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Tytul: Identyfikacja markerow genetycznych i epigenetycznych zwiazanych z wnetrostwem
psow

STRESZCZENIE

Pies jest najwazniejszym gatunkiem towarzyszacym cztowieckowi. Efektem pracy hodowlanej
prowadzonej na catym $wiecie jest wyodrebnienie ok. 400 ras psow 0 niespotykanej u innych
gatunkow zmiennosci fenotypowej. W pulach genowych wielu ras niestety wystepuja rowniez
warianty genowe odpowiedzialne za dziedziczne wady monogenowe, jak i wady 0 ztozonym,
poligeniczno-srodowiskowym uwarunkowaniu. Wsrdd zaburzen rozwoju pici (ang. disorder of sex
development — DSD) pséw wngtrostwo, czyli zaburzenie zstgpienia jader do worka mosznowego, jest
najczesciej obserwowane. W niektorych rasach (np. chihuahua, sznaucer miniaturowy, owczarek
niemiecki, buldog) wada ta jest czesciej obserwowana, co moze wskazywaé, ze w pulach genowych
tych ras czesciej wystgpujg warianty zwigzane z tg wadg. Nieliczne badania dotyczace
odziedziczalno$ci wnetrostwa wskazujg, ze jej wskaznik odziedziczalno$ci (h?) wynosi nie wigcej niz
0.3. Wada ta ma dwie istotne konsekwencje hodowlane — ograniczenie ptodnosci lub bezptodnos¢ oraz
zwickszone ryzyko wystapienia nowotwordéw jader u psow nie poddanych kastracji.

Hipoteza badawcza niniejszego projektu oparta jest na zatozeniu, ze pordbwnawcza analiza ekspresji
genow w jadrach zstapionych i niezstgpionych ujawni geny zwiazane z wnetrostwem. Celem badan
jest wielostopniowa analiza ekspresji genow w gonadach pséw poddanych kastracji. Badaniami beda
objete psy z jednostronnym lub dwustronnym wngetrostwem oraz zdrowe psy z zstapionymi jadrami
(grupa kontrolna), ktore poddane byty kastracji na wniosek wtascicieli. Rutynowa Kastracja bedzie
przeprowadzana w lecznicach weterynaryjnych przez lekarzy weterynarii, a jadra bezposrednio po
usunieciu beda zamrozone w ciekltym azocie.. Ocena poziomu ekspresji genéw bedzie
przeprowadzona przy uzyciu: (i) wysokoprzepustowych technik RNA-seq (geny kodujace biatka) i
small RNA-Seq (geny niekodujacych czasteczek RNA: long-noncoding RNA, microRNA and
PiRNA), (ii) RT-PCR w czasie rzeczywistym lub emulsyjny PCR — ddPCR (walidacja poziomu
transkryptu w wigkszej grupie zwierzat), (iii) elektroforezy biatek/, western blotting wytypowanych na
podstawie RNA-seq i RT-PCR genow kodujacych biatka, (iv) analizy metylacji promotorow
wytypowanych genow przy pomocy pirosekwencjonowania konwertowanego DNA i (V)
sekwencjonowania promotoréw wytypowanych gendw technikg Sangera, w celu identyfkacji
polimorfizmoéw, ktére moga mie¢ zwiazek z wigzaniem czynnikow transkrypcyjnych.

Zaktada sig, ze tak zaplanowane badania pozwola na identyfikacje markeréw genetycznych lub
epigenetycznych zwigzanych z rozwojem wnetrostwa psow. Markery takie bedg mogty by¢
wykorzystane w programach hodowlanych psow, zmierzajacych do ograniczenia czesto$ci
wystepowania tej wady. Ponadto, badania te beda mialy znaczenie modelowe dla innych gatunkéw
zwierzat domowych — np. $winia i kon, w ktorych wnetrostwo jest rowniez problemem hodowlanym.



