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Okoto 1/5 par matzenskich, pochodzacych zwtaszcza z regionéw/panstw wysoko cywilizowanych jest
zagrozona trwatg nieptodnoscig. Oprdcz zmiany stylu zycia (zachodzenie w cigze w pdzniejszym wieku),
czy wystgpienia czynnikdw ograniczajgcych ptodnosc (zanieczyszczenie powietrza, wody i gleby, nalezy
odnotowac pojawienie sie w Srodowisku czynnikdw chemicznych neutralizujgcych naturalng gre
hormonalng). Nalezy uzna¢, ze rozpoznanie przyczyn nieptodnosci jest nadal bardzo stabe. Ok. 50% z
nich (u mezczyzn) nalezy do grupy tzw. niewyjasnionych. Przy braku mozliwosci identyfikacji przyczyn,
stosuje sie — jako ostatni wybdr —technike wspomaganego rozrodu. Stad, istnieje silna potrzeba
opracowania nowego algorytmu diagnostycznego i terapeutycznego opartego na czynnikach
genomowych (molekularnych). Spermatogeneza jest szczegdlnie wrazliwym procesem, albowiem
meskie komorki rozrodcze ksztattujg sie de novo, a za ten skomplikowany proces odpowiada ponad
2000 gendw. Przyjmuje sie, ze ponad 50% przypadkow zaburzen spermatogenezy ma tto genetyczne,
za$ brak plemnikéw w ejakulacie (azoospermia) objawia sie u 1% osobnikéw pici meskiej, co ma
charakter epidemiczny. Azoospermia ma niski stopien wyleczalnosci (w sensie uzyskania plemnikéw w
ejakulacie) i jest oczywistym, ze dalszy postep terapeutyczny bedzie zalezat od molekularnego
rozpoznania przyczyn azoospermii/nieptodnosci meskiej. W przedstawionym projekcie proponujemy
zastosowanie wszelkich dostepnych metod biologii systemowej (w tym: sekwencjonowanie
catogenomowe, analize tzw. wariantéw rzadkich oraz czesci kodujgcej jak i regulatorowej, analize
transkryptomowg) po uprzedniej rekrutacji nieptodnych osobnikéw meskich pochodzgcych z
rozbudowanych i spokrewnionych rodzin, co umozliwia szczegdlnie owocna analize z powodu
kumulacji negatywnych cech predysponujgcych do nieptodnosci.



