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Zdrowie zwierzat ma ogromny wptyw na ich wydajnos¢ oraz jakos$¢ 1 ilos¢ wytwarzanych przez
nie produktéw, a takze na ich sukces reprodukcyjny, a co za tym idzie na wyniki ekonomiczne
produkcji zwierzgcej. Lentiwirusy malych przezuwaczy (SRLV) infekuja zwierzeta na calym
$wiecie, powodujac bodl, nieuchronng $mier¢, nizszag wydajnos$¢, a w konsekwencji znaczne straty
ekonomiczne. Obecnie nie jest dostepna szczepionka przeciwko wirusowi SRLV ani lekarstwa
na chorobe wywolang przez te wirusy. W hodowli zwierzat moga by¢ jednak stosowane markery
genetyczne zwigzane z odpornoscig zwierzat na infekcje i choroby wirusowe. Niestety interakcje
zachodzace pomigdzy gospodarzem a patogenem s3 ztozonymi procesami, ktdre w znacznej
wiekszosci nie zostaly jeszcze dostatecznie zbadane nie tylko u zwierzat, ale takze u ludzi. Ten brak
wiedzy utrudnia redukcje zagrozen wirusowych w hodowli i chowie zwierzat, a podejmowane w tym
kierunku dziatania czesto okazuja si¢ nieskuteczne.

Stawiamy nastepujace hipotezy: 1/ Zdrowe owce w poréwnaniu do osobnikéw zainfekowanych
lentiwirusem matych przezuwaczy (SRLV) wykazuja réznice na poziomie genomu, epigenomu,
transkryptomu i proteomu. Sposrdéd tych roznic, niektére uwarunkowania genetyczne i/lub
epigenetyczne maja wptyw na oporno$¢ gospodarza na infekcje lentiwirusowa. 2/ Genotyp wirusa
SRLV moze znosi¢ ochronne dziatanie wariantow genetycznych gospodarza zwigzanych z jego
wyzsza oporno$cig na zakazenie tym wirusem. Mozliwe mechanizmy tego zjawiska obejmuja
cz¢$ciowg kontrolg patogena nad maszynerig epigenetyczng gospodarza oraz modyfikacje proteomu
okreslonych komorek. 3/ Analiza wzajemnego oddziatywania mi¢dzy czynnikami genomowymi,
epigenomicznymi, transkryptomicznymi i proteomicznymi uczestniczacymi w interakcji pomiedzy
wirusem 1 gospodarzem w trakcie zakazeniu wirusem SRLV moze przyczyni¢ si¢ do odkrycia
nowych mozliwosci walki z grupg choréb lentiwirusowych.

Cele projektu sa nastgpujace: 1/ Identyfikacja czynnikow genetycznych i epigenetycznych
gospodarza, ktore maja wpltyw na oporno$¢ owiec na zakazenie wirusem SRLV w celu znalezienia
wiarygodnych markerow genetycznych i epigenetycznych zwiazanych z opornoscig tych zwierzat
na wirusa SRLV. 2/ Analiza zmian indukowanych przez wirusa SRLV w metylomie, transkryptomie
1 proteomie gospodarza w celu rozpoznania i wyjasnienia potencjalnego mechanizmu przejmowania
przez wirusa czg¢sciowej kontroli nad maszynerig epigenetyczng i proteomem wybranych komorek
gospodarza oraz wptywem tych proceséw na interakcje zachodzace migdzy zwierzgciem a patogenem
1 opornos¢ owiec na infekcje wirusem SRLV. 3/ Analiza mechanizmow wzajemnego oddzialywania
mi¢dzy czynnikami genomowymi, epigenomicznymi, transkryptomicznymi i proteomicznymi
zaangazowanymi w interakcje miedzy gospodarzem a wirusem.

Zaplanowano nastgpujace glowne zadania badawcze:

Zadanie 1. Zbieranie i przygotowanie préb i danych zwierzat.

Zadanie 2. Badanie prob biologicznych od owiec pod katem statusu infekcji wirusem SRLV oraz
genotypu E35K w locus genu TMEM154.

Zadanie 3. Multiomiczna charakterystyka owiec o przeciwnym statusie infekcji wirusem SRLV.
Zadanie 4: Multiomiczna analiza danych 1 holistyczna interpretacja wynikéw fenotypowych
1 bioinformatycznych

Wyniki tego projektu dostarczag nowej wiedzy na temat czynnikéw multiomicznych biorgcych
udziat w interakcjach zachodzacych migdzy gospodarzem a wirusem podczas infekcji
lentiwirusowe;j. Ponadto rezultaty te przyczynig si¢ do zrozumienia zjawiska modyfikacji epigenomu,
transkryptomu i proteomu gospodarza przez patogeny, takie jak lentiwirus. Oczekujemy réwniez,
iz proponowany projekt pozwoli wytypowaé nowe geny zwigzane z genetyczng opornoscia owiec
na zakazenie wirusem SRLV. Dodatkowo wyniki dotyczace wplywu wirusa na epigenom,
transkryptom i proteom gospodarza moga przyczyni¢ si¢ do odkrycia nowych mozliwosci leczenia
i profilaktyki wybranych choréb wirusowych. Takie dane moga dostarczy¢ nowych faktow do
podjecia dalszych badan nad zakazeniami lentiwirusowymi zarowno tymi wywolanymi przez wirusa
SRLV, jak rowniez tymi powodowanymi przez innych cztonkéw tej rodziny, np. wirusa HIV-1
u ludzi. Ponadto uwazamy, Ze przyjg¢cie ulepszonych strategii epigenetycznych i genomicznych
w celu zapobiegania infekcjom wirusowym moze utorowaé w przyszto$ci droge do bardziej
ukierunkowanego i1 wydajnego zastosowania selekcji wspomaganej markerami lub selekcji
genomowej w programach hodowlanych zwierzat majacych na celu zwickszenie opornosci
na infekcje wirusowe.



