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Zmienność genetyczna i możliwe kierunki u żytkowania  

bawoła wodnego (Bubalus bubalis) w Polsce 
Genetic variability and possible directions in the use of Water Buffalo  

(Bubalus bubalis) in Poland 

Streszczenie. Bawoły to gatunek użytkowany wszechstronnie. Mleko bawolic, stanowiące 13% 
rynku światowego, charakteryzuje się większą zawartością laktozy, białka i minerałów niż mleko 
krowie, a jednocześnie zawiera mniej wody. Wykorzystywane jest głównie do produkcji masła 
oraz wysokiej jakości serów. Mięso z kolei, którego produkcja w 2013 r. wyniosła 3,72 mln ton, 
określić można jako chude ze względu na mniejszą zawartość tłuszczu i cholesterolu. Bawoły 
wykorzystuje się także jako zwierzęta pociągowe, które pokrywają w Azji 20–30% zapotrzebowa-
nia na siłę roboczą w rolnictwie. W Polsce hodowla bawoła rozpoczęła się w 2006 r. w jednym  
z gospodarstw w Puszczy Noteckiej, gdzie obecnie buhajki rzeźne sprzedawane są na rynek nie-
miecki, a jałóweczki trafiają do dalszego chowu. Ze względu na niewielkie wymagania paszowe, 
preferencje pokarmowe i łatwą aklimatyzację do nowych warunków środowiskowych bawoły 
mogą być wykorzystywane do kształtowania krajobrazu na terenach przyrodniczo cennych. Pro-
dukty mleczne i mięsne pochodzące od bawołów mogą stanowić również urozmaicenie oferty 
agroturystycznej. 
Materiał do pracy pobrano od 35 samic bawoła wodnego z gospodarstwa „Olchowy Młyn” w 2012 r., 
w celu określenia zmienności genetycznej populacji. Do analizy wykorzystano 5 sekwencji mikro-
satelitarnych DNA: BM2113, SPS115, INRA23, ETH3 oraz BM1824. Na podstawie uzyskanych 
wyników określono ilość i częstość występowania zidentyfikowanych alleli w poszczególnych loci 
mikrosatelitarnych, a także heterozygotyczność obserwowaną i oczekiwaną. 
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WSTĘP 

Bawoły azjatyckie, nazywane także bawołami wodnymi, należą do rodziny krętoro-
gich (Bovidae) i rodzaju bawoły (Bubalus). W ich obrębie wyróżnia się dwa podgatunki 
(typy) – bawoła rzecznego i bawoła błotnego – które różnią się od siebie zarówno pod 
względem fenotypowym, behawioralnym, jak i genetycznym [MacGregor 1939, Songsri 
i Ramirez 2004]. Bawoły, w porównaniu z bydłem domowym, pojawiły się w życiu czło-
wieka stosunkowo niedawno. Bawoły rzeczne udomowione zostały 5000 lat temu w doli-
nie Indusu, a bawoły błotne – 4000 lat temu w Chinach [Borghese i Mazzi 2005]. Bawo-
ły rzeczne występują na subkontynentalnych obszarach Indii i dalej na wschód aż do 
Bałkanów i Włoch. Bawół błotny natomiast bytuje na obszarach Azji od części wschod-
niej, poprzez tereny południowo-wschodnie do doliny Jangcy [Flamand i in. 2003]. Poza 
wyraźnymi różnicami fenotypowymi, objawiającymi się białym umaszczeniem dolnych 
partii kończyn oraz białą kiścią ogona i prostymi rogami u bawoła błotnego oraz ciem-
nym umaszczeniem całego ciała i zakrzywionymi rogami u bawoła rzecznego, obydwa te 
typy różni liczba chromosomów (bawół błotny 2n = 48, bawół rzeczny 2n = 50) [Ulbrich 
i Fisher 1967, Borghese 2011], frekwencja alleli białek kodujących [Amano 1983] i loci 
mikrosatelitarnych [Barker i in. 1997]. 

