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Περίληψη 

 

Ορισμένες δεκαετίες πριν, η ιδέα της πρόβλεψης παραγωγικών 

χαρακτηριστικών των ζώων (π.χ. πρόβλεψη γαλακτοπαραγωγής) με βάση το DNA τους 

και μόνο θα εμφανιζόταν ως ταινία επιστημονικής φαντασίας. Ωστόσο, η ραγδαία 

πρόοδος στον τομέα της μοριακής βιολογίας (π.χ. ανάγνωσμα ολόκληρου του 

γονιδιώματος, DNA μικροσυστοιχίες) τις τελευταίες δεκαετίες οδήγησε στην ανάπτυξη 

της τεχνολογίας αυτής και εφαρμογής της πλέον στην πράξη στους συνεταιρισμούς 

γενετικής βελτίωσης παραγωγικών ζώων. Το 2001, παρουσιάστηκε βάσει 

προσομοιώσεων πως 30,000 μοριακοί δείκτες θα ήταν αρκετοί, για να επιτευχθούν 

ακρίβειες εκτίμησης κληροδοτικών αξιών των ζώων (EBV), παρόμοιες με αυτές του 

απογονικού ελέγχου. Η διαδικασία αυτή, σύμφωνα με την οποία, δίνεται η δυνατότητα 

διερεύνησης του γενετικού υπόβαθρου ενός ατόμου με τη χρήση μοριακών δεικτών και 

απλών (γραμμικών) μοντέλων και η οποία έχει ως  στόχο την εύρεση του παραγωγικού 

του δυναμικού και τη χρησιμοποίησή του για αναπαραγωγή, αποτελεί αυτό που 

αποκαλούμε γονιδιωματική επιλογή (Genomic Selection, GS). Τα έως τώρα 

θεωρητικά δεδομένα δείχνουν ότι η γονιδιωματική επιλογή μπορεί να προσφέρει 

δυναμικό έως και διπλασιασμού του γενετικού οφέλους σε σχήματα γενετικής 

βελτίωσης παραγωγικών ζώων. Η εφαρμογή της έχει ήδη ξεκινήσει σε συνεταιρισμούς 

γενετικής βελτίωσης ανά τον κόσμο, κυρίως σε γαλακτοπαραγωγές αγελάδες. Το 

κόστος της γονοτύπησης ενός ζώου ανέρχεται σε ~100$. Η τεχνολογία της 

γονιδιωματικής επιλογής αποτελεί επανάσταση για τον τομέα της γενετικής βελτίωσης, 

ενώ βρίσκει, επίσης, πρόσφορο έδαφος και σε μελέτες που άπτονται του ανθρώπινου 

DNA – μελέτες κυρίως που σχετίζονται με την πρόβλεψη ασθενειών. 
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Εισαγωγή 

Εάν ο 20ος αιώνας σηματοδοτήθηκε από σημαντικές ανακαλύψεις στον τομέα 

της φυσικής, ο 21ος αιώνας θεωρείται ήδη από πολλούς ως ο “αιώνας της βιολογίας”, 

χαρακτηριζόμενος από σημαντική πρόοδο όσον αφορά την κατανόηση τής βασικής 

μονάδας ζωής (ή καλύτερα της κληρονομικότητας), το DNA. Σχεδόν μισό αιώνα από 

την ανακάλυψη της δομής του DNA από τους Watson και Crick, η επιστήμη της 

βιολογίας έχει καταφέρει πλέον να αλληλουχεί ολόκληρο το γονιδίωμα οργανισμών, 

να συγκρίνει γονιδιώματα διαφορετικών οργανισμών, να γονοτυπεί άτομα με χιλιάδες 

ή εκατομμύρια μοριακούς δείκτες (ή ακόμα και με πλήρης αλληλούχιση) κλπ., και όλα 

αυτά με - σχετικά - χαμηλό κόστος. Από τα τέλη της δεκαετίας του 1990 ξεκίνησε η 

αλληλούχιση των γονιδιωμάτων διαφόρων ζωικών και φυτικών ειδών, με 

αποκορύφωμα την αποκρυπτογράφηση του ανθρώπινου γενετικού κώδικα το 2001 [1, 

2]. Σταθμό στη νέα σελίδα της γενετικής βελτίωσης των παραγωγικών ζώων αποτελεί 

η πλήρης αλληλούχιση του γονιδιώματος των βοοειδών το 2009 [3] (Εικόνα 1). 

Τόσο οι δυνατότητες της νέας γνώσης και τεχνολογίας από το πεδίο των 

genomics όσο και τα οφέλη (γενετική πρόοδος και οικονομικά οφέλη) στα 

προγράμματα γενετικής βελτίωσης έγιναν πολύ γρήγορα αντιληπτά και μέσα σε 

σχετικά μικρό χρονικό διάστημα, η καινούρια τεχνολογία έγινε εφαρμόσιμη στην 

πράξη, βάζοντας τις αναλύσεις και αξιολογήσεις των ζώων βάσει του DNA στην 

καθημερινότητα των συνεταιρισμών γενετικής βελτίωσης [4-8].  

Σκοπός αυτού του άρθρου είναι να κάνει, εν περιλήψη, γνωστή την 

μεθοδολογία της γονιδιωματικής επιλογής και τις δυνατότητές της στους 

συνεταιρισμούς γενετικής βελτίωσης, στους γεωργούς και κτηνοτρόφους, αλλά και στο 

ευρύτερο κοινό. 

 

Ιστορική αναδρομή τής γενετικής βελτίωσης 

Για να δειχθεί και να γίνει αντιληπτό το δυναμικό της GS, θα ήταν φέλιμο  να 

γίνει πρωτίστως μια ιστορική ανασκόπηση τής ιστορίας τής γενετικής βελτίωσης των 

ζώων.  

