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Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie
Aleja Piastéw 45

70-311 Szczecin

2. POSIADANE DYPLOMY, STOPNIE NAUKOWE:

13.06.2000

23.03.2005

magister biologii,

Wydziat Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Szczecinski

praca magisterska pt.: "Wpfyw ofowiu na metabolizm energetyczny krwinki
szczura"

Promotor : prof. zw. dr hab. Alina Joanna Htynczak

doktor nauk rolniczych w zakresie zootechniki,

Wydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat, Akademia Rolnicza w Szczecinie
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Promotor: prof. dr hab. Marek Kmie¢

3. INFORMACIE O DOTYCHCZASOWYM ZATRUDNIENIU W JEDNOSTKACH NAUKOWYCH:

03.02.2005 - 31.12.2005 asystent,

Katedra Genetyki i Ogdlnej Hodowli Zwierzat,
Woydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat

Akademia Rolnicza w Szczecinie.

01.01.2006 —31.12.2008  adiunkt,

od 01.01.2009

Katedra Genetyki i Ogdlnej Hodowli Zwierzat,
Woydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat,
Akademia Rolnicza w Szczecinie.

adiunkt,

Katedra Genetyki i Ogdlnej Hodowli Zwierzat,
Woydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat,
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4. WSKAZANIE OSIAGNIECIA WYNIKAJACEGO Z ART. 15 UST. 2 USTAWY Z DNIA 14 MARCA 2003

ZAKRESIE SZTUKI (DZ. U. NR 65, POZ. 595 ZE ZM.):

ROKU O STOPNIACH NAUKOWYCH | TYTULE NAUKOWYM ORAZ O STOPNIACH I TYTULE W

4.1 Osiggnieciem, stanowigcym podstawe do ubiegania sie o stopien naukowy doktora

,Analiza wybranych genéw chromosomu 6 i ich zwigzku z cechami uzytkowosci bydta mlecznego”

habilitowanego jest cykl publikacji jednotematycznych pod tytutem:

w sktad, ktérego wchodzg nastepujace publikacje:

Lp.

Publikacja

IF

Punkty
MNisw®

Punkty
MNisW*

H1

Kowalewska-tuczak 1., Kulig H., Kmie¢ M. (2009) Amplification
created restriction sites for genotyping SNPs in the bovine ABCG2 and
its association with milk production traits. Archiv Tierzucht 52 (6),
647-649.

Indywidualny wktad: sformutowanie hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w
planowaniu eksperymentu, wybdr materiatu zwierzecego do badan,
gromadzenie danych uzytkowych do analiz statystycznych, wiodgcy udziat w
przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie

uzyskanych wynikéw, sformutowanie stwierdzen i wnioskow, przygotowanie
manuskryptu do druku (75%)

0,595

15

20

H2

Kowalewska-tuczak 1., Kulig H., Kmie¢ M. (2010) Associations
between the bovine PPARGC1A gene and milk production traits. Czech
Journal of Animal Science, 55 (5), 195-199.

Indywidualny wktad: sformufowanie hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w
planowaniu eksperymentu, wybdor materiatu zwierzecego do badan,
gromadzenie danych uZytkowych do analiz statystycznych, wiodgcy w
przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie
uzyskanych wynikéw, sformutowanie stwierdzen i wnioskow, przygotowanie
manuskryptu do druku (75%)

1,190

20

25

H3

Kowalewska-tuczak I., Kulig H., Kosobucki M. (2011) Polymorphismus
am PPARGC1A-Gen beim Milchrind, Tierarztliche Umschau 66 (4),
147-150.

Indywidualny wktad: sformutowanie hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w
planowaniu eksperymentu, wybdér materiatu zwierzecego do badan,
gromadzenie danych uzytkowych do analiz statystycznych, wiodgcy udziat w
przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie
uzyskanych wynikdéw, sformutowanie stwierdzen i wnioskdow, przygotowanie
manuskryptu do druku (75%)

0,273

15

15

H4

Kowalewska-tuczak 1., Kulig H. (2013) Polymorphism of the FAM13A,
ABCG2, OPN, LAP3, HCAP-G, PPARGC1A genes and somatic cell count
of Jersey cows - Preliminary study, Research in Veterinary Science 94,
252-255.

Indywidualny wktad: sformutowanie hipotezy badawczej, gtowny udziat w
planowaniu eksperymentu, wybor materiatu zwierzecego do badan,
gromadzenie danych uzytkowych do analiz statystycznych, wiodgcy udziat w

1,774

35

35
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przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie
uzyskanych wynikéw, sformutowanie stwierdzen i wnioskow, przygotowanie
manuskryptu do druku (80%)

Kowalewska-tuczak 1., Kulig H. (2013) Genetic polymorphisms of
FAM13A1, OPN, LAP3 and HCAP-G in Jersey cattle. Turkish Journal of
Veterinary and Animal Sciences 37 (6), 631-635.

Indywidualny wktad: sformutowanie hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w
planowaniu eksperymentu, wybor materiatu zwierzecego do badan,
gromadzenie danych uzytkowych niezbednych do analiz statystycznych,
wiodqcy udziat w przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, wiodgcy udziat w
analizie uzyskanych wynikéw, sformufowanie stwierdzern | wnioskow,
przygotowanie manuskryptu do druku (80%)

H5 0,276 20

20

Razem 4,108 105

115

2 wspdtczynnik Impact Factor (IF) wg bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z rokiem ukazania sie
pracy, dla prac H4 i H5 wykazano IF za rok 2012;

® liczba punktow wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodna z rokiem ukazania sie pracy;

9 liczba punktéw wg wykazu czasopism naukowych MNiSW z dnia 17.12.2013.

Oswiadczenia wspotautorow przedstawionych powyzej prac naukowych wraz z okresleniem ich

indywidualnego udziatu wykazano w zatgczniku nr VIII.

4.2. Oméwienie celu naukowego w/w publikacji, jak réwniez osiggnietych wynikéw wraz z
omowieniem ich ewentualnego wykorzystania.
WSTEP | CEL NAUKOWY

Hodowla bydta mlecznego w Polsce jest gatezig rolnictwa o duzym znaczeniu gospodarczym
oraz wieloletniej tradycji. Obserwowane w ostatnich latach zmniejszenie pogtowia tego gatunku
sktonito hodowcéw do bardziej intensywnej pracy hodowlanej. Istotnym stato sie pozostawienie w
hodowli zwierzat o jak najwyzszej wydajnosci mlecznej, co ma zrekompensowaé zmniejszong liczbe
krow oraz pozwoli¢ utrzymac sie istniejgcym gospodarstwom i nie obnizaé ilosci dostarczanych na
rynek produktéw mlecznych. W ostatniej dekadzie prowadzono liczne badania majgce na celu
odkrycie genetycznych podstaw cech uzytkowych i produkcyjnych zwierzat gospodarskich istotnych z
ekonomicznego punktu widzenia. Skupiono sie na identyfikacji gendw odpowiedzialnych za
dziedziczenie cech ilosciowych (QTL- quantitative trait locus), ich mutacji oraz sprzezonych z nimi
gendw tzw. markeréw genetycznych, co pozwolito na selekcje na podstawie genotypu, zwierzat o
pozadanych cechach uzytkowych. Mapowanie gendéw jest podstawowym krokiem do wskazania
lokalizacji QTLs wptywajgcych na cechy uzytkowosci zwierzat gospodarskich. Nastepnym krokiem jest
wskazanie czy allele danego genu wptywajg znaczaco na ksztattowanie sie fenotypu. U zwierzat

gospodarskich pomyslinie zidentyfikowano tylko kilka funkcjonalnych mutacji lezacych u podtoza QTL
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w tym gen czynnika insulinopodobnego 2 (/GF2) u $wini, gen callipyge (CLPG) u owiec oraz gen
DGATI1 u bydta, kodujgcy acylotransferaze diacyloglicerolowg 1.

W przypadku bydta o mlecznym kierunku uzytkowania najwiekszy nacisk potozono na
wykrycie QTLs odpowiedzialnych za produkcje mleka oraz procesy fizjologiczne, ktére mogg
oddziatywac na cechy uzytkowosci mlecznej takie jak: wydajno$é mleka, wydajnos¢ biatka i ttuszczu,
zawarto$¢ biatka i ttuszczu w mleku. Wobec tego, informacje na temat QTL dla tych cech s3
zasadnicze dla skutecznej selekgji.

Czesto, badania ukierunkowane na identyfikacje QTLs, wskazujg kilka regionéw
chromosomowych, w ktdérych nalezy szukaé¢ gendw istotnych dla cech uzytkowosci (Charon, 2007).
Sposrdad wszystkich autosomow genomu bydta, wiele, szczegdlnie BTA 3, 6, 9, 14, 20 i 29, zostato
wytypowanych jako ,skupiska” QTL odpowiadajacych za cechy uzytkowosci mlecznej. Wsréd licznych
doniesien dotyczacych powigzania QTL z cechami uzytkowosci mlecznej bydta najwiecej prac skupia
sie na chromosomie 6 (BTA6) (Khatkar i wsp., 2004). Poczatkowo skoncentrowano sie na
chromosomie 6 bydta ze wzgledu na zlokalizowany w nim kompleks gendw kazein. QTLs wykryte
przez Georges i wsp. (1995) w BTA6 w potaczeniu z wiedzg o obecnosci kompleksu gendéw kazein
zachecity wielu badaczy do podjecia szerszych badan nad tym chromosomem. Godna wspomnienia
jest spdjnos¢ miedzy réznymi badaniami na temat lokalizacji QTL wptywajacych na zawartos¢ biatka.
Wiekszo$¢ dostepnych badan réznych autoréw lokalizuje liczne QTL powigzane z zawartoscig biatka
oraz ttuszczu w mleku blisko markera BM143 (Khatkar i wsp., 2004; Olsen i wsp., 2005; Ron i wsp.,
2001). Oszacowana lokalizacja sugeruje, ze sg to te same geny. Velmala i wsp. (1999) wykazali
obecnosé dwdéch QTL powigzanych z zawartoscig biatka, wydajnoscia mleka i wydajnoscig ttuszczu.
Ich analizy sugerujg obecnos$¢ jednego QTL blisko markera BM143, natomiast drugi QTL
zlokalizowano blisko kompleksu genéw kazein. Klungland i wsp. (2001) zwraca uwage, ze znalazt
istotne dowody na obecnosé¢ QTL powigzanego z liczbg komdrek somatycznych w mleku réwniez
blisko markera BM143.