Aktualna populacja bawołów wodnych (Bubalus bubalis) na świecie liczy około 200 mln 
sztuk, z czego 97% występuje w Azji (193 mln), 2,2% w Afryce (4,3 mln), 0,6% w Ame-
ryce Południowej (1,3 mln), 0,2% w Europie (425 tys. szt.) [FAOSTAT 2014]. Zaintere-
sowanie tymi zwierzętami systematycznie rośnie. W ciągu ostatniej dekady nastąpił 
wzrost o 28 mln sztuk (rys. 1).  
 
 

 
 

Rys. 1. Pogłowie bawołów na świecie (mln) w latach 2004–2013 [FAOSTAT 2014] 
Fig. 1. Stock of buffalo in the world (mln) in years 2004–2013 [FAOSTAT 2014] 
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Rys. 2. Produkcja mleka bawolego na świecie (mln ton) w latach 2003–2012 [FAOSTAT 2014] 
Fig. 2. Production of buffalo milk in the world (mln tonne) in years 2003–2012 [FAOSTAT 2014] 
 
 

 
 

Rys. 3. Produkcja mięsa bawolego na świecie (mln ton) w latach 2003–2013 [FAOSTAT 2014] 
Fig. 3. Production of buffalo meat in the world (mln tonne) in years 2003–2013 [FAOSTAT 2014] 

 
 
Bawoły charakteryzują się umaszczeniem w kolorze od popielatej szarości do czar-

nego, przy czym u odmian udomowionych wystąpić mogą osobniki rude. Różnice po-
między populacjami dzikimi a udomowionymi widoczne są także przy porównaniu pa-
rametrów zootechnicznych, np.: wysokość w kłębie bawołów dziko żyjących wynosi 
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150–190 cm a długość ciała zawiera się w przedziale od 240 do 360 cm, natomiast dla 
bawoła udomowionego jest to 133–138 cm wysokości w kłębie oraz 142–145 cm długo-
ści ciała [Roth 2004, Soysal i in. 2007]. Bawoły są bardziej wrażliwe na wysokie tempe-
ratury niż inne gatunki należące do rodziny krętorogich (ze względu na mniejszą ilość gru-
czołów potowych), dlatego też lubią kąpiele w wodzie lub błocie, co nie tylko pozwala im 
zachować odpowiednią temperaturę ciała, ale chroni także przed insektami [Roth 2004].  

 
 

Tabela 1. Liczba zidentyfikowanych alleli, wielkość alleli, częstość ich występowania oraz hetero-
zygotyczność oczekiwana i obserwowana w analizowanym stadzie bawołów 

Table 1. Number of identified alleles, alleles size, frequency of their occurrence, observed  
and expected heterozygosity in analyzed herd of buffalo 

 

Locus 

Liczba  
zidentyfikowanych alleli  

Number of identified alle-
les 

Wielkość alleli 
(pz)  

Alleles size (bp) 