 



3 

 

 

Η θεωρία τής ποσοτικής γενετικής 

Οι ιστορικές καταβολές της γενετικής βελτίωσης φυτών και ζώων έχουν ως 

αρχή τη θεωρία της ποσοτικής γενετικής, η οποία κυρίως αναπτύχθηκε από τους 

Ronald Fisher [9] και Sewall Wright [10]. Η θεωρία τής ποσοτικής γενετικής αποτελεί 

το κυρίως εργαλείο μελέτης τής φαινοτυπικής ποικιλομορφίας των ειδών. Η θεωρία 

του Fisher και το μοντέλο μελέτης τής φαινοτυπικής παραλλακτικότητας είναι πολύ 

απλά στη βάση τους:  

𝜑𝛼𝜄𝜈ό𝜏𝜐𝜋𝜊𝜍 = 𝛾𝜀𝜈𝜀𝜏𝜄𝜅ή 𝛼𝜉ί𝛼 + 𝜎𝜑ά𝜆𝜇𝛼 

 

Το γενετικό υπόβαθρο για κάθε γνώρισμα ομως, δε φαίνεται άμεσα με 

παρατήρηση (δηλαδή με παρατήρηση στο DNA), αλλά μπορεί να εκτιμηθεί μέσα από 

μέτρηση των αποδόσεων (π.χ. γαλακτοπαραγωγή) τού ίδιου του ατόμου και των 

συγγενών του. Επίσης, η θεωρία υποθέτει ότι δε γνωρίζουμε το πώς τα διάφορα γονίδια 

συνεργάζονται μεταξύ τους, για να παράξουν το συγκεκριμένο φαινότυπο (genetic 

architecture), αλλά απλά ότι τα γονίδια έχουν το καθένα μια πολύ μικρή επίδραση 

(infinitesimal model) στο κάθε γνώρισμα και η δράση τους είναι προσθετική (additive 

action). Επομένως, η θεωρία τής ποσοτικής γενετικής και κατ’ επέκταση της γενετικής 

βελτίωσης δεν έχουν (ή τουλάχιστον δε χρειάζονται) καμιά πληροφορία για τη δραση 

των γονιδίων, τον αριθμό τους και τη θέση τους στο γονιδίωμα (σε αντίθεση με ό,τι 

ισχύει στην επιστήμη της μοριακής γενετικής). 

 

Ιστορία τής γενετικής βελτίωσης 

Η γενετική βελτίωση αποβλέπει “στη δημιουργία ζώων, τα οποία να καθιστούν 

την παραγωγή ζωικών προϊόντων οικονομικώς όσο γίνεται περισσότερο επωφελή, υπό 

τις εκάστοτε ισχύουσες οικολογικές, κοινωνικές και οικονομικές συνθήκες” [11]. 

Ένα πρόγραμμα επιλογής (breeding programme) αποτελεί έναν οργανισμό ή 

ένα σύστημα στο οποίο 1) συλλέγονται πληροφορίες των εν δυνάμει ζώων 

αναπαραγωγής, οι οποίες χρησιμοποιούνται για την εκτίμηση των κληροδοτικών αξιών 

αυτών (estimated breeding values; EBV) και 2) επιλέγονται τα ανώτερα γενετικά ζώα, 

για να μας δώσουν την επόμενη γενεά [12]. 
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Αφετηρία του σχεδιασμού και της εφαρμογής της επιλογής είναι ο καθορισμός 

του βελτιωτικού στόχου [11]. Ως βελτιωτικός στόχος ενός πληθυσμού μπορεί να 

οριστεί η “δημιουργία μελλοντικών γενεών ζώων που θα παράγουν αποτελεσματικότερα 

κάτω από μελλοντικές συνθήκες παραγωγής”. Τα απαραίτητα μέσα για την επίτευξη του 

βελτιωτικού στόχου είναι τα ακόλουθα [13]: 

 

 Ταυτοποίηση – σήμανση όλων των ζώων 

 Καταγραφή της γενεαλογίας 

 Έλεγχος των αποδόσεων 

 Εφαρμογή τεχνικών αναπαραγωγής 

 

Μια από τις σημαντικότερες αλλαγές που έγιναν στα προγράμματα επιλογής 

(κυρίως γαλακτοπαραγωγών ζώων) στη διάρκεια του χρόνου ήταν η εφαρμογή του 

απογονικού ελέγχου. Ο απογονικός έλεγχος εφαρμόστηκε αρχικά στη Δανία το 1902 

και η χρήση του γρήγορα εξαπλώθηκε σε όλο τον κόσμο [14]. 

Παρ’ όλα αυτά, η πρώτη επανάσταση στα προγράμματα γενετικής βελτίωσης 

ήρθε με τη χρήση της Τεχνητής Σπερματέγχυσης (Τ.Σ.). Η Τ.Σ. βοήθησε στην ταχεία 

εξάπλωση του ανώτερου γενετικού υλικού σε ολόκληρο τον πληθυσμό. Η ιστορία της 

Τ.Σ. κλείνει πάνω από δύο αιώνες, ενώ η ευρεία χρήση της στις εκτροφές συμπληρώνει 

περίπου 80 χρόνια [15]. 

 Όσον αφορά το μαθηματικό κομμάτι, σημαντική είναι η συνεισφορά του 

Henderson με τη δημιουργία ενός στατιστικού μοντέλου γνωστού ως άριστη γραμμική 

αμερόληπτη πρόβλεψη (Best Linear Unbiased Prediction, BLUP) [16-21]. Η BLUP 

χρησιμοποιεί όλη τη διαθέσιμη πληροφορία, μέσα απο τις συγγενικές σχέσεις των 

ατόμων, για ακριβέστερη πρόβλεψη της γενετικής αξίας των ζώων (δες [22] για μια 

αναδρομή στην ιστορία των στατιστικών μοντέλων που έχουν χρησιμοποιηθεί στη 

γενετική βελτίωση ζώων). 