Otrzymane wyniki badan zestawione w cyklu jednotematycznych prac pokazujg probe
oszacowania, czy genotypy wybranych gendéw powigzane sg z cechami uzytkowosci bydta mlecznego.
Tym samym badania te mogg przyczyni¢ sie do rozszerzenia obecnego stanu wiedzy w zakresie
podjetego zagadnienia oraz by¢ moze niektdre z rozpatrywanych mutacji znajdg zastosowanie w
rozbudowywaniu programéw hodowlanych bydta o mlecznym kierunku uzytkowania. Przedmiotem
badan sg wybrane geny zlokalizowane blisko markera BM143, w regionie liczacym okoto 6,2 cM. W
tym przedziale znajdujga sie geny o zbadanym juz wptywie na cechy uzytkowosci bydta (ABCG2, OPN,
PPARGCI1A) jak réwniez geny, ktére potencjalnie mogg mie¢ wptyw na te cechy (FAM13A1, LAP3,
HCAP-G).
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Sugeruje sie, ze geny FAM13A1 (family with sequence similarity 13, member A1), LAP3 (leucine
aminopeptidase 3) i HCAP-G (zwany takze NCAPG; non-SMC condensin | complex, subunit G) moga
byé powigzane z cechami uzytkowosci bydta gtéwnie ze wzgledu na ich lokalizacje w analizowanym
regionie, jak réwniez ze wzgledu na fakt, iz stwierdzono ekspresje tych gendw, na réznym poziomie,
w gruczole mlekowym (Cohen i wsp., 2004; Cohen-Zinder i wsp., 2005; Olsen i wsp., 2005; Ron i wsp.,
2001; www.ncbi.nlm.nih.gov). W nielicznych pracach istniejg doniesienia na temat wstepnego
oszacowania powigzania tych gendw z cechami uzytkowosci mlecznej. | tak na zwiekszenie
wydajnosci ttuszczu i biatka moze wptywac gen LAP3, na zmiane zawartosci biatka mogg wptywac
geny FAM13A1 i LAP3, a ze zwiekszeniem wydajnosci mleka powigzano gen LAP3 (Cohen i wsp.,
2004; Cohen-Zinder i wsp., 2005; Olsen i wsp., 2005; Ron i wsp., 2001). W przypadku genu HCAP-G
wykazano, ze moze on wptywaé na odktadanie ttuszczu u bydta miesnego (Weikard i wsp., 2010).

Geny ABCG2, OPN i PPARGCIA moga by¢ powigzane z cechami uzytkowosci mlecznej,
zarowno ze wzgledu na petnione funkcje oraz wykrytg ekspresje tych gendw w gruczole mlekowym,
jak rowniez ze wzgledu na lokalizacje blisko markera BM143 (Cohen-Zinder i wsp., 2005; Leonard i
wsp., 2005; Weikard i wsp, 2004; www.ncbi.nlm.nih.gov).

ABCG2 (ATP-binding cassette, sub-family G, member 2), nalezy do nadrodziny transporteréw
zawierajgcych domene wigzgcg ATP. Biatko to jest péttransporterem z tylko jednym miejscem
wigzgcym ATP w N-koricu i z jednym w C-koncu w domenie transbtonowej (Sarkadi i wsp., 2004). W
procesach zaleznych od ATP ABCG2 odpowiada za transport przez btone komdrkowg rdéznych
ksenobiotykow i cytostatykow. W innych badaniach Jonker i wsp. (2005) wykazali, ze u myszy poziom
ekspresji genu ABCG2 wzrastat w péznym okresie cigzy oraz (gtdwnie) w czasie laktacji, natomiast u
myszy nie bedacych w cigzy i nie laktujgcych ekspresji tego genu nie wykazano. Ekspresja genu
ABCG2 ma miejsce w wierzchniej czesci btony pecherzyka gruczotu mlekowego i odpowiada za biatka
transporteréow ABC z podrodziny G - ABCG1, ABCG5 i ABCGS, ktére petnig role transporteréw steroli.
Dlatego przypuszcza sie, ze ABCG2 moze tez by¢ transporterem cholesterolu do mleka. W genie
ABCG2 bydta zidentyfikowano kilka miejsc polimorficznych, np. intron 3 - pojedyncze podstawienie
nukleotydowe A/T w pozycji 29444 oraz ekson 14 - podstawienie A/C w pozycji 62569 (sekwencja
GenBank AJ871176). Wpykazano, ze zamiana A/C w eksonie 14 powoduje powstanie
aminokwasowego podstawienia w tyrozyny serotoning w miejscu 581 (Y581S) w pigtym
zewnatrzkomoérkowym regionie biatka ABCG2, co moze wptywac na jego funkcje transportowe
(Cohen-Zinder i wsp., 2005). W pracach réznych autoréw wykazano wptyw tej substytucji na
uzytkowosé mleczng bydta — powodowata zwiekszenie zawartosci biatka i ttuszczu mleka, natomiast
wydajnos$¢ mleka zmniejszata sie (Cohen-Zinder i wsp., 2005; Ron i wsp., 2006).

Osteopontyna (OPN, zwana tez SPP1, Eta-1) jest fosforylowang glikoproteing, ktéra odgrywa

role w roinych procesach w organizmie - komdrkowej adhezji, chemotaksji, uczestniczy w
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interakcjach w cytoplazmie komérkowej i komorkowym przekazywaniu sygnatu poprzez tgczenie sie z
integryna i receptorem CD44 oraz uczestniczy w regulacji wzrostu i rozwoju ptodu oraz inicjowaniu i
utrzymywaniu cigzy (Johnson i wsp., 2003). U wiekszosci gatunkdéw ssakdw osteopontyna jest
biatkiem liczagcym okoto 300 aminokwasdéw, np. odpowiednio: ludzie - 300, myszy — 294 i bydto — 278
aminokwasoéw (Leonard i wsp., 2005). Analiza poréwnawcza sekwencji cDNA bydlecej OPN z réznymi
gatunkami pokazuje sekwencje zaréwno konserwatywne jak i niekonserwatywne. Dowiedziono
rowniez ze sekwencja biatkowa OPN bydta i owiec posiada 22 aminokwasowg luke w poréwnaniu z
innymi badanymi gatunkami. Wykazano ekspresje OPN w wielu tkankach - biatko to jest obecne
gtéwnie w mleku, osoczu oraz moczu. Stezenie OPN w mleku ludzi jest w zakresie 3-10 ug/mL
(Leonard i wsp., 2005). Nagatomo i wsp. (2004) podczas analizy mleka u ludzi, wykazali, ze OPN
osigga najwyzszy poziom ekspresji sposrod 240 przebadanych gendw w mleku. Zespét ten wykazat
rowniez, ze zaréwno poziom mRNA jak i biatka OPN byty wysokie przez caty okres laktacji. Obecnos¢
OPN w mleku i jej wysoki poziom ekspresji w komdrkach nabtonkowych gruczotu mlekowego moga
powodowac proliferacje i rdinicowanie sie gruczotu mlekowego (Nagatomo i wsp., 2004).
Osteopontyna u bydta rowniez zostata wykryta w mleku i stezenie jej wynosito 8 mg/L (Bayless i wsp.,
1997). W ostatnim okresie prowadzono badania na bydle o miesnym typie uzytkowosci i wykazano,
ze mutacja typu insercja/delecja (nazwana OPN3907) zwigzana jest cechami wzrostu (Allan i wsp.,
2007). W eksonie 7 OPN wykryto zamiane nukleotydéw G/T w pozycji 156531 (GenBank AJ871176)
oraz w intronie 4 OPN zidentyfikowano podstawienie nukleotydowe T/C, ktére wykrywane jest przy
pomocy enzymu Bsrl. Wykazano powigzanie tego intronowego SNP z zawartoscig biatka i ttuszczu w
mleku oraz z wydajnoscig ttuszczu (Khatib i wsp., 2007; Leonard i wsp.,2005).

