miedzy tkankami (wspélne
procesy komorkowe, trawienie, odpornosé, reprodukcja, rozwdj zarodka,
zréznicowanie plciowe, poréwnanie z innymi ssakami, w tym z czlowiekiem).

Uwaza sie tez, ze te dane s bardzo wazne z medycznego punktu widzenia
(dotychczas za najwazniejszy model medyczny uznaje sie myszy), ze wzgledu
na znaczne podobienstwa duzych ssakéw do czltowieka w rozmiarach i regulacji
fizjologicznej i genetyczne;j.

Nawet na niespecjaliécie atlas robi ogromne wrazenie liczba wykonanych
pomiaréw i ich doglebng charakterystyka. Korzystajac z geograficznej separacji
miedzy badawczymi laboratoriami (Edynburg i Queensland), wykonano
poréwnanie transkryptomoéw dwu bardzo odlegltych i réznych ras — Texel

i szkocka Blackface i ich krzyzowki, co pozwolito na ocene przydatnosci
krzyzowania ras w poszukiwaniu zadanych cech produkcyjnych.

Céz, mozna tylko powiedzie¢ z uznaniem: meeee.
[*] E.L. Clark, S.J. Bush, M.E.B. McCulloch, I.L. Farquhar, R. Young, L. Lefevre, et al. (2017)
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