Πρέπει να σημειωθεί, όμως, ότι η εφαρμογή του απογονικού ελέγχου από μόνη 

της δεν έδωσε σημαντικά αποτελέσματα στη γενετική βελτίωση. Τα εντυπωσιακά 

αποτελέσματα του απογονικού ελέγχου φάνηκαν από τη στιγμή της εφαρμογής της 

Τ.Σ.. Ουσιαστικά, ο απογονικός έλεγχος είναι αυτός που ανέδειξε την Τ.Σ. ως κορυφαίο 

εργαλείο της γενετικής βελτίωσης [23]. Ο συνδυασμός απογονικού ελέγχου και T.Σ. 
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είχε ως αποτέλεσμα τη σημαντική αύξηση της γενετικής προόδου στα προγράμματα 

γενετικής βελτίωσης (κυρίως των βοοειδών) [24].  

 

Οργάνωση προγραμμάτων γενετικής βελτίωσης 

Η γενετική βελτίωση σε έναν πληθυσμό, ο οποίος μπορεί να αποτελείται από 

εκατομμύρια ζώα, δεν είναι συνήθως πρακτικά εφαρμόσιμη σε όλα τα ζώα του 

πληθυσμού, διότι η οργάνωση μίας τέτοιας δράσης είναι ιδιαίτερα απαιτητική και το 

κόστος ελέγχου των αποδόσεων ιδιαιτέρα ψηλό. Για το λόγο αυτό, τα προγράμματα 

γενετικής βελτίωσης δομούν με έναν ιεραρχικό τρόπο τον πληθυσμό σε ομάδες ζώων 

οι οποίες δέχονται τις βελτιωτικές δράσεις με διαφορετικό τρόπο (Εικόνα 2). 

Στις μικρές ομάδες ζώων στην κορυφή της ιεραρχικής δομής (πυρήνας ή ενεργό 

μέρος) μελετώνται και εφαρμόζονται όλες οι επιλεκτικές διαδικασίες. Εν συνεχεία, 

έχουμε μεταφορά της γενετικής υπεροχής από τον πυρήνα σε όλο τον υπόλοιπο 

πληθυσμό (πληθυσμός βάσης ή παραγωγικό μέρος) [25]. Μεταξύ του ενεργού και 

παραγωγικού μέρους μπορεί να παρεμβάλλεται και ακόμα μία βαθμίδα, το 

πολλαπλασιαστικό μέρος, στο οποίο, το γενετικό υλικό από το ενεργό μέρος του 

πληθυσμού πολλαπλασιάζεται και ακολούθως διατίθεται στους εκτροφείς του 

παραγωγικού μέρους [11]. 

Τα σύγχρονα σχέδια επιλογής περιλαμβάνουν απογονικό έλεγχο των 

αρσενικών και εφαρμογή δοκιμαστικών και σχεδιασμένων συζεύξεων [26]. Η 

οργάνωση του πληθυσμού γίνεται σε πυραμιδικό σχήμα, διότι η συμμετοχή όλων των 

ζώων του πληθυσμού στο πρόγραμμα επιλογής είναι, συνήθως, οικονομικά ασύμφορη. 

Έτσι, μικρός αριθμός ανώτερων γενετικά ζώων (πυρήνας) χρησιμοποιείται στην 

κορυφή της πυραμίδας και η γενετική υπεροχή – πρόοδος διαχέεται στον υπόλοιπο 

πληθυσμό (παραγωγικό μέρος). Η μεταφορά της γενετικής προόδου από το ενεργό στο 

παραγωγικό μέρος γίνεται, συνήθως, μέσω των αρσενικών ζώων [25]. 

Για να είναι λοιπόν αποτελεσματικό ένα πρόγραμμα γενετικής βελτίωσης θα 

πρέπει : 

 να βασίζεται σε απογονικό έλεγχο 

 να μπορεί να εκτιμάει με ακρίβεια τις EBV των ζώων (αρσενικών και 

θηλυκών) 
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 να μπορεί να επιλέγει τα ανώτερα αρσενικά και θηλυκά για ζώα 

αναπαραγωγής της επόμενης γενεάς  

  να μπορεί (γρήγορα) να διασπείρει τη γενετική ανωτερότητα σε ολόκληρο 

τον πληθυσμό 

 

Ο απογονικός έλεγχος αποτελεί, όμως, ταυτόχρονα το ισχυρό και αδύναμο 

σημείο των προγραμμάτων βελτίωσης. Αφενός μας δίνει τη δυνατότητα εκτίμησης των 

EBV των αρσενικών (κυρίως) με μεγάλη ακρίβεια (π.χ. >90%, σε ταύρους 

γαλακτοπαραγωγής, αναλόγως του αριθμού των θυγατέρων που ελέγχονται) βάση των 

αποδόσεων των θυγατέρων τους και αφετέρου απαιτεί μεγάλο χρονικό διάστημα (~7 

χρόνια σε ταύρους γαλακτοπαραγωγής) για την παραλαβή των αποτελεσμάτων. Αυτό 

το χρονικό διάστημα αναμονής συνεπάγεται αύξηση του κόστους και καθυστέρηση της 

γενετικής προόδου του πληθυσμού.  

 

Η χρήση των μοριακών δεικτών στη γενετική βελτίωση 

Η ιδέα της χρήσης μοριακών δεικτών θεωρείτε αρκετά παλιά στον τομέα της 

γενετικής και δει στον τομέα γενετικής βελτίωσης παραγωγικών ζώων [27]. Το 

θεωρητικό υπόβαθρο της μεθόδου, αποκαλούμενης “υποβοηθούμενη από γενετικούς 

δείκτες επιλογή” (Marker Assisted Selection, ΜΑS), παρουσιάστηκε από τους 

Fernando and Grossman το 1989 [28]. Συνδύαζε την κλασική μεθοδολογία της BLUP 

με πληροφορίες από γενετικούς δείκτες. Ερχόμενοι πλέον στο κοντινό παρελθόν και 

στη δεκαετία του 1990 θα δούμε ότι υπήρξε η επιθυμία να συμπεριλάβουμε στα 

προγράμματα γενετικής βελτίωσης και πληροφορίες από το DNA για την αξιολόγηση 

και επιλογή των γενετικά ανώτερων ζώων.  