PPARGCI1A (peroxysome proliferator-activated receptor-y cocativator -1a) petni kluczowa
role w aktywowaniu réznorodnych jadrowych receptoréw hormondw i czynnikéw transkrypcyjnych
regulujacych réwnowage energetyczng. Wykazano réwniez, ze PPARGC1A posredniczy w ekspresji
gendéw zaangazowanych w metabolizm oksydacyjny, adipogeneze i glukoneogeneze (Puigserver i
Spiegelman, 2003). Ludzki gen PPARGCIA zmapowano w chromosomie 4 (HSA4), w regionie
powigzanym z zawartoscig insuliny i licznymi parametrami zwigzanymi z otytoscig (Snyder i wsp.,
2004). Genetyczne warianty ludzkiego genu PPARGCIA wykazujg zaleznos$¢ z opornoscig na insuling,
podatnoscig na cukrzyce typu I, lipodystrofig i wskaznikami otytosci (Ek i wsp., 2001; Esterbauer i
wsp., 2002). Snyder i wsp. (2004) wykazali, ze liczne QTL zwigzane z otytoscig zlokalizowane sg u
myszy i $win w regionach chromosomu 5 (Mmu5) i chromosomu 8 (SSC8), odpowiednio. Powyzsze
poréwnanie genomow sugeruje, ze region zawierajgcy gen PPARGCIA jest konserwatywny i odgrywa
role w syntezie ttuszczu. Przypuszczano, ze PPARGC1A moze odgrywac role w metabolizmie gruczotu
mlekowego, jednakze w badaniach nie wykazano tej roli ani u ludzi, ani u myszy ani u przezuwaczy.

Wydajnos¢ wysokowydajnych kréw mlecznych za caty okres laktacji jest ograniczona procesami
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metabolicznymi z powodu radykalnych nastepujacych po sobie zmian metabolizmu glukozy i ttuszczu
od momentu rozpoczecia laktacji. Podczas laktacji dostepnos¢ glukozy, ktdra jest zalezna od stanu
ciggtosci glukoneogenezy w watrobie, jest czynnikiem ograniczajgcym produkcje mleka. Znaczenie
watrobowej glukoneogenezy jest specjalnie podkreslone przez fakt, ze u najbardziej wydajnych
laktujacych kréw mlecznych, produkcja glukozy musi wzrosngé siedmiokrotnie, aby odpowiadaé
wymaganiom gruczotu mlekowego w poréwnaniu z krowami nielaktujgcymi. W gruczole mlekowym
ok. 60-70% glukozy wykorzystywane jest do syntezy laktozy i ok. 20-30% glukozy jest wykorzystywane
podczas syntezy kwasow ttuszczowych (Bell i Bauman, 1997). Wykazana istotna rola PPARGC1A w
wielu aspektach metabolizmu glukozy, ttuszczu i rdwnowadze energii oraz jego zdolno$¢ do
koordynowania proceséw metabolicznych watroby, tkanki ttuszczowej i miesni u ludzi i myszy,
wskazujg na mozliwos¢ modulowania procesdw metabolicznych podczas laktacji u bydta mlecznego
przez PPARGC1A i dlatego PPARGC1A moze by¢ potencjalnym gtéwnym posrednikiem metabolicznie
wymaganym dla rozpoczecia i rozwoju laktacji u bydta mlecznego (Weikard i wsp., 2004). W obrebie
genu PPARGCIA wykryto kilka podstawien nukleotydowych, z czego dwa mogg wptywaé na
zmiennos¢ cech uzytkowosci mlecznej. Jedno z podstawien (C/T) zmapowano w intronie 9 w pozycji
1892, a drugie (A/C) w rejonie 3’"UTR w pozycji 3359. Wykazano, ze tranzycja w intronie 9 powigzana
jest z wydajnoscig mleka oraz wydajnoscia i zawartoscig ttuszczu, natomiast transwersja w regionie
3’UTR powigzana jest réwniez z wydajnoscig mleka, wydajnoscig i zawartoscig ttuszczu oraz z
zawartoscig biatka w mleku (Khatib i wsp., 2007; Weikard i wsp., 2004).

Potrzeba poszukiwania gendw mogacych wptywac na zmiennos$¢ cech uzytkowosci bydta o
mlecznym kierunku uzytkowania sktonity do podjecia badan, ktérych gtéwnym celem badawczym
byta analiza mutacji typu pojedyncze podstawienie nukleotydowe (SNP) w wybranych genach
zlokalizowanych w chromosomie 6 w odniesieniu do wyzej wymienionych cech.

Na gtéwny cel badawczy sktadajg sie ponizsze cele szczegétowe:
= okredlenie czestosci wystepowania alleli i genotypéw w odniesieniu do miejsc
polimorficznych gendéw zlokalizowanych w poblizu markera BM143 (FAM13A1, ABCG2, OPN,
LAP3, HCAP-G, PPARGC1A) w stadzie bydta rasy jersey (181 kréw) oraz w stadzie bydfa rasy
polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czerwono-biatej (169 krow, gen PPARGC1A);
=  oszacowanie ewentualnych asocjacji miedzy oznaczonymi wariantami genetycznymi
badanych genéw i genotypami kombinowanymi poszczegdlnych gendw a wybranymi cechami
uzytkowosci (wydajnos¢ mleka, biatka i ttuszczu oraz zawarto$¢ biatka i ttuszczu oraz liczba
komérek somatycznych).

W badaniach ujeto nastepujgce pojedyncze podstawienia nukleotydowe (SNP):

= gen ABCG2 -2 SNP, A/T w intronie 3 i A/C w eksonie 14; zamiany w obu przypadkach wykrywane

sg w oparciu o sekwencje GenBank (AJ871176), po samodzielnym opracowaniu metodyki;
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= gen OPN - 2 SNP, zmiana nukleotydu T/C w intronie 4 wykrywana metoda PCR-RFLP wg. Leonard
i wsp. (2005) i zamiana nukleotydu G/T w eksonie 7 wykryta w oparciu o sekwencje z GenBank
(AJ871176);
= gen PPARGCIA -2 SNP, C/T w intronie 9 i A/C w rejonie 3’UTR wykrywane metodg PCR-RFLP wg.
Khatib i wsp. (2007) z zastosowaniem enzymoéw Haelll oraz Nhel, odpowiednio do
polimorfizméw;
= gen FAM13A1 — 2 SNP, zamiana nukleotydow C/A w eksonie 12 wykrywana metodg PCR-RFLP
wg. Cohen i wsp. (2004) przy uzyciu enzymu restrykcyjnego Avall oraz G/A w intronie 9
wykrywana w oparciu o sekwencjg dostepng w GenBank (AJ510139);
= gen LAP3 — 1 SNP T/C zlokalizowany w eksonie 12; wykrywany w oparciu o sekwencje dostepng
w GenBank — AJ871963;
= gen HCAP-G - 1 SNP A/C zlokalizowany w intronie (numer nieznany), wykrywany w oparciu o
sekwencje GenBank AY744569.
Analiza statystyczna przeprowadzona zostata przy uzyciu programu Statistica wersja 7.1. [2006].
Dane uzytkowe pochodzity z dokumentacji hodowlanej stad prowadzonej w ramach kontroli
uzytkowosci.
WYNIKI
Gen ABCG2
Podczas badan opisanych w pracy H1 dotyczacych genu ABCG2 testowano dwa polimorfizmy
typu SNP - A/C w eksonie 14 (znany roéwniez jako Y581S) i A/T w intronie 3 w stadzie bydta rasy
jersey. Dla polimorfizmu zlokalizowanego w intronie 3 opracowano metodyke oznaczania wariantéw
genetycznych w oparciu o ACRS-PCR. Analiza otrzymanych wynikéw wskazata na obecnos¢ tylko
jednego genotypu (z trzech mozliwych) w przypadku polimorfizmu w intronie 3. Natomiast dla
drugiego z testowanych polimorfizméw stwierdzono nastepujacg frekwencje alleli - allel A 0,80 i allel
C 0,20 oraz genotypow: AA - 0,61; AC - 0,39 obecnosci genotypu CC nie stwierdzono. W pracach
innych autoréw dotyczacych polimorfizmu Y581S wykazano, ze allel A jest allelem najczesciej
wystepujacym, a jego frekwencja wynosi od 0,80 do 0,99 u réznych ras bydta zaréwno Bos taurus jak
i Bos indicus (Komisarek i Dorynek, 2009; Ron i wsp., 2006; Collis i wsp., 2011; Cohen-Zinder i wsp.,
2005). Polimorfizm zlokalizowany w intronie 3 opisany zostat tylko w pracy Cohen-Zinder (2005) i
frekwencja allelu, ktory czesciej wystepowat (allel A) wynosita 0,55.
Analiza statystyczna uzyskanych wynikow pozwolita na stwierdzenie statystycznie istotnej (P<0,01)
przewagi heterozygotycznego genotypu nad genotypem AA w odniesieniu do zawartosci ttuszczu w
mleku. W przypadku innych analizowanych cech (wydajno$¢ mleka i zawarto$¢ biatka) nie
stwierdzono statystycznie istotnych rdznic, ale krowy o genotypie AC osiggaty wyzsze wydajnosci

analizowanych cech. Praca H1 jest jedng z pierwszych prac badawczych odnoszacych sie do relacji
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miedzy wariantami genetycznymi polimorfizmu Y581S a fenotypowymi cechami uzytkowosci
mlecznej bydta. Publikacje innych autoréw skupiajg sie na analizie oszacowanych wartosci
hodowlanych buhajéw dla wydajnosci mleka, biatka i ttuszczu oraz zawartosci biatka i ttuszczu. | tak
Cohen-Zinder i wsp. (2005) wykazali, ze allel A istotnie (rézne poziomy istotnosci) pozytywnie
wptywat na warto$¢ hodowlang dla wydajnosci biatka i ttuszczu oraz zawartosci biatka i ttuszczu
natomiast istotnie (P<0,0001) negatywnie wptywat na wartos¢ hodowlang dla wydajnosci mleka. W
pracy Komisarek i Dorynek (2009) wykazano, ze buhaje z genotypem AA charakteryzowaty sie istotnie
WyZzszg oszacowang wartoscia hodowlang dla wydajnosci ttuszczu i biatka (P<0,01) oraz dla
zawartosci biatka (P<0,05).
Gen PPARGC1A