Frekwencja 
alleli 

Alleles frequency 
HO HE 

BM2113 6 

115 
117 
119 
121 
123 
125 

0,0303 
0,0455 
0,0909 
0,1212 
0,5455 
0,1667 

0,3939 0,6587 

SPS115 5 

246 
250 
252 
254 
262 

0,8286 
0,1143 
0,0143 
0,0143 
0,0286 

0,2000 0,3035 

INRA23 6 

193 
195 
197 
199 
207 
209 

0,2115 
0,1346 
0,4808 
0,0962 
0,0385 
0,0385 

0,4231 0,7074 

ETH3 7 

99 
101 
103 
105 
109 
111 
113 

0,0735 
0,4118 
0,1176 
0,2059 
0,1618 
0,0147 
0,0147 

0,3824 0,7533 

BM1824 7 

150 
152 
158 
170 
180 
184 
218 

0,0192 
0,0192 
0,0577 
0,0192 
0,0385 
0,0385 
0,8077 

0,1538 0,3469 

Średnio/ Mean 6,2   0,3106 0,5540 
 

HO – heterozygotyczność obserwowana/ observed heterozygosity 
HE – heterozygotyczność oczekiwana/ expected heterozygosity 
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Podstawowym składnikiem diety bawołów jest trawa (głównie z terenów podmo-
kłych), a niedobór minerałów uzupełniają w warunkach naturalnych poprzez żucie kory 
drzew. Uważa się, że zwierzęta te chętniej zjadają roślinność pastwiskową, jak również 
inne pasze objętościowe gorszej jakości, wykorzystując je przy tym znacznie efektywniej 
od bydła [Thomas 2004, Lemke 1994, Sebastian i in. 1970]. Wyjątkowa zdolność bawo-
łów do przetrwania, nawet w najtrudniejszych warunkach żywieniowych i bytowych, dała 
im w niektórych krajach przewagę konkurencyjną w stosunku do bydła. Wydajność 
mleczna bawołów jest niska i wynosi 6–7 litrów mleka dziennie, jednak średnia zawar-
tość tłuszczu, białka oraz laktozy, wynosząca odpowiednio 7,73%, 4,38% oraz 4,79%, 
świadczy o jego znacznie większej wartości energetycznej w odniesieniu do mleka kro-
wiego. Przeciętna laktacja trwa od 252 do 270 dni, przy średniej wydajności od 1500 do 
4500 kg mleka, a zdrowa samica może być użytkowana przez 9–10 laktacji [Rao i Na-
garcenkar 1977, Walstra i in. 1999]. 

Bawoły należą do zwierząt poliestrycznych, a dojrzałość płciową osiągają dopiero  
w wieku 18–46 miesięcy. Ma to związek nie tylko z czasem wystąpienia pierwszej rui, 
ale przede wszystkim z osiągnięciem odpowiedniej masy ciała, która stanowić powinna 55–
60% wagi zwierzęcia dorosłego [Jainudeen i Hafez 1993]. Według Perera [2011] do 
czynników decydujących o takim stanie rzeczy należą: genotyp, żywienie, utrzymanie, 
otoczenie, klimat, rok lub sezon urodzenia, a także występujące choroby. Wiek pierwsze-
go wycielenia przypada średnio na 37–40 miesiąc życia, a sama ciąża trwa około 310 dni. 

Celem pracy było określenie zmienności genetycznej populacji bawoła wodnego  
w Polsce oraz charakterystyka kierunków jego użytkowania. 

METODYKA 

Materiał do badań zebrany został w postaci próbek tkanki łącznej pobranej z uszu 
35 samic bawoła wodnego utrzymywanego w gospodarstwie „Olchowy Młyn” na terenie 
Puszczy Noteckiej. Stanowiło to prawie połowę całej populacji matek bawolich w Polsce. 

Genomowe DNA zostało wyizolowane przy użyciu komercyjnego zastawu Sherlock 
AX (A&A Biotechnology). Do momentu analizy pozyskane próbki DNA przechowywa-
no w temperaturze -20°C. 

Analizę genetyczną przeprowadzono przy użyciu 5 markerów mikrosatelitarnych 
(BM2113, SPS115, INRA23, ETH3, BM1824) wybranych spośród 30 rekomendowa-
nych dla bydła przez Międzynarodową Organizację ds. Genetyki Zwierząt (ISAG).  

Łańcuchową reakcję polimerazy (PCR) przeprowadzono w termocyklerze MJ Rese-
arch PTC 225, w objętości 15 µl mieszaniny reakcyjnej (3,85 µl H20, 1,5 µl buforu 
(10×), 5 µl MgCl2 (25 mM), 0,075 µl starterów (10 pmoli), 1,25 µl dNTP mix (2 mM 
każdego), 0,025 µl polimerazy Taq (5U/µl) oraz 0,5 ng/µl genomowego DNA. Rozdział 
elektroforetyczny z jednoczesną analizą produktów PCR wykonano przy użyciu aparatu 
3100 Avant Genetic Analyze. Długość alleli mikrosatelitarnych określono w odniesieniu 
do wewnętrznego standardu długości ROX 350.  