Η έρευνα για τον εντοπισμό περιοχών στο DNA στις οποίες εδράζονται ένα ή 

περισσότερα γονίδια τα οποία ελέγχουν και είναι υπεύθυνα για την παραλλακτικότητα 

ποσοτικών χαρακτηριστικών (π.χ. γαλακτοπαραγωγή) ήταν πολύ ενθουσιώδης και 

οδήγησε σε πληθώρα ερευνών, κυρίως στη δεκαετία του ’90. Έτσι, δημιουργήθηκαν 

βάσεις δεδομένων  (π.χ. Animal QTL database; http://www.animalgenome.org/cgi-

bin/QTLdb/index) στις οποίες υπάρχει ένας μεγάλος αριθμός εντοπισμένων 

γονιδιακών τόπων ποσοτικών ιδιοτήτων (quantitative trait loci; QTL). Ωστόσο, η 

εφαρμογή της MAS στην πράξη παρουσίαζε δυσκολίες που αφορούσαν π.χ. i) τον 

http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index
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περιορισμένο αριθμό των μοριακών δεικτών που χρησιμοποιήθηκαν στις έρευνες 

οδηγώντας στον εντοπισμό πολύ μεγάλων περιοχών στο DNA και, επομένως, κάνοντας 

δύσκολο τον εντοπισμό γονιδίων, ii) στο ότι τα δεδομένα αφορούσαν μόνο το 

συγκεκριμένο ζώο και την οικογένειά του και δεν μπορούσαν να γενικευτούν στον 

πληθυσμό, ενώ, επιπλέον iii) απαιτούνταν πολλά τεστ επαλήθευσης της ύπαρξης των 

γονιδίων, κλπ. (για περισσότερες πληροφορίες στη MAS δες [29-31]). 

 

Η γονιδιωματική επιλογή 

Τους περιορισμούς της MAS τους έχουν ανατρέψει οι πρόσφατες εξελίξεις της 

μοριακής τεχνολογίας και αυτό διότι μας παρέχεται πλέον η δυνατότητα αλληλούχισης 

ολόκληρου του γονιδιώματος  και εύρεσης μεγάλου αριθμού γενετικών δεικτών με τη 

μορφή σημειακών μεταλλάξεων (Single Nucleotide Polymorphisms,  SNP). Τα SNP 

αποτελούν αλλαγές ενός μόνο νουκλεοτιδίου στο γενετικό κώδικα (π.χ. C↔T). 

Σκεφτείτε ότι εάν πάρουμε δύο τυχαία άτομα απο τον ανθρώπινο πληθυσμό η 

αλληλουχία του DNA είναι ίδια κατά ~99%. Κάθε σημειακή μετάλλαξη όμως δε 

θεωρείται SNP. Για να θεωρηθεί μια σημειακή μετάλλαξη ως SNP θα πρέπει να 

εμφανίζεται στον πληθυσμό σε συχνότητα μεγαλύτερη του 1% (συνήθως αυτή η τιμή 

είναι αυθαίρετη) (Εικόνα 3). 

Τα SNP, ακολούθως, απομονώνονται και τοποθετούνται στις μικροσυστοιχίες 

DNA (microarrays). Οι μικροσυστοιχίες μας επιτρέπουν να διεξάγουμε ελέγχους για 

σχέσεις με παραγωγικά χαρακτηριστικά σε πολύ περισσότερα μέρη του γονιδιώματος. 

Με τον τρόπο αυτό, έχουμε την δυνατότητα διερεύνησης όλου του γονιδιώματος και 

μπορούμε να ερμηνεύσουμε μεγαλύτερο μέρος της γενετικής παραλλακτικότητας 

μεταξύ των ατόμων. Έτσι, με την τεχνολογία των μικροσυστοιχιών μπορούν να γίνουν 

γονοτυπικές αναλύσεις σε δεκάδες ή και εκατοντάδες χιλιάδες (ή εκατομμύρια) SNPs 

σε κάθε ζώο με κόστος ~100$ (Εικόνα 4). 

Το 2001 ο Meuwissen et al [32] έδειξαν βάσει προσομοιώσεων πως 30,000 

μοριακοί δείκτες θα ήταν αρκετοί για να επιτευχθούν ακρίβειες εκτίμησης 

κληροδοτικών αξιών των ζώων παρόμοιες με αυτές του απογονικού ελέγχου. Η 

διαδικασία αυτή, με την οποία, με την χρήση μοριακών δεικτών και απλών 

(γραμμικών) μοντέλων δίνεται η δυνατότητα διερεύνησης του γενετικού υπόβαθρου 

ενός ατόμου με στόχο την εύρεση του παραγωγικού του δυναμικού και τη 
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χρησιμοποίησή του για αναπαραγωγή, αποτελεί αυτό που αναφέρουμε ως 

γονιδιωματική επιλογή (genomic selection, GS; whole genome enabled 

predictions; genomic predictions). 

Η ιδέα της γονιδιωματικής επιλογής είναι πολύ απλή στη βάση της και η 

εφαρμογή της GS στην πράξη απαιτεί δύο στάδια (Εικόνα 5 και 6). Στο πρώτο στάδιο 

ζώα με γνωστούς φαινοτύπους γονοτυπούνται και αναπτύσσεται ένα μοντέλο 

πρόβλεψης των αποδόσεων (πληθυσμός αναφοράς; reference population). Στο δεύτερο 

στάδιο πραγματοποιείτε έλεγχος DNA στα νεαρά ζώα (test population) και βάση του 

γονοτύπου και του μοντέλου πρόβλεψης υπολογίζονται οι κληροδοτικές αξίες 

(Genomic Estimated Breeding Value; GEBV).  Θα πρέπει να τονιστεί ότι η GS δεν 

καταργεί τον έλεγχο των αποδόσεων των ζώων . αντίθετα, μάλιστα,  ο ορθός έλεγχος 

των αποδόσεων θεωρείτε αναγκαίο συστατικό για τη δημιουργία  ενός ακριβούς 

μοντέλου πρόβλεψης και κατ’ επέκταση ορθής αξιολόγησης των κληροδοτικών αξιών 

των ζώων. Επιπλέον, η GS δεν σχετίζεται (άμεσα) με εύρεση γονιδίων. Απλά, η 

πληροφορία (γενετικοί δείκτες, SNPs) η οποία προέρχεται από ολόκληρο το γονιδίωμα 

χρησιμοποιείτε για την ανάπτυξη ενός μοντέλου πρόβλεψης των κληροδοτικών τιμών 

των ζώων. 