W przypadku genu PPARGCI1A réwniez testowano dwa miejsca polimorficzne - w intronie 9 w
pozycji 1892 C/T, a drugie (A/C) w rejonie 3’UTR w pozycji 3359. Badania prowadzono w dwdch
stadach bydta: jersey (181 osobnikdw) i polskiej holsztyrisko-fryzyjskiej odmiany czerwono-biatej (169
osobnikéw). Dla obydwu SNP obliczono frekwencje alleli, genotypdéw i genotypow kombinowanych.
Dla polimorfizmu 1892 C/T frekwencja najczesciej wystepujgcych alleli i wszystkich genotypow w
obydwu stadach byta nastepujgca: T - 0,63 i TT -0,27, TC -0,72 CC -0,01 (jersey) oraz C -0,58 i TT -
0,08, TC - 0,68, CC - 0,27 (polskie holsztynsko-fryzyjskie czerwono-biate). W przypadku polimorfizmu
3359 A/C frekwencja najczesciej wystepujacych alleli i poszczegdlnych genotypdw i byta nastepujaca:
A-0,88i AA - 0,76, AC - 0,24 (jersey) oraz A — 0,82 i AA - 0,64, AC — 0,6 (polskie holsztynsko-
fryzyjskie czerwono-biate). Genotypu CC w obydwu badanych stadach nie stwierdzono. Dla
genotypow kombinowanych 1892T/C-3359A/C najwyzszg frekwencje odnotowano dla genotypu
TC/AA i wynosita ona odpowiednio dla rasy jersey i polskiej holsztyrnsko-fryzyjskiej odmiany
czerwono-biatej: 0,558 i 0,450. Ze wzgledu na brak genotypu CC polimorfizmu 1892 T/C nie
stwierdzono obecnosci genotypdw kombinowanych AA/CC, AT/CC i TT/CC. Obydwa polimorfizmy w
genie PPARGCI1A analizowane byty przez innych autoréw na réznych rasach bydta. Frekwencja allelu
najczesciej wystepujgcego w odniesieniu do polimorfizmu 1892 T/C ksztattowata sie nastepujgco:
bydto czarno-biate — 0,73 (Komisarek i Dorynek, 2009), bydto polskie holsztyrisko-fryzyjskie - 0,72
(Komisarek i Walendowska, 2012), bydto Dutch Holstein-Fresian — 0,75 (Schennik i wsp., 2009), bydto
German Holstein — 0,84 (Weikard i wsp., 2005). W przypadku polimorfizmu 3359 A/C frekwencja
allelu najczesciej wystepujgcego u rdznych ras bydta byta nastepujgca: bydto czarno-biate — 0,64
(Komisarek i Dorynek, 2009), bydto German Holstein — 0,56 (Weikard i wsp., 2005).
Analiza statystyczna wynikdéw otrzymanych w obydwu omawianych pracach H2 i H3 pracy nie
wykazata statystycznie istotnych réznic pomiedzy poszczegdlnymi genotypami obydwu badanych
polimorfizméw a cechami uzytkowosci mlecznej, co jest zgodne z wynikami otrzymanymi przez

innych autoréw analizujgcych gen PPARGCIA u bydta (Weikard i wsp., 2005; Khatib i wsp., 2007;
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Komisarek i Dorynek, 2009; Schennik i wsp., 2009). Jedynie w przypadku genotypow
kombinowanych stwierdzono statycznie istotne réznice - krowy rasy jersey o genotypie
kombinowanym CC/AC charakteryzowaty sie najnizszg dobowg wydajnoscig mleka (P<0,05 i P<0,001)
oraz najwyzsza zawartosci biatka w mleku (P<0,001) oraz krowy rasy polskiej holsztyrisko-fryzyjskiej
odmiany czerwono-biatej o genotypie kombinowanym TC/AA charakteryzowaty sie istotnie (P<0,05)
najwyzszg wydajnoscig mleka za Il laktacje.

Gen OPN

Analiza skupiajgca sie na genie kodujgcym osteopontyne (OPN) objeta dwa miejsca
polimorficzne (polimorfizm typu SNP - intron 4 T/C i ekson 7 G/T) w stadzie bydta rasy jersey (H5). Dla
polimorfizmu zlokalizowanego w intronie 4 wykazano obecnosé¢ wszystkich trzech mozliwych
genotypdw o nastepujacych frekwencjach: TT- 0,011, TC - 0,411 i CC - 0,578. Na podstawie czestosci
wystepowania alleli wyliczono frekwencje alleli i wynosita ona: T - 0,22 i C - 0,78. W przypadku
polimorfizmu w eksonie 7 najpierw opracowano metodyke analizy w oparciu o sekwencje
zdeponowang w GenBank (AJ871176) oraz o metode ACRS-PCR. Po wykonaniu analiz laboratoryjnych
stwierdzono obecnos¢ tylko dwdch z trzech mozliwych genotypdw: GT i TT (frekwencje odpowiednio:
0,755 i 0,245), natomiast obliczona frekwencja alleli byta nastepujgca: G - 0,38 oraz T - 0,62. W
publikacjach réznych autoréw realizujgcych badania z wykorzystaniem réznych ras bydta frekwencja
allelu T dla polimorfizmu w intronie 4 byta zdecydowanie wyzsza niz w badaniach wtasnych i wynosita
od 0,51 do 0,84 (Leonard i wsp., 2005; Khatib i wsp., 2007; Oztobak i wsp., 2008; Pareek i wsp., 2008;
Boleckowa i wsp., 2012). Natomiast przeprowadzone badania wtasne dotyczace polimorfizmu w
eksonie 7 sg pierwszymi badaniami skupiajgcymi sie na tym SNP i dlatego brak doniesien dotyczacych
frekwencji innych autoréw.

Po przeprowadzeniu analizy statystycznej nie stwierdzono istotnych zaleznosci miedzy
poszczegdlnymi genotypami obydwu testowanych polimorfizméw a cechami uzytkowosci mlecznej
(dobowa wydajnosé mleka, zawartos¢ biatka i ttuszczu). W publikacjach innych autoréw analizowano
efekt substytucji allelu C oraz wptyw poszczegdlnych genotypdw i wykazano, ze allel C wptywa na
zmniejszenie zawartosci biatka i ttuszczu w mleku (Leonard i wsp., 2005) oraz wykazano istotne (przy
réoznych poziomach istotnosci) powigzanie genotypéw z takimi cechami jak zawartos¢ biatka oraz
ttuszczu i wydajnos¢ ttuszczu (Khatib i wsp., 2007; Boleckowa i wsp., 2012). Pareek i wsp. (2008)
analizowali powyzszy polimorfizm w odniesieniu do przyrostu wagi w 3, 6 i 12 miesigcu zycia u bydta
rasy holsztynskiej. Wykazano statystycznie istotne rdznice (P<0,05) miedzy poszczegdlnym
genotypami w przypadku jatéwek w 6 i 12 m-cu, a w przypadku buhajkéw w 3, 6 i 12 m-cu zycia.

Gen FAM13A1
W pracy H5 badano réwniez polimorfizm w genie FAM13A1 - dwa SNP w intronie 9 (G/A) i

eksonie 12 (C/A) w stadzie bydta rasy jersey. Frekwencja alleli i genotypdéw dla SNP zlokalizowanego
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w intronie 9 wynosita odpowiednio G -0,66 i A - 0,34 oraz GG - 0,326, GA - 0,672 i AA 0,02. Dla
polimorfizmu w eksonie 12 stwierdzono nastepujace frekwencje alleli i genotypéw A -0,56 i C -0,44
oraz AA 0,203, AC - 0,723 i CC 0,074. Do chwili obecnej poza pracg H5 dostepnych jest niewiele
publikacji dotyczacych polimorfizmu w genie FAM13A1. W pracy Cohen i wsp. (2004) wykazali dla
polimorfizmu w intronie 9, ze allel A wystepowat z wyzszg czestoscig 0,59, a frekwencja genotypéw
wynosifa: GG-0,15, GA-0,525 i AA-0,325 natomiast w przypadku polimorfizmu w eksonie 12
frekwencja czesciej wystepujacego allelu (C) wynosita 0,818 i genotypéw: CC -0,66, CA - 0,31 i AA
0,03.

Po wykonaniu obliczenn przy uzyciu pakietu Statistica 7.1. nie stwierdzono statystycznie
istotnych rdéznic miedzy poszczegdlnymi genotypami obydwu testowanych SNP a rozpatrywanymi
cechami uzytkowos$ci mlecznej. Zaobserwowano jednak, ze krowy o genotypie AA (SNP C/A; ekson
12) charakteryzowaty sie wyzszg dobowg wydajnoscia mleka oraz zawartoscig ttuszczu w mleku.
Natomiast w publikacji Cohen-Zinder i wsp. (2005), w ktérej szacowano wartos¢ hodowlang buhajow
rasy holsztynskiej stwierdzono negatywng zalezno$¢ (P<0,0001) allelu G i oszacowane] wartosé
hodowlanej dla zawartosci biatka w mleku. Natomiast dla allelu C (C/A; ekson12) autorzy wykazali, ze
wptywat on istotnie (P<0,05) na obnizenie wartosci hodowlanej dla wydajnosci mleka oraz réwniez
istotnie wptywata na zwiekszenie wartosci hodowlanej dla zawartosci ttuszczu (P<0,001) i dla
zawartosci biatka (P<0,0001).