Na podstawie uzyskanych wyników oszacowano: liczbę i częstość zidentyfikowa-
nych alleli w poszczególnych loci mikrosatelitarnych, heterozygotyczność obserwowaną 
(Ho) i heterozygotyczność oczekiwaną (He) przy użyciu programu POPGEN 32.  
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WYNIKI 

W Polsce hodowla bawołów rozpoczęła się w 2006 r., kiedy to do jednego z gospo-
darstw w Puszczy Noteckiej (woj. wielkopolskie) sprowadzono pierwsze sztuki tych 
zwierząt, tj. 25 samic (w wieku 2–8 lat) z Rumunii oraz 1 samca z Niemiec. Zwierzęta 
całorocznie są pastwiskowane, z tym że w okresie wiosenno-jesiennym przebywają na 
terenach podmokłych, zimą natomiast na terenach suchych ze stałym dostępem do wody. 
W związku z warunkami klimatycznymi, jakie panują w Polsce i związaną z tym wegeta-
cją roślin, zimą bawoły dokarmiane są paszami gospodarskimi, takimi jak siano i siano-
kiszonka. W 2012 r. stado składało się z 35 samic dorosłych, 2 jałówek w wieku 
1,5 roku, 1 dorosłego samca, 15 byczków w wieku 1,5–2 lat oraz 16 kilkumiesięcznych 
cieląt. Obecnie (stan na 31.12.2014) stado liczy: 6 samic, 1 dorosłego samca, 3 jałowice 
cielne, 8 jałówek do 1 roku oraz 36 wolców bawolich w różnym wieku.  

Analiza genetyczna przeprowadzona w stadzie bawoła wodnego przy użyciu wybra-
nych markerów mikrosatelitarnych wykazała polimorfizm w każdym locus (tab. 1). Licz-
ba zidentyfikowanych alleli wahała się od 5 w locus SPS115 do 7 w ETH3 i BM1824. 
Średnio określono 6,2 alelli w locus.  

Spośród 31 różnych alleli zidentyfikowanych w 5 analizowanych loci największą 
częstością występowania charakteryzowały się allele o wielkości: 246 pz w locus 
SPS115 (0,8286) oraz 218 pz w BM1824 (0,8077). Najrzadziej natomiast występowały 
allele o długości 250 pz i 252 pz w SPS115 (0,0143) oraz 111 pz i 113 pz w ETH3 
(0,0147). 

Ze stopniem polimorfizmu ściśle łączy się stopień heterozygotyczności. W przypad-
ku współczynnika heterozygotyczności stwierdzono jego niskie wartości zarówno  
w heterozygotyczności obserwowanej, jak i oczekiwanej, odpowiednio 0,3106 i 0,5540. 
Duża różnica pomiędzy tymi wartościami wskazywać może na brak równowagi gene-
tycznej w stadzie. Heterozygotyczność obserwowana wahała się od 0,1538 w BM1824 
do 0,4231 w INRA23. W przypadku heterozygotyczności oczekiwanej najmniejsza war-
tość wystąpiła w locus SPS115 – 0,3035, największa natomiast w ETH3 – 0,7533.  

DYSKUSJA 

Bawół wodny jest drugim na świecie gatunkiem pod względem ilości pozyskiwanego 
mleka. W 2012 r. produkcja ta wyniosła ponad 97 mln ton, co stanowiło 13% rynku 
światowego (rys. 2). Największym producentem mleka bawolego jest Azja Południowa, 
a w szczególności Indie i Pakistan, gdzie dominuje spożycie mleka pochodzącego od 
tych właśnie zwierząt [FAOSTAT 2014]. 

Mleko bawole charakteryzuje się dwukrotnie większą zawartością tłuszczu (7,73%), 
30% większą zawartością białka (4,38%) i 50% większą zawartością kazeiny (3,78%)  
w stosunku do mleka bydlęcego [Thomas 2008, Barłowska i in. 2011, Ahmad i in. 
2013,]. Wysoki poziom suchej masy oraz duża zawartość kazeiny sprawiają, że w wielu 
krajach mleko bawolic jest wykorzystywane do produkcji serów. Poza większą zawarto-
ścią suchej masy charakteryzuje się ono także większym udziałem wapnia, fosforu, wi-
taminy A i C, a przy tym dużo niższym poziomem cholesterolu, co znacznie podnosi jego 
wartość odżywczą [Walstra i in. 1999].  
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Obok mleka i jego pochodnych także mięso bawole, ze względu na wysoką wartość 
odżywczą, cieszy się dużą popularnością wśród konsumentów na świecie. W 2013 r. 
wyprodukowano 0,04 mln ton mięsa bawolego (rys. 3), które według wielu autorów 
[Cutrignelli i in. 1996, Campanile i in. 2001, Di Luccia 2003, Nanda i Nakao 2003, Infa-
scelli 2004, Infascelli i in. 2005] charakteryzuje się licznymi funkcjami nutraceutycznymi 
(prozdrowotnymi). 