H GEBV υπολογίζεται με βάση το μοντέλο: 

 

𝑦𝑖 = µ + ∑ 𝑥𝑖𝑗𝑏𝑗 + 𝑒𝑖
𝑝
𝑗=1 , 

 

όπου, μ είναι ο μέσος όρος, x ο κωδικός του γονοτύπου για το SNP j (π.χ. -1 και 1 για 

τους ομοζυγώτες και 0 για τον ετεροζυγώτη ) και b είναι η προσθετική αξία του SNP j. 

Στην πραγματικότητα κάθε σημειακός δεκτής (SNP) θεωρούμε ότι εκφράζεται 

ποσοτικά με ένα επιπλέον αποτέλεσμα παραγωγικότητας είτε αυτό είναι θετικό ή 

αρνητικό. Η βασική αυτή ποσοτική έκφραση είναι η εξέλιξη της βασικής ποσοτικής 

θεωρίας της γενετική η οποία αποτέλεσε το θεωρητικό υπόβαθρο της γενετικής 

βελτίωσης των αγροτικών ζώων. 

Αυτό στην πράξη συνεπάγεται ότι με τη γέννηση του ζώου, μόνο από τη λήψη 

αίματος και την ανάλυση DNA μπορούμε πλέον να προβλέψουμε το γενετικό του 
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δυναμικό (προσθετική γενετική αξία) με συγκεκριμένη ακρίβεια. Έτσι, το στάδιο 

προσμονής των αποτελεσμάτων του απογονικού ελέγχου παρακάμπτεται. 

Με βάση τη γνωστή εξίσωση της βελτίωσης (breeding equation) ο ρυθμός 

γενετικής προόδου εξαρτάται από τους ακόλουθους παράγοντες [33]:  

𝛥𝐺𝑇 =
𝜎𝐴 × 𝑖 × 𝑟𝐴𝐼

𝑇
 

1. Ακρίβεια της επιλογής, r. 

2. Μεσοδιάστημα γενεών, Τ 

3. Ένταση της επιλογής, i. 

4. Γενετική τυπική απόκλιση σΑ, η οποία είναι στην πραγματικότητα μια ιδιότητα που 

χαρακτηρίζει το επιθυμητό για βελτίωση χαρακτηριστικό στον πληθυσμό, αλλά 

μειώνεται με την αύξηση της αιμομιξίας.  

 

Η μεγάλη συμβολή της GS στα προγράμματα βελτίωσης αναφέρεται: 

 στη μείωση του μεσοδιαστήματος των γενεών  

 στην αύξηση της ακρίβειας των κληροδοτικών αξιών των ζώων σε μικρή 

ηλικία και σε γνωρίσματα δύσκολα να μετρηθούν (π.χ. ποιότητα σφαγίου) 

και γνωρίσματα με μικρό συντελεστή κληρονομικότητας (αριθμός 

σωματικών κυττάρων). 

 

Ο Schaeffer [34] έδειξε ότι η GS θα μπορούσε να αυξήσει σημαντικά το ρυθμό 

γενετικής προόδου στις αγελάδες γαλακτοπαραγωγής, επιτρέποντας την επιλογή των 

ταύρων που προορίζονται για αναπαραγωγή σε νεαρότερη ηλικία με βάση την 

εκτιμούμενη γονιδιωματική κληροδοτική τιμή, χωρίς να χρειάζεται να περιμένουν τις 

αποδόσεις των απογόνων τους. Πιο συγκεκριμένα, ο Schaeffer διερεύνησε τη 

δυνατότητα εφαρμογής γονιδιωματικής επιλογής στον πληθυσμό αγελάδων Holstein 

στον Καναδά και τα οφέλη που αποκομίζονται. Τα αποτελέσματα έδειξαν μεγάλη 

μείωση στο μεσοδιάστημα κατά την επιλογή των ταύρων (πατέρων ταύρων) από 6,5 

έτη σε 1,75 ενώ και το συνολικό διάστημα της επιλογής (και στους τέσσερις ατραπούς 

της βελτίωσης) μειώθηκε από 21,75 σε 9,75 έτη. Ουσιαστικά οι Shaeffer [34] και Pryce 
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et al [35] καταλήγουν στο συμπέρασμα ότι η GS μπορεί να καταλήξει σε διπλασιασμού 

του γενετικού οφέλους. Δικαίως λοιπόν η GS έχει χαρακτηριστεί ως η πιο πολλά 

υποσχόμενη εφαρμογή στον τομέα των προγραμμάτων γενετικής βελτίωσης [36]. 

Ενδεικτικά αναφέρεται ότι στο παγκόσμιο συνέδριο της γενετικής βελτίωσης ζώων το 

2010, το οποίο γίνεται κάθε τέσσερα χρόνια (γνωστό ως και οι “Ολυμπιακοί Αγώνες” 

της γενετικής βελτίωσης) στη Λειψία της Γερμανίας περισσότερο απο το ένα τρίτο των 

εργασιών (276 εργασίες σε σύνολο 846) ασχολήθηκε στη γονιδιωματική επιλογή [37]. 