Gen LAP3

Do prowadzonych badarn wtgczono réwniez gen LAP3 i mutacje typu SNP (T/C) zlokalizowana
w eksonie 12 [publikacja H5]. Po przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych stwierdzono obecnos¢ tylko
dwéch z trzech mozliwych genotypow, ktdrych frekwencja wynosita: TT - 0,85 i TC - 0,15. Frekwencja
czesciej wystepujgcego genotypu wynosita 0,93 i byta ona znacznie wyisza od frekwencji
stwierdzonej przez Cohen-Zinder i wsp. (2005), gdzie frekwencja czesciej wystepujgcego allelu
wynosita 0,573.

Analiza statystyczna otrzymanych wynikéw nie wykazata statystycznie istotnych rdznic miedzy
otrzymanymi genotypami w odniesieniu do rozpatrywanych cech uzytkowosci mleczne;j.
Zaobserwowano jednak, ze zwierzeta o genotypie TC charakteryzowaty sie wyzsza wydajnoscia
mleka, ale o nizszej zawartosci biatka i ttuszczu. W publikacji Cohen-Zinder i wsp. (2005) autorzy
wykazali statystycznie istotny wptyw allelu C na wydajnos¢ ttuszczu (P<0,01) i biatka (P<0,001) oraz
zawartos¢ ttuszczu (P<0,01) i biatka (P<0,0001).

Gen HCAP-G

W tej samej pracy H5 badano réwniez polimorfizm w intronie(numeracja nieznana) genu
HCAP-G. Stwierdzono obecnos¢ wszystkich trzech genotypéw, ktérych frekwencje wynosity: AA -

0,006, AC - 0,976 i CC -0,018. Natomiast frekwencja alleli przedstawiata sie nastepujgco A - 0,49 i C
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0,51. W pracy Olsen i wsp. (2005) realizowanej w stadzie norweskiego bydta mlecznego, wsrdd wielu
badanych gendéw, analizowano réwniez polimorfizm w genie HCAP-G (nazwany HCAP-G-R_318) i
stwierdzono nastepujgca frekwencje alleli A-0,72 i C-0,28.

W przypadku tego testowanego polimorfizmu nie wykazano statystycznie istotnych relacji
miedzy poszczegdlnymi genotypami a badanymi cechami uzytkowosci mlecznej. Zauwazono jednak,
ze osobniki o genotypie AC charakteryzowaty sie wyzszg wydajnoscig mleka oraz wyzszg zawartoscig
ttuszczu w mleku. Wsrdd dostepnych publikacji nie napotkano na opracowania traktujgce o

zaleznos$ciach miedzy genotypami HCAP-G a cechami uzytkowosci bydta.

W pracy H4 podjeto badania majace na celu oszacowanie ewentualnych zaleznosci miedzy
polimorfizmem w genach ABCG2, OPN, PPARGC1A, FAM13A1, LAP3 i HCAP-G a liczbg komérek
somatycznych transformowanych na skale logarytmiczng (SCS) jako istotnego wskaznika stanu
zdrowotnosci bydta. Badania prowadzono w stadzie bydta rasy jersey. Rozpatrywano zaréwno
poszczegblne genotypy wyzej wymienionych gendw, jak i genotypy kombinowane w przypadku
gendéw gdzie analizowano dwa SNP, ale niektére genotypy (FAM13A1 intron 9 AA) i genotypy
kombinowane (FAM13A1 AA/AC oraz PPARGCIA CC/AC) nie zostaty uwzglednione w analizie
statystycznej z powodu matej liczebnosci. Wyniki badan wskazujg na statystycznie istotne (P<0,05,
P<0,01, P<0,001) rdznice pomiedzy S$rednimi wartosciami liczby komérek somatycznych (SCS) u
badanych kréw z réinymi genotypami FAMI13A1 (intron 9) oraz genotypami kombinowanymi
FAM13A1 oraz OPN.

Najwyzszg wartos¢ SCS wykazano dla krow o genotypie TT OPN (intron 4). Rdznica miedzy
krowami o genotypie TT i CT wynosita 0,757 natomiast miedzy osobnikami o genotypie TT i TC byta
nieznacznie nizsza i wynosita 0,717 — rdznice te zostaty statystycznie potwierdzone (P<0.001). Dla
pozostatych analizowanych polimorfizméw nie wykazano statystycznie istotnych rdéznic. W
przypadku genotypéw kombinowanych FAMI13A1 najwyiszg warto$s¢ SCS wykazano u kréw o
genotypie GA/CC. Rdznica pomiedzy osobnikami o genotypie GA/CC a GG/AA (najnizsza wartos$¢ SCS)
wynosita 0,903, natomiast pomiedzy zwierzetami o genotypie GA/CC a GG/AC oraz GG/CC byta nieco
nizsza i wynosita odpowiednio 0,890 i 0,811. Rdznice te zostaty potwierdzone statystycznie (P<0.05,
P<0.01). Analiza statystyczna genotypéw kombinowanych OPN potwierdzita wyniki uzyskane podczas
poszczegdlnych SNP w genie OPN. Wykazano, ze osobniki o genotypie kombinowanym TT/GT
osiggaly duzo wyzszg wartosé SCS niz pozostate osobniki, co zostato statystycznie potwierdzone
(P<0,001). W odniesieniu do genotypow kombinowanych dla PPARGCIA nie wykazano statystycznie
istotnych réznic.

W dostepnym pismiennictwie jest mato publikacji dotyczacych powigzania polimorfizmu w

badanych genach z liczbg komdrek somatycznych. Jedynie w pracy Komisarek i Dorynek (2009)
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wykazano, ze osobniki o genotypie PPARGC1A A968C AC osiagaty nizsze SCS niz osobniki o genotypie
homozygotycznym AA oraz wykazano, ze w przypadku polimorfizmu PPARGC1A T19C najnizsze SCS
osiggaty osobniki o genotypie homozygotycznym CC, natomiast w tym badaniu najnizsze SCS
charakteryzowaty osobniki o genotypie TT.
ANALIZA UZYSKANYCH WYNIKOW ORAZ ICH EWENTUALNE WYKORZYSTANIE

Zmienno$¢ miedzy zwierzetami w odniesieniu do genetycznego podtoza danej cechy
powodowana jest przez rézny uktad alleli w genomie tych zwierzat. Wybér zwierzat o najlepszej
kombinacji alleli lub gendw moze zapewnic¢ postep genetyczny. Do niedawna selekcja byta oparta
tylko na informacjach dotyczacych fenotypu zwierzat. Ze wzgledu na duzy wptyw czynnikéw
Srodowiskowych na ekspresje cech uzytkowosci, informacja o fenotypie zapewniata tylko czes¢
wiedzy na temat genetycznego potencjatu danej cechy. Zastosowanie technik molekularnych, ktére w
ostatnich dekadach zostaty znacznie rozwiniete, moze znaczgco zwiekszy¢ dostepnosé informacji na
temat potencjatu genetycznego zwierzat. Markery genetyczne zapewniajg mozliwosé $ledzenia
dziedziczenia cech przekazywanych z rodzicbw na potomstwo i analize jaki wariant markera
otrzymato potomstwo. Weller i wsp. (1990) wykazali, ze taka strategia jest mozliwa i skuteczna takze
u bydta mlecznego. Poniewaz markery genetyczne mozna analizowac¢ juz u bardzo mitodych
osobnikéw (lub nawet embriondw) to doktadnos¢ selekcji moze sie zwiekszy¢, a tym samym rdznica
miedzy pokoleniami moze sie zmniejszy¢. Soller i Beckman (1982) byli pierwszymi, ktérzy uwzglednili
potencjalne korzysci wynikajgce z uzycia selekcji wspomaganej markerami w  programach
hodowlanych bydta mlecznego. Obecno$¢ loci cech ilosciowych zostata wykazana zaréwno w
doswiadczalnych jak i komercyjnych stadach bydta, swin oraz owiec. W przypadku bydta mlecznego
jako pierwsze zostaty stwierdzone markery zwigzane z wydajnoscig i sktadem mleka (Georges i wsp.,
1995) oraz produkcjg seréow (Graham i wsp., 1984).

Analiza wynikéw badan dotyczgcych mapowania QTL wykazata, ze liczne geny odpowiadajgce
za cechy ilosciowe (w tym przypadku zwigzane z uzytkowoscig mleczng) znajdujg sie gtownie w
chromosomach 3, 6, 14 i 20 bydta. Geny zmapowane w chromosomie 14 majg istotny wptyw na
zawartos$¢ ttuszczu w mleku, natomiast geny zlokalizowane w chromosomach 3, 6 i 20 wptywajg na
zawartos$¢ biatka w mleku, a sposréd nich chromosom 6 jest najbogatszy w QTL. QTL zlokalizowane w
poblizu $rodka chromosomu 6 (BTA6) wplywajgce na zawartos¢ biatka w mleku po raz pierwszy
zostaty wykryte przez Georges i wsp. (1995) w populacji bydta holsztyriskiego w USA. Te same QTL
zostaty réwniez wykryte w innych populacjach bydfa holsztynskiego, jak réowniez u takich ras jak
bydto Finnish Ayrshire (Velmala i wsp., 1999) i bydto norweskie (Olsen i wsp., 2002). Ron i wsp.,
(2001) wykazali w swoich badaniach, ze region zawierajgcy analizowane QTL zlokalizowany jest okoto
4 cM od mikrosatelity BM143, natomiast Olsen i wsp. (2002) przy uzyciu mapowania fizycznego,

kombinowanych sprzezen i mapowania przy uzyciu nierownowagi sprzezen okreslili lokalizacje tych
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QTL — znajdujg sie one wewnatrz regionu liczagcego 420 kbp i zawartego miedzy genami ABCG2 i
LAP3.

