Nr rejestracyjny: 2016/23/B/NZ2/01762; Kierownik projektu: prof. dr hab. Maciej Szydtowski

Identyfikacja markerow otylosci psow przy pomocy sekwencjonowania calogenomowego

Streszczenie popularnonaukowe

Pies (Canis lupus familiaris) jest waznym gatunkiem towarzyszacym oraz modelem zwierzeCym w
badaniach biomedycznych. Narastajagcym problemem zdrowotnym psow jest otylos¢. Poniewaz
otylo$¢ skraca zycie psa i powigzana jest z licznymi chorobami, dgzymy do poznania jej przyczyn
w celu profilaktyki i leczenia. Sktonno$¢ do otytosci jest uwarunkowana mutacjami wielu genow,
ale wickszo$¢ z nich pozostaje nieznana. W genomach ssakow mozna spotka¢ liczne duplikacje
albo braki dtuzszych fragmentow (tzw. CNV). Naszym gtownym celem, jest poznanie tych CNV,
ktore wplywaja na otytos¢ psow. Dodatkowym celem jest poszerzenie opisu genomu psa, skupiajac
si¢ wlasnie na CNV. Zbadamy catogenomowg sekwencje DNA psow otylych i z prawidlowa masa
ciata, aby stwierdzi¢, czy sa pewne CNV, ktére mozna spotka¢ w grupie psoOw chorych, ale nie w
grupie pséw z prawidtowa masg ciata. Jednoczes$nie, opiszemy wszelkie znalezione CNV i
porownamy je do CNV wystepujacych w genomie cztowieka.

Nasze badania bedg mogty mie¢ wkiad w poznanie przyczyn akumulacji tkanki thuszczowej, w tym
otytosci ludzi, ktora stata si¢ chorobg cywilizacyjng. Cztowiek i pies przebywaja we wspolnym
srodowisku, czasami do pdznej starosci. Geny odpowiedzialne za taka, a nie inng reakcj¢ organizmu
na zmieniajace si¢ sSrodowisko, moga by¢ wspolne u cztowieka i psa. Ponadto, niektére wazne dla
otytosci geny wystepuja rzadko u ludzi, ale czgsto u pséw. Takie geny umykaja wykryciu, gdy
badamy otylos¢ u ludzi, ale daja si¢ wykry¢, gdy badamy otyle psy.