Ήδη, η τεχνολογία της GS έχει αρχίσει να εφαρμόζεται στην πράξη σε 

συνεταιρισμούς γενετικής βελτίωσης διαφόρων ειδών ζώων, κυρίως 

γαλακτοπαραγωγών αγελάδων [4-8], ενώ πληθώρα μελετών μπορεί να βρεθεί και σε 

άλλα είδη παραγωγικών ζώων όπως προβάτων [38, 39], αιγών [40, 41], πουλερικών 

[42-44], χοίρων [45], αλλά και φυτών [46, 47] και δενδροκομικών καλλιεργειών [48, 

49].  

 

 

Προβλέψεις με βάση το γονιδίωμα και σε μελέτες στον άνθρωπο 

Η τεχνολογία της πρόβλεψης χαρακτηριστικών μέσω του γονιδιώματος δεν 

αφορά μόνο τους ζωικούς και φυτικούς πληθυσμούς και τον τομέα της γενετικής 

βελτίωσης, αλλά η εφαρμογή της διευρύνεται και στον άνθρωπο [50, 51]. Για 

παράδειγμα, σε μία πρόσφατη μελέτη η μεθοδολογία χρησιμοποιήθηκε για να 

προβλέψει την πιθανότητα εμφάνισης καρκίνου του δέρματος δίνοντας ενθαρρυντικά 

αποτελέσματα [52]. Η GS αναμένεται λοιπόν να συνεισφέρει στην καλύτερη 

κατανόηση του γενετικού υποβάθρου ποσοτικών γνωρισμάτων και ασθενειών.  

Μια μικρή επισήμανση εδώ: ο όρος γονιδιωματική επιλογή 

πρωτοχρησιμοποιήθηκε για σχήματα γενετικής βελτίωσης ζώων, στα οποία τα 

ανώτερα γενετικά ζώα επιλέγονται με βάση την πληροφορία που προέρχεται από το 

DNA για τη δημιουργία τής επόμενης γενεάς. Έτσι, ο όρος GS αναφέρεται σε 

ολόκληρο το στάδιο τής διαδικασίας επιλογής των ζώων. Η στατιστική μεθοδολογία, 

με τη συμμετοχή των μοριακών δεικτών ως μεταβλητών τιμών, ορίζεται καλύτερα ως 

“whole genome predictions”, “genomic predictions”, (δηλαδή ως «προβλέψεις με βάση 

το γονιδίωμα ή γονιδιωματικές προβλέψεις, κλπ.», μεταφράζοντας ελεύθερα) –  όρος 

ο οποίος ταιριάζει περισσότερο σε μελέτες που ασχολούνται με τον άνθρωπο.  
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Οπως ήδη προαναφέρθηκε, η GS δεν σχετιζεται με εύρεση γονιδίων, ούτε με 

τη χρήση τους. Στο σημειο αυτό θα μπορούσε να γίνει μια μικρή παρένθεση και να 

αναφερθούμε στις τελευταίες εξελίξεις απο τον τομέα της μοριακής βιολογίας και 

μελέτες στον άνθρωπο. Για παράδειγμα, η συσσώρευση νέας γνώσης απο μελέτες στο 

ανθρώπινο γονιδίωμα έχει οδηγήσει ακόμη και σε “επαναδιατύπωση” του ορισμού του 

“γονιδίου”, οδηγώντας σε μια ευρύτερη έννοια του ορου [53] 

(http://www.youtube.com/playlist?list=PL1ay9ko4A8slDIOZvtYjTys_BTDc0klkS). 

Επιπλέον, έχει δειχθεί ότι και ο εντοπισμός “γονιδίων” είναι περισσότερο πολύπλοκος 

από ότι στην αρχή πιστευόταν [54-57]. Σε αυτά, έρχονται να προστεθούν και νέες 

“εκπλήξεις” απο τη δυνατότητα, πλέον, απομόνωσης DNA από ένα και μονο κύτταρο 

(και όχι απο συστάδες εκαντοντάδων ή χιλιάδων κυττάρων όπως συνηθίζεται) [58]. 

 

Προοπτική εφαρμογής γονιδιωματικής επιλογής στην Ελλάδα 

Η GS αποτελεί μια επαναστατική, καινοτόμο και πολλά υποσχόμενη  

τεχνολογία στον τομέα της γενετικής βελτίωσης. Η τεχνογνωσία καθώς και 

αποτελέσματα εφαρμογής της στην πράξη σε άλλες χώρες και για διάφορα είδη 

παραγωγικών ζώων (π.χ. πρόβατα και αγελάδες) υπάρχουν και μπορούν να 

χρησιμοποιηθούν. 

Στην Ελλάδα στο χώρο της προβατοτροφίας η ύπαρξη του κατάλληλου 

γενετικού υλικού, το οποίο είναι προσαρμοσμένο στο ελληνικό περιβάλλον και 

«ανταγωνιστικό» σε σχέση με άλλες ξενικές φυλές, καθώς και η παρουσία, τα 

τελευταία χρόνια,  οργανώσεων παραγωγών καθαρόαιμων φυλών, δίνουν τις 

προϋποθέσεις στήριξης και εφαρμογής οργανωμένων προγραμμάτων γενετικής 

βελτιώσεις. Η εφαρμογή GS στα πρόβατα στην Ελλάδα μπορεί να δώσει ώθηση στην 

γενετική βελτίωση με αύξηση του ρυθμού της γενετικής προόδου στα επόμενα χρόνια 

αλλά και την δυνατότητα εισαγωγής στο βελτιωτικό στόχο νέων γνωρισμάτων που με 

τα κλασσικά σχήματα βελτίωσης είναι πολύ δύσκολο να επιλεγούν (π.χ. ποιότητα 

σφαγίου, ανθεκτικότητα σε ασθένειες κλπ). 

Μελέτη για εισαγωγή σχημάτων GS στο πρόβατο φυλής Χίου δίνει 

ενθαρρυντικά μηνύματα. Εναλλακτικά σχήματα GS με μικρότερες ανάγκες οργάνωσης 

εμφανίζονται να υπερτερούν τόσο σε γενετικό όσο και σε οικονομικό επίπεδο ενός 

κλασσικού σχήματος απογονικού ελέγχου στο Χιώτικο πρόβατο [59]. Ως εκ τούτου, η 

http://www.youtube.com/playlist?list=PL1ay9ko4A8slDIOZvtYjTys_BTDc0klkS
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συνέχιση μελετών και έναρξη εφαρμογής προγραμμάτων γονιδιωματικής επιλογής σε 

πληθυσμούς ζώων στην Ελλάδα θεωρείτε ιδιαίτερα ενδιαφέρουσα, εάν όχι αναγκαία. 