Jak wykazano podczas oméwienia otrzymanych wynikdw frekwencje poszczegdlnych alleli czy
genotypoéw badanych gendw w wiekszosci réznity sie od wynikdw jakie w swoich publikacjach
prezentowali rdézni autorzy. Takg =zaistniatg rozbiezno$¢ mozna ttumaczyé przede wszystkim
réznorodnoscig ras bydta, na ktérych prowadzono analizy. Badania wtasne prowadzone byty w
gtéwnie stadzie bydta rasy jersey (tylko jedna publikacja H3, stado bydta rasy polskiej holsztyrisko-
fryzyjskiej odmiany czerwono-biatej), natomiast prace innych badaczy prowadzone byty na réznych
stadach bydta holsztyriskiego. Nalezy réwniez nadmienié, ze prace innych autoréw badajacych
omawiane geny nie sg zbyt liczne i czesto majg one charakter badan wstepnych. W przypadku genu
ABCG2 i szeroko analizowanego polimorfizmu Y581S, gdzie badania prowadzono na réznych rasach
Bos taurus jak i Bos indicus wykazano zblizong frekwencje najczesciej wystepujgcego allelu zaréwno
w badaniach wtasnych H1 jak i pracach innych autoréw. Kolejnym wyjasnieniem rdznicy dotyczacej
frekwencji alleli genotypdw moze by¢ mata liczebno$¢ stad bydta, w ktérych prowadzono badania.

Otrzymane wyniki analizy zaleznosci miedzy SNP w genach znajdujacych sie w badanym
fragmencie BTA6 dla cech uzytkowych bydta a wartosciami srednimi wskazujg statystycznie istotne
(P<0,01) powigzanie genotypu heterozygotycznego polimorfizmu genu ABCG2 Y581S z zawartoscig
ttuszczu w mleku (publikacja H1) oraz tendencje (nie potwierdzona statystycznie) do uzyskiwania
wyzszej wydajnosci mleka i zawartosci biatka. W przypadku polimorfizmu w genie PPARGCI1A
wykazano, ze zwierzeta o genotypach kombinowanych 1892T/C-3359A/C CC/AC i CC/AA istotnie
roznity sie srednimi wartosciami analizowanych cech - zwierzeta o tych genotypach produkowaty
istotnie mniej mleka, ale o wyzszej zawartosci biatka i ttuszczu (publikacje H2 i H3). Dla pozostatych
analizowanych gendw nie wykazano istotnych zaleznosci miedzy poszczegdlnymi genotypami a
cechami uzytkowosci mlecznej, zaobserwowano jednak pewne tendencje do otrzymywania od kréw
0 poszczegoélnych genotypach wyzszej wydajnosci mleka o nizszej zawartosci ttuszczu badz biatka
[publikacja H5]. Trudno jest tez porownaé otrzymane wyniki z badan wifasnych z wynikami
otrzymanymi przez innych autoréw, poniewaz duza czes$¢ publikacji koncentruje sie na oszacowanych
wartosciach hodowlanych dla cech uzytkowosci mlecznej buhajéw lub jak w przypadku osteopontyny
dotyczy przyrostu masy ciata buhajkéw i cieliczek.

Trzy sposrdd analizowanych SNP zlokalizowane sg w eksonach — FAM13A1 C/A w eksonie 12,
OPN G/T w eksonie 7 i LAP3 T/C w eksonie 12. Wykazano, ze w przypadku FAM13A1 na skutek
zamiany nukleotydéw C/A nastepuje niesynonimiczne podstawienie aminokwasowe lle/Leu —
obydwa aminokwasy s3 aminokwasami niepolarnymi, dlatego tez zamiana ta nie powoduje
znacznych zmian w konformacji biatka (Cohen et al.,, 2004). W przypadku LAP3 i zamiany

nukleotydéw T/C dochodzi do synonimicznego podstawienia aminokwasowego Ala, dlatego tez ten
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SNP nie uwidacznia sie w potranslacyjnej strukturze polipeptydu LAP3 (GenBank CAI44744).
Natomiast w przypadku OPN G/T, SNP zlokalizowany jest wprawdzie w eksonie, ale w jego czesci
niekodujacej (3'UTR), ktéra nie ulega translacji (Pareek et al., 2008). Pomimo iz powyzsze SNP
zlokalizowane s3 w eksonach to nie przekfadajg sie one w istotny sposdb na strukture swojego
produktu, dlatego tez wszystkie analizowane SNP zaréwno te zmapowane w intronach jak i eksonach
podczas dalszych badan mogg zosta¢ potraktowane jako markery cech uzytkowosci. Majac na
wzgledzie wyzej przedstawione informacje mozna konstatowac, iz wyniki prac H1,H2,H3,H5 wskazuja
na wykorzystanie, jako markery genetyczne, w selekcji majgcej na celu doskonalenie cech
uzytkowosci mlecznej bydta genéw ABCG2, PPARGC1A,0OPN, FAM13A1, LAP3 i HCAP-G.

Analiza zaleznosci miedzy poszczegdlnymi genotypami oraz genotypami kombinowanymi
wybranych genéw z fragmentu chromosomu 6 a liczbg komadrek somatycznych transformowanych na
skale logarytmiczng wykazata istotne zaleznosci miedzy wariantami genu OPN (SNP w intronie 4) oraz
genotypami kombinowanymi dla genéw OPN i FAM13A1. Pozwolito to stwierdzi¢, ze uzyskane w
pracy H4 mogg przetozy¢ sie na korzysci ekonomiczne dla producentdw mleka. Zestawienie
otrzymanych wynikéw sugeruje mozliwos¢ wykorzystania w programach hodowlanych bydta
mlecznego polimorfizmu w genie OPN (intron4) lub genotypdéw kombinowanych w obrebie gendéw
OPN i FAM13A1. Nalezatoby preferowa¢ krowy o genotypach powigzanych z najnizszg iloscig
komérek somatycznych lub eliminowaé osobniki o genotypach powigzanych z najwyzsza iloscig
komérek somatycznych w mleku (OPN TT; OPN TT/GT; FAM13A1 GG/AC). Waznym jest tez, aby mie¢
na uwadze prowadzgc selekcje, ze nadmierne obnizanie ilosci komdrek somatycznych w mleku
(<200 000 cell/ml) moze negatywnie wptywaé na odpornosé¢ i moze byé powigzane ze wzrostem
ryzyka klinicznego mastitis jak reakcja zapalna wymienia.

Zestawiajgc powyisze informacje mozna stwierdzi¢ iz przeprowadzone badania wtasne
pozwolity na wykazanie istotnego wptywu niektérych polimorfizmdéw typu SNP na analizowane cechy
bydta mlecznego. Wykazano rowniez, ze mimo braku statystycznie istotnych rdéznic pomiedzy
poszczegdlnymi genotypami rozpatrywanych gendéw w odniesieniu analizowanych cech, mozliwe byto
wykazanie pewnych tendencji do osiggania nizszych lub wyzszych wartosci danej cechy przez
osobnika o okreslonym genotypie. Z tego wzgledu wydaje sie, ze warto przeprowadzaé tez dalsze
badania dotyczace gendw skupionych w regionie sasiadujgcym z BM143 w BTA6 a cechami
uzytkowosci bazujac na wiekszych stadach kréw oraz na réznych rasach bydta mlecznego
PODSUMOWANIE

Jednotematyczny cykl publikacji stanowigcy podstawe do ubiegania sie o nadanie stopnia
doktora habilitowanego prezentuje wyniki badad zwigzanych z analizg gendw z regionu BTA6

skupionych blisko markera genetycznego BM143 w powigzaniu z cechami uzytkowosci bydta
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mlecznego. Jest to o tyle istotne, ze w programach hodowlach w Niemczech i we Francji chromosom

6 bydta juz jest wtgczony do projektu MAS (ang. Marker Assisted Selection).

W publikacjach przedstawiono otrzymane frekwencje alleli, genotypéw oraz genotypéw
kombinowanych genéw ABCG2, OPN, PPARGCI1A, FAM13A1, LAP3 i HCAP-G. Aby méc przeprowadzi¢
badania opracowano metodyki pozwalajgce na analize wybranych szesciu z dziesieciu SNP (dla
ktorych nie byly wczesniejszych opracowan) w standardowo wyposazonym laboratoriom
molekularnym. Jednakze zasadniczym celem jednotematycznego cyklu prac byto oszacowanie czy
istniejg zaleznosci miedzy wytypowanymi do badan genami a cechami uzytkowosci mlecznej oraz
liczbg komdrek somatycznych. Po przeprowadzeniu analiz statystycznych mozna dojs¢ do wniosku, iz
wyzej wymienione geny wptywajg (w wielu przypadkach wptyw ten jest potwierdzony statystycznie)
na analizowane cechy uzytkowosci bydta. Pozwala to stwierdzié, ze wyniki powyzszych badania po
uwzglednieniu ich w programach hodowlanych bydta mlecznego mogg przetozy¢ sie na korzysci
ekonomiczne dla producentéw mleka.
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5. POZOSTALE FORMY AKTYWNOSCI NAUKOWO-BADAWCZE)
5. 1. Omdwienie pozostatych osiggnie¢ naukowo-badawczych
Gtéwne kierunki dziatalnosci naukowo-badawczej:
5.1.1. analiza polimorfizmu w genie kodujgcym aromataze cytochromu P-450;
5.1.2. poszukiwanie markeréw genetycznych cech uzytkowosci mlecznej bydta;
5.1.3. szacowanie relacji miedzy genami zaangazowanymi w metabolizm kwaséw ttuszczowych a
cechami uzytkowymi i funkcjonalnymi bydta;
5.1.4. okreslenie gendéw powigzanych z zawartoscig komdrek somatycznych w mleku bydta;
5.1.5. polimorfizm wybranych gendéw i ich zwigzek z cechami uzytkowosci rozptodowej knuréw i

loch.