W ocenianym stadzie bawołów przyjęta technologia chowu nie pozwala na pozyski-
wanie mleka, jednakże byczki sprzedawane są na ubój, a jałóweczki do dalszego chowu. 
Największa liczba zwierząt rzeźnych trafia na rynek niemiecki. Ceny są zróżnicowane  
i uzależnione zarówno od wieku, jak i od płci zwierząt. Średnio wahają się od 500 do 
1000 € za cielę i od 1500 do 2500 € za jałówkę z przeznaczeniem do dalszego chowu 
oraz od 1000 do 2000 € za buhajki rzeźne i wolce. 

Zgodnie z definicją, że mianem polimorficznego locus określamy te, w których naj-
wyższa frekwencja allela jest niższa od 0,95 [Kantanen i in. 2000], można stwierdzić, iż 
wszystkie analizowane loci są polimorficzne. Jednakże obliczone wartości HO i HE wska-
zują na niewielką zmienność markerów genetycznych w analizowanych loci, co przema-
wia za koniecznością dalszego monitorowania zmienności genetycznej w tej populacji.  

PODSUMOWANIE 

Polska charakteryzuje się dużym udziałem trwałych użytków zielonych (21,3%), 
często zalewowych oraz występowaniem gruntów ugorowanych (3%) o niskiej wartości 
do produkcji pasz [Rocznik Statystyczny Rolnictwa 2012]. Umożliwia to chów zwierząt 
w systemie ekstensywnym – proekologicznym, do czego znakomicie nadaje się bawół 
wodny. W Polsce produkty pochodzące od bawołów nie cieszą się tak dużą popularno-
ścią wśród konsumentów jak na południu Europy, jednakże zgodnie z danymi literaturo-
wymi zarówno mleko, jak i mięso tego gatunku charakteryzują się cennymi właściwo-
ściami. Bawoły mogą więc stanowić urozmaicenie oferty agroturystycznej. Mogą być 
także wykorzystywane do kształtowania krajobrazu na terenach przyrodniczo cennych ze 
względu na niewielkie wymagania paszowe, preferencje pokarmowe i łatwą aklimatyza-
cję do nowych warunków środowiskowych. Zmienność genetyczna badanego stada ba-
wołów jest stosunkowo mała. Należałoby wprowadzić do stada nowe zwierzęta, które 
mogłyby urozmaicić pulę genową, jednocześnie warunkując stadu przetrwanie w zmien-
nych warunkach środowiskowych charakterystycznych dla Polski.  
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Summary. Buffalo is a species used for many purposes. Buffalo milk, which constitutes 13 % of 
the global market milk share, has a higher content of lactose, protein and minerals while conta-
ining less water than cow's milk. It is used for the production of butter, high-quality cheese and 
other dairy products. Meat, the production of which in 2013 amounted to 3.72 million tons, can be 
described as lean due to lower amounts of fat and cholesterol. Buffaloes are also used as draught 
animals, which satisfies 20% to 30 % of the demand for labor force in agriculture in Asia. In Po-
land buffalo breeding started in 2006 in one of the farms from Puszcza Notecka, where slaughter 
bulls are at present sold to the German market while heifers go to further breeding. Buffaloes may 
be used for ecologically valuable landscape areas due to their lower requirements for food, feeding 
preferences and the ability to acclimatize to the new environmental conditions. Buffalo can also 
create a wider choice in rural tourism services through meat and dairy products. The material for 
the study was collected from 35 females of water buffaloes from the ”Olchowy Młyn” farm in 
2012, to determine genetic variability of the population. 5 DNA microsatellite sequences were use 
for analysis: BM2113, SPS115, INRA23, ETH3 and BM1824. Based on the results the number 
and frequency of identified alleles in individual microsatellite loci and the observed and expected 
heterozygosity were determined. 
 
Key words: water buffalo, genetic variability, direction of use 

 


