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АГРАРЕН УНИВЕРСИТЕТ – ПЛОВДИВ
Научно-изследователски център

Информационен лист

за научните проекти, финансирани целево от държавния бюджет





1. Тема на проекта


ИЗСЛЕДВАНЕ НА ГЕНЕТИЧНОТО РАЗНООБРАЗИЕ НА МЕСТНИ ПОРОДИ КОЗИ, ОТГЛЕЖДАНИ В ЮГОЗАПАДНА БЪЛГАРИЯ

















2. Научен колектив


Ръководител: доц. д-р Божин Божинов


Членове: Гл. ас. д-р Атанас Вучков – оперативен ръководител, гл. ас. д-р Милена Костова, Станислав Генчев Стайков – студент спец. Зооинженерство





Консултанти: Доц. д-р Стойчо Методиев, проф. д-р Дойчо Димов





3. Цел и задачи на проекта:


Цел: Целта на настоящото изследване е да се определят вътрепородното генетично разнообразие и междупородни различия при двете местни породи кози (Калоферска дългокосместа коза и Българска Виторога дългокосместа коза) на базата на определен брой микросателити, препоръчени от FAO за характеризиране на вътрепородното и междупородно алелно разнообразие и изчисляване на генетичните дистанции


задачи:


1.	Избор и проучване на стада кози от двете породи в техния ареал на разпространение.


2.	Проучване на родословните книги за двете породи и избор на типични неродствени животни за формиране на извадки от 30 до 50 индивида за всяка порода  


3.	Адаптиране на методика за извличане на ДНК от космени луковици при кози.


4.	Избор на подходящи маркери за характеризиране на алелното разнообразие и хетерозиготност.


5.	Идентифициране на полиморфни маркери между двете породи





4. Основни резултати:


Идентифицирани са и са отбрани представителни животни за двете автохтонни породи (60-65 броя на порода). 


Въпреки относително малкия размер и продължителен инбридинг и при двете местни породи е установено значително разнообразие както по отношение на наблюдаваните фенотипни характеристики, така и по отношение на установеното с помощта на молекулярни маркери генетично разнообразие.


Проведените молекулярно-генетични анализи показват, че ISSR маркерната система е в състояние да идентифицира съществено вътрепородно разнообразие.


Натрупаните към момента данни от ДНК анализите са достатъчни за адекватното характеризиране на всяко отделно животно.


Обединените данни за двете аборигенни породи показват, че вътрепородното генетично разнообразие се е развивало еднопосочно, поне по отношение на изследваните към момента локуси.


Следва да се продължи с набирането на данни за да може постигнатата до момента възможност за идентифициране на индивидите от направената извадка да бъде разширена до степен да се създаде система за генотипиране на всяко животно от двете породи.


Разкрит е потенциал за идентифициране на бащинството на индивидите от второ поколение. За целта е необходимо да се набере генетичен материал и да се проведат допълнителни анализи, с помощта на които тази възможност да бъде доказана.
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