Ad. 5.1.1. Analiza polimorfizmu w genie kodujgcym aromataze cytochromu P-450

Rozréd i laktacja sg silnie ze sobg powigzane, dlatego tez wszystkie procesy fizjologiczne oraz
hormony wptywajgce na rozwdj uktadu rozrodczego majg rowniez wptyw na laktacje. Do takich
hormondw o szerokim spektrum dziatania nalezg estrogeny syntetyzowane w jajnikach. Estrogeny
wytwarzane sg drogg aromatyzacji androgendw. Kluczowym enzymem odpowiedzialnym za
biosynteze estrogenéw z androgenowych prekursorow jest kompleks enzymatyczny znany jako
aromataza, kodowany przez gen CYP19. W obrebie genu CYP19 u bydta wykryto kilka pojedynczych
podstawien nukleotydowych (SNP), zlokalizowanych w regionach promotorowych. Analizie poddano
dwa z nich zlokalizowane w regionie promotorowym Pl.1 w odniesieniu do cech uzytkowosci
mlecznej i liczby komdrek somatycznych dla dwdch ras bydta - rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej
odmiany czarno-biatej oraz jersey.

W badaniach prowadzonych na bydle rasy polskiej holsztyrisko-fryzyjskiej odmiany czarno-
biatej analizowano cechy uzytkowosci mlecznej zaréwno dla poszczegélnych genotypdéw jak i dla
genotypéw kombinowanych oraz przeprowadzono analize strukture genetycznej dla tej populacji,
poniewaz byta to populacja sktadajgca sie z kilku stad bydta. Wyniki badan wskazujg, ze zwierzeta o
genotypach BB CYP19/Cfr131 oraz AA CYP19/Pvull charakteryzowaty sie najwyzszymi wartosciami
Srednimi analizowanych cech (P<0,05) (A14). Rowniez ocena wynikdw dla genotypow
kombinowanych potwierdzita powyzsze badania - krowy o genotypie kombinowanym BB/AA
CYP19/Cfr131-Pvull  takze charakteryzowaty sie najwyzszymi wartosciami $rednimi dla
rozpatrywanych cech uzytkowosci mlecznej (P<0,05) (A5). Podczas analizy struktury genetycznej
brano pod uwag takie parametry jak frekwencja genotypéw (zaréwno poszczegdlnych, jak i homo- i
heterozygotycznych) i alleli (obserwowana i oczekiwana) oraz wspotczynnik Sredniej
heterozygotycznosci stad. Otrzymane wyniki nie wykazaty odchylenia od réwnowagi Hardy'ego-

Weinberga. Genotypy homozygotyczne wystepowaty z wyzszg czestoscia w kazdym testowanym
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stadzie, bez statystycznie istotnych réznic miedzy obserwowana a oczekiwang liczebnoscig homo- i
heterozygotycznych genotypow (A6).

Badania te stanowity czes¢ analiz realizowanych w ramach grantu promotorskiego 2 PO6D 035 26 pt.
,Polimorfizm w genie aromatazy cytochromu P450 oraz mozliwosci wykorzystania poszczegdlnych
jego wariantéw w doskonaleniu cech uzytkowosci mlecznej bydta".

W doswiadczeniu skupiajagcym sie na rasie jersey szacowano relacje dla cech uzytkowosci
mlecznej oraz dla liczby komdrek somatycznych w réowniez w odniesieniu do polimorfizméw w
regionie PI.1. Analiza otrzymanych wynikow nie pozwolita jednoznacznie stwierdzi¢ zaleznosci miedzy
genotypami CYP19 a testowanymi cechami uzytkowosci ze wzgledu na brak istotnych rdznic.
Natomiast ze wzgledu na brak obecnosci genotypu homozygotycznego BB w badanym stadzie krow
trudno jest oszacowaé, czy miatby on wptyw na analizowane cechy (A19, E6).

Wyzej przedstawione rezultaty badan skupiajacych sie na genie CYP19, kodujgcym
aromataze, wskazujg na prawdopodobienstwo wykorzystania polimorfizmu w tym genie do poprawy
cech uzytkowosci mlecznej bydta, ale pod warunkiem przeprowadzenia jeszcze powtdrzonych badan

w oparciu o bardziej liczne i sktadajace sie z réznych ras stada bydta.

Ad.5.1.2. Poszukiwanie markerow genetycznych cech uzytkowosci mlecznej bydta

Wiedza w zakresie wptywu poszczegdlnych gendw lub kombinacji gendw na istotne cechy
uzytkowosci zwierzat gospodarskich moze prowadzi¢ do modyfikowania lub tworzenia nowych,
bardziej wydajnych populacji. Zamiast konwencjonalnych programéw hodowlanych zwierzat
gospodarskich opierajacych sie wytgcznie na informacjach o fenotypie i rodowodzie, mozna by
wigczy¢ wykryty QTL do oceny genetycznej zwierzecia, co pozwoli na zwiekszenie doktadnosci selekgcji
i przyspieszy genetyczne doskonalenie produkcyjnosci zwierzat. Dlatego wydaje sie wazine
prowadzenie badan, ktore pozwolity na wykrycie genu o potencjale markera genetycznego. W
ramach tych poszukiwan podjeto prace ukierunkowane na analize genéw zaangazowanych w tzw. "0$
somatotropowyq", przemiany energetyczne w organizmie, ponadto badano geny kodujgce gtéwne

biatka serwatkowe mleka odpowiedzialne za syndrom BLAD.

5.1.2.1. Analiza gendw zaangazowanych w szeroko pojetq "os somatotropowq"

Wiele z cech produkcyjnych zwierzat jest wynikiem potaczenia dostepnosci sktadnikéw
pokarmowych i réznych interakcji pomiedzy uktadem hormonalnym oraz czynnikami genetycznymi i
Srodowiskowymi. Chociaz wielu autoréw publikacji donosi, ze hormon wzrostu (GH) odgrywa
kluczowa role w kontroli metabolizmu organizmu, hormon ten jest tylko jednym z czynnikéw w
kaskadzie proceséw, ktére opisywane sg jako o$ somatotropowa. O$ somatotropowa odgrywa wazng

role w kontroli regulacji metabolizmu i proceséw fizjologicznych poprzez hormon wzrostu (GH) i
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insulinopodobny czynnika wzrostu (IGF-I i IGF-1I) oraz przez receptory z nimi zwigzane. Przysadkowy
czynnik transkrypcyjny (Pit1) jest komorkowo specyficznym czynnikiem transkrypcyjnym niezbednym
podczas aktywacji ekspresji gendéw prolaktyny (PRL) i GH w przednim ptacie przysadki mdzgowe].
Natomiast receptor prolaktyny posredniczy w przekazywaniu sygnatu od hormonéw laktogennych
(takich jak prolaktyna) do promotoréw gendw biatek mleka. Czynnik transkrypcyjny STATS5, znany jest
jako gtéwny posrednik dziatania hormonu wzrostu i prolaktyny na docelowe dla tych hormondéw
geny. Celem badan byto przetestowanie relacji miedzy polimorfizmami w tych genach a cechami
uzytkowosci mlecznej bydta (wydajnosé mleka, biatka i ttuszczu, zawartos¢ biatka i ttuszczu w mleku).
Badania poczatkowo skupiaty sie na genach hormonu wzrostu, somatoliberyny i przysadkowego
czynnika wzrostu. Analizowano polimorfizmy typu SNP (oraz frekwencje alleli i genotypéw) w
odniesieniu do wybranych cech uzytkowosci mlecznej bydta rasy polskiej holsztyrsko-fryzyjskiej
gtéwnie odmiany czerwono-biatej, jak i odmiany czarno-biatej oraz bydta rasy jersey.

Badania polimorfizmu w genie hormonu wzrostu prowadzono na dwéch rasach bydfa - polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czerwono-biatej i jersey. Frekwencje alleli analizowanych
polimorfizméw u obydwu badanych ras byty zblizone (E7, F4, F7). Oszacowane relacje miedzy
polimorfizmem w intronie 3 genu GH wykazaty istotne zaleznosci miedzy wariantami genetycznymi
tego polimorfizmu a badanymi cechami uzytkowosci mlecznej (F4, F7).

Analiza mutacji w genie GHRH prowadzona byta na bydle rasy polskiej holsztyrnsko-fryzyjskiej (czarno-
i czerwono-biatej) i wykazata zblizone frekwencje alleli badanego polimorfizmu (D2,F3). Stwierdzono
rowniez, ze krowy o homozygotycznym genotypie AA charakteryzowaty sie wyzszymi warto$ciami
Srednimi analizowanych cech uzytkowosci mlecznej (A8, D4).