 

Εκπαίδευση στη γονιδιωματική επιλογή 

Η γονιδιωματική επιλογή έχει ήδη ξεκινήσει να διδάσκεται σε πολλά 

Πανεπιστήμια του εξωτερικού (Ευρώπη, Αμερική και Αυστραλία) και να εφαρμόζεται 

στην πράξη σε συνεταιρισμούς γενετικής βελτίωσης ανά τον κόσμο. Η GS είναι 

ουσιαστικά η μέθοδος που έδωσε το «φιλί της ζωής» στη θεωρία της ποσοτικής 

γενετικής και απέτρεψε την τελευταία στιγμή το τσουνάμι των μετατροπών πληθώρας 

τμημάτων γενετικής βελτίωσης σε αυτούσια τμήματα μοριακής βιολογίας. Σε αντίθεση 

με τη μέχρι πρότινος επικρατούσα αντίληψη επάνω σε γονίδια και συκριτικά με 

μεθοδολογίες που χρησιμοποιούν πληροφορίες μόνο από (υποψήφια) γονίδια, η GS με 

τη χρήση πληροφορίας από ολόκληρο το γονιδίωμα έχει, πιθανόν, πει  «το τελευταίο 

αντίο» στις μελέτες αναζήτησης γονιδίων, όσον αφορά τον τομέα τής γενετικής 

βελτίωσης φυτών και ζώων. Οι λόγοι είναι απλοί: η GS μάς δίνει μεγαλύτερες 

ακρίβειες των EBV, ενώ η εφαρμογή της είναι εύκολη και, επιπλέον, δεν παρεκκλίνει 

από την ήδη υπάρχουσα θεωρία. Βλέπετε, στη γενετική βελτίωση μάς αρκεί απλά να 

είμαστε ακριβείς και ταχείς στις προβλέψεις και αξιολογήσεις των ζώων, ούτως 

προκειμένου να επιτύχουμε το μέγιστο δυνατό κέρδος.   

Επιπλέον, η GS κατάφερε να ενώσει μετά απο πολλές δεκαετίες τμήματα 

ζωικής και φυτικής παραγωγής. Φαίνεται λίγο παράξενο, αλλά είναι αληθές ότι ενώ η 

γενετική βελτίωση φυτών και ζώων βασίζεται ακριβώς στην ίδια θεωρία της ποσοτικής 

γενετικής τα μαθήματα σε πολλά Πανεπιστήμια διδάσκονται ξεχωριστά για τα τμήματα 

των δύο κατευθύνσεων εδώ και πολλές δεκαετίες.  Η GS, όμως, κατάφερε να φέρει 

κοντά και ερεύνητες απο άλλα επιστημονικά πεδία όπως μαθηματικά, στατιστική, 

βιοπληροφορική, μοριακή γενετική, κ.α.. 

Τα Τμήματα και οι Σχολές στην Ελλάδα, τουλάχιστον της φυτικής και ζωικής 

παραγωγής όσο και της δασοπονίας, μπορούν να επενδύσουν στη γνώση αυτή 

προσφέροντας στους φοιτητές τη σπίθα για την εξερεύνηση των νέων “λεωφόρων της 

γνώσεως” που έχουν ήδη ανοιχθεί στο όμορφο ταξίδι στον κόσμο της γενετικής, με 

στόχο στην καλύτερη κατανόηση της ποικιλομορφίας που μας περιβάλλει. Η 

συνεργασία των διαφόρων τμημάτων θεωρείται αναγκαία. 
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Ερωτήσεις και προβληματισμοί για 

τη γονιδιωματική επιλογή 

 

Πόσα ζώα χρειάζονται να 

γονοτυπηθούν; 

Στις αγελάδες γαλακτοπαραγωγής ο 

πληθυσμός αναφοράς είναι σχετικά 

μεγάλος, μεγαλύτερος απο 10.000. 

Αυτό έχει οδηγήσει ορισμένους 

συνεταιρισμούς στην Ευρώπη να 

ενώσουν τις δυνάμεις τους έχοντας 

δημιουργήσει πλέον έναν πληθυσμό 

που αριθμεί ~20,000 γονοτυπημένους 

ταύρους. 

 

Πόσοι μοριακοί δείκτες (SNP) 

χρειάζονται;  

Ο αριθμός διαφέρει απο είδος σε είδος 

και εξαρτάται απο διάφορους 

παράγοντες (στους οποίους δε θα γίνει 

αναφορά στο παρόν άρθρο). Στα 

βοοειδή φαίνεται ότι 50.000 δείκτες 

είναι αρκετοί. 

 

Μπορούμε να προβλέψουμε μεταξύ 

διαφορετικών φυλών ή πληθυσμών 

ζώων (π.χ. ο πληθυσμός αναφοράς να 

αποτελείται απο ταύρους Holstein 

και οι γονιδιωματικές προβλέψεις 

απο γονοτυπημένα ταυρίδια φυλής 

Jersey); 

Όχι. Προς το παρόν οι ακρίβειες 

εκτίμησης των GEBV είναι πολύ 

μικρές, σχεδόν μηδαμινές. Ακόμα 

χειρότερα, δε γνωρίζουμε ποιο είναι το 

σωστό ερώτημα  που πρέπει να 

ερευνηθεί,  δηλαδή αν θα έπρεπε να 

μπορούμε να προβλέψουμε ή είναι 

λογικό το ότι δεν μπορούμε να 

προβλέψουμε μεταξύ διαφορετικών 

πληθυσμών (φυλών), τουλάχιστον 

βάσει των υπαρχουσών μελετών. Για να 

γίνει λίγο πιο κατανοητό το ερώτημα ας 

χρησμιμοποιήσουμε την παρακάτω 

αναλογία: Ας υποθέσουμε ότι έχουμε 

έναν πληθυσμό Ολλανδών, μετράμε το 

ύψος τους και τους γονοτυπούμε. Είναι 

λογικό και εφικτό να μπορούμε να 

προβλέψουμε, βάση των εκτιμήσεων 

της αξίας των SNP στους Ολλανδούς, 

το ύψος σε Κινέζους; Το πρόβλημα 

αυτο (across populations-heterotic 

groups predictions) αποτελεί πρόκληση 

προς το παρόν. 