Kolejnym zagadnieniem badawczym oscylujgcym wokdét osi somatotropowej byta analiza
polimorfizmu w genie STAT5A (intron 7) u bydta rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-
i czerwono-biatej. Badania prowadzone u obydwu ras bydta okazaty sie bardzo zbiezne - frekwencja
alleli i genotypdw bydta zblizona i nie odbiegata od doniesien innych autoréw. Analiza statystyczna
otrzymanych wynikdw w odniesieniu do cech uzytkowosci mlecznej nie wykazata zaleznosci
pomiedzy wariantami genetycznymi polimorfizmu a testowanymi cechami (A3, A9, F8, F12).

Dla genéw Pit-1, GHR i IGF-1 przeprowadzono pojedyncze badania wstepne, ktérych efektem sg
doniesienia na konferencjach. W badaniach analizowano tylko frekwencje genotypdéw i alleli, ktére
okazaty sie zgodne z danymi literaturowymi (D2, E7, F11).

Prowadzono réwniez badania skupione na oszacowaniu zaleznosci miedzy wariantami genetycznymi
genu receptora prolaktyny (intron 9) a cechami uzytkowosci mlecznej w stadzie bydta rasy jersey.
Stwierdzono utrzymujgcg sie tendencje do osiggania najwyzszych srednich wartosci w odniesieniu do

wydajnosci mleka, biatka i ttuszczu przez osobniki o genotypie heterozygotycznym, natomiast w
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przypadku zawartosci biatka i ttuszczu w mleku najwyzisze wartosci tych cech osiggaty krowy o
genotypie homozygotycznym CC (A10).

Powyisze przeprowadzone badania wskazujg na mozliwos¢ wykorzystania polimorfizmu w
genach GH, GHRH oraz PRLR do doskonalenia cech uzytkowosci mlecznej bydtfa. Nalezy podkresli¢, ze
sg to gtdwnie badania wstepne, ktdre nie pozwalajg na postawienie ostatecznych wnioskéw. Dlatego

konieczne sg dalsze analizy powyzszych gendw, co pomoze zweryfikowaé otrzymane wyniki.

5.1.2.2. Analiza gendw zaangazowanych w przemiany metaboliczne

Kluczowym zagadnieniem jest zakres, w ktdrym selekcja genetyczna w celu osiggniecia
zwiekszonej produkcji wptywa na zdolnos$¢ zwierzat do adaptacji do sSrodowiska, w ktérym przebywa.
Na poziomie indywidualnym, adaptacja wykorzystuje systemy regulacji, w sktad ktérych wchodzg
komponenty behawioralne i fizjologiczne, ktére umozliwiajg poszczegdlnym osobnikom radzenie
sobie ze zmiang warunkéw Srodowiska. U zwierzat fizjologiczna regulacja pobierania pokarmoéw,
wzrostu i rozdziatu energii oraz adaptacja do zmian Srodowiska sg pod kontrolg wielu gendéw, ktore
mogg okazac sie waznymi elementami lezgcymi u podtoza zmiennosci cech uzytkowosci istotnych z
ekonomicznego punktu widzenia. Dlatego tez w tym nurcie badawczym wytypowano do analizy geny,
ktérych produkty uczestniczg w regulacji wyzej wymienionych proceséw - nalezg do nich LEP, CRH,
PRKAG3, GHRL i TG.
Dowiedziono, ze leptyna (LEP) wptywa na szereg proceséw zachodzacych w organizmie, a w
szczegolnosci bierze udziat w utrzymaniu bilansu energetycznego poprzez regulacje pobierania
pokarmu i wydatkowania energii. Zaangazowana jest réwniez w procesy zwigzane z reprodukcjg. Gen
PRKAG3 bydta koduje jedng z podjednostek kinazy aktywowanej AMP - podjednostke y3. Kluczowg
rolg kinazy aktywowanej AMP jest regulowanie bilansu energetycznego w komérce. Grelina (GHRL)
jest hormonem biorgcym udziat w regulacji gospodarki energetycznej organizmu. Hormon ten
wykazuje silne dziatanie ogdlnoustrojowe, a jego stezenie we krwi zwieksza sie przed gtéwnymi
positkami sygnalizujgc koniecznos¢ dostarczenia pokarmu. Wykazano, ze grelina jest najsilniejszym z
dotychczas poznanych stymulatordw wydzielania hormonu wzrostu, a przez ten fakt jest pomostem
tagczagcym wzrost i budowe ciata z ogdlnym metabolizmem. Tyreoglobulina (TG) jest gtéwnym
biatkiem tarczycy bedacym substratem do produkcji hormonéw tarczycy oraz nosnikiem
trijodotyroniny (T3) i tyroksyny (tetrajodotyroniny, T4). Natomiast same hormony tarczycy odgrywaja
wazng role w regulacji metabolizmu oraz wywierajg ogromny wplyw na wzrost, rdéznicowanie i
homeostatyczny sktad komorek ttuszczowych. Regulacja osi podwzgdrze-przysadka-nadnercza (HPA)
ma kluczowe znaczenie podczas adaptacji organizmu zwierzat do zmian $rodowiska. Gtéwnym
regulatorem osi HPA jest hormon uwalniajacy kortykotropine (CRH), ktéry jest produkowany w

podwzgdrzu i jest istotnym celem petli sprzezenia zwrotnego dla glikokortykoidow. Podjeto badania
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prowadzace do oszacowania ewentualnych zaleznosci miedzy polimorfizmem gendw, ktdrych
produkty zaangazowane sg w regulacje gospodarki energetycznej zwierzat a wybranymi cechami
uzytkowosci mlecznej réznych ras bydta.

Podczas analizy polimorfizmu w genie kodujacym leptyne prowadzono badania na bydle rasy
polskiej holsztyisko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej oraz jersey. Do analizy wykorzystano
polimorfizmy zlokalizowane w intronie 2 i eksonie 3. W przypadku obu ras bydta analizowano
frekwencje alleli i genotypow (A7, D1), a dla bydta rasy jersey przeprowadzono analize statystyczna
prowadzgca do oszacowania relacji miedzy wariantami genetycznymi a cechami uzytkowosci
mlecznej. Wyniki analizy wskazywaty na powigzanie polimorfizmu A59V z wydajnoscig mleka, biatka i
ttuszczu (réznice zostaty potwierdzone statystycznie; P<0,01, P<0,05), natomiast dla polimorfizmu
zmapowanego w intronie 2 nie wykazano zadnego powigzania (A7). W przypadku badan genu CRH
testowano dwa polimorfizmy (ekson 1 i ekson 2) u dwéch ras bydta - jersey i polskiej holsztyrisko-
fryzyjskiej odmiany czerwono-biatej (odpowiednio). Stwierdzono powigzanie polimorfizmu w eksonie
1 ze zwiekszong wydajnoscia ttuszczu oraz zwiekszong zawartoscig ttuszczu i biatka w mleku (A16).
Natomiast polimorfizm genu CRH w eksonie 2 powigzany byt z wyzszg wydajnoscia mleka i biatka
(A18). Wyniki te w obydwu przypadkach zostaty potwierdzone statystycznie (P<0,05). W
doswiadczeniach koncentrujgcych sie na genach takich jak PRKAG3, TG oraz GHRL otrzymane wyniki
badan wykazaty, ze istnieja pewne zaleznosci miedzy analizowanymi genotypami a wybranymi
cechami uzytkowosci mlecznej, jednakze nie byty one statystycznie istotne (A15, A13, A17).

Poczatkowo leptyna zostat wytypowana jako gtdwny hormon odpowiadajacy za homeostaze
energetyczng organizmu, niedawno jednak uznano réwniez role greliny jako istotnego komponentu
kompleksu centralnej regulacji bilansu energetycznego. Zapewne z uptywem czasu i poszerzang
wiedzg na temat innych elementdéw sktadajgcych sie na efektywng regulacje metabolizmu do leptyny
i greliny moga dotfaczy¢ inne biatka czy tez hormony. Dlatego warto jest prowadzi¢ badania, ktére
pozwolg nam ustali¢ jak przektada sie to na cechy uzytkowosci zwierzat. Przedstawione wyzej wyniki
sg efektem badan prowadzonych tylko na kilku wybranych genach i niezbyt licznych stadach bydta,
ale sygnalizujg juz ewentualnosé¢ wykorzystania ich w celu zwiekszenia produkcyjnosci bydta
mlecznego. Badania prowadzone na duzych stadach kréw oraz na stadach réznych ras bydta mogtyby

pomdc zweryfikowaé otrzymane wyniki analiz.

5.1.2.3. Analiza gendw biatek serwatkowych oraz genu odpowiadajgcego za syndrom BLAD
Alfa-laktoalbumina (LALBA) i B-laktoglobulina (LGB) sg gtéwnymi biatkami serwatkowymi

mleka. Zawartos¢ tych biatek zalezy od okresu laktacji, wieku i stanu zdrowia zwierzecia. Okreslony

wariant B-laktoglobuliny wptywa na wydajnosé mleka i jego sktadnikow, natomiast a-laktoalbumina

wraz z galaktozylotransferazg, tworzg kompleks syntazy laktozowej, katalizujgcy synteze laktozy.
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W badaniach prowadzonych na trzech stadach bydta (rasa jersey oraz rasa polska holsztynsko-
fryzyjska czarno- i czerwono-biata) szacowano relacje miedzy polimorfizmem w genie LGB a cechami
uzytkowosci mlecznej (wydajnos¢