 

 Ψάχνουμε για γονίδια στη GS; 

Όχι. Όλη η διαθέσιμη πληροφορία απο 

ολόκληρο το γονιδίωμα (με τη μορφή 

SNP) χρησιμοποιείτε στα μοντέλα 

πρόβλεψης. Το ένα, ομως, δεν αναιρεί 

το άλλο. Σε περίπτωση που γνωρίζουμε 

ότι συγκεκριμένες χρωμοσομικές 

περιοχές έχουν σημαντική επίδραση 

στο φαινότυπο ορισμένου γνωρίσματος 

η πληροφορία μπορεί να 

χρησιμοποιηθεί κατάλληλα στα 

στατιστικά μοντέλα. Και από την άλλη 

μεριά όμως, εάν βρεθεί, βάση των 
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στατιστικών μοντέλων πρόβλεψης, ότι 

κάποια SNP εμφανίζουν μεγάλη τιμή, 

μπορούν να ακολουθήσουν έρευνες για 

εντοπισμό γονιδίων. 

 

 Τί κάνει την GS τόσο μαγευτική 

μέθοδο; 

o Δεν απαιτεί επιπλέον θεωρία. 

Βασίζεται στην ήδη υπάρχουσα 

θεωρία της ποσοτικής 

γενετικής. 

o Είναι απλή και χαμηλού σχετικά 

κόστους.  

o Είναι επικερδής για τους 

συνεταιρισμούς γενετικής 

βελτίωσης 

o Εμπλουτίζει (πιθανόν και να 

περιπλέκει) τη γνώση μας γύρο 

απο τη σχέση της γενετικής με 

την φαινοτυπική 

παραλλακτικότητα 

 

Ίσως, όμως, το μεγαλύτερο 

πλεονέκτημά της GS είναι οτι 

αποτελλεί καινούρια τεχνολογία η 

οποία είναι εφαρμόσιμη στην πράξη και 

δεν παραμένει απλή θεωρία. Πιθανόν 

να περιπλέκει τα πράματα σχετικά με 

τις απόψεις μας για το γονιδίωμα, μας 

δίνει ομως τη δυνατότητα να 

προβλέψουμε! Χρησιμοποιώντας 

ορισμό απο τη Φυσική, θα λέγαμε ότι η 

GS αποτελλεί μια “αποτελεσματική 

θεωρία (effective theory)”. Μπορεί να 

μην καταλαβαίνουμε το μηχανισμό 

λειτουργίας του συστήματος, αλλά μας 

βοηθάει να κάνουμε προβλέψεις για το 

μέλλον. Ο νόμος του Νεύτωνα της 

παγκόσμιας έλξης μας λέει για 

παράδειγμα ότι “οι ελκτικές δυνάμεις 

μεταξύ δύο ουρανίων σωμάτων είναι  

ανάλογες του γινομένου των μαζών τους 

και αντιστρόφως ανάλογες του 

τετραγώνου της μεταξύ των κέντρων 

μάζας τους απόστασης”. Δε γνωρίζουμε 

γιατί είναι έτσι, δε γνωρίζουμε το 

μηχανισμό που κάνει αυτό το νόμο να 

ισχύει. Γιατί το μοντέλο να είναι τόσο 

απλό κι όχι κάτι πολυπλοκότερο; Δεν το 

γνωρίζουμε. Μας δίνει όμως τη 

δυνατότητα να προβλέψουμε 

μελλοντικές καταστάσεις. Όπως 

συνηθίζει να λέει και ο καθηγητής 

Daniel Gianola στις διαλέξεις του “θα 

αρνηθείτε το φαγητό σας επειδή δεν 

γνωρίζετε το πεπτικό σας σύστημα...;”. 
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Εικόνα 1 Χρονικό αλληλούχισης των γονιδιωμάτων διαφόρων οργανισμών. 
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Εικόνα 2. Περιγραφή ενός τυπικού προγράμματος γενετικής βελτίωσης πυραμιδικής 

δομής. 
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Εικόνα 3. Πολυμορφισμός μονού νουκλεοτιδίου (Single Nucleotide Polymorphism; SNP). 

 

 

 

Εικόνα 4. llumina 50k SNP chip βοοειδών 
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Εικόνα 5. Περιγραφή της βασικής ιδέας των στατιστικών μοντέλων της γονιδιωματικής 

επιλογής. 
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jgSGEBV 



1

Εκτίμηση μιας τιμής (g) για κάθε ένα από τα σημεία-δείκτες του 

γονιδίωματος ώστε το άθροισμα όλων των τιμών να μας δώσει 

τον φαινότυπο. 

𝑆: 𝑆𝑁𝑃 

𝑔: 𝜏𝜄𝜇ή 𝑆𝑁𝑃  
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Εικόνα 6. Περιγραφή λειτουργίας της γονιδιωματικής επιλογής 

GEBVs 

Πληθυσμός αναφοράς (reference population) 

Υποψήφιοι βελτιωτές (test population) 

Σχέδιο λειτουργίας γονιδιωματικής επιλογής 

(Genomic selection) 

Εκτίμηση 

αξίας κάθε 

SNP  
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𝑦 𝑖 = µ +  𝑥𝑖𝑗

𝑝

𝑗=1

𝑏 𝑗 
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𝑝

𝑗=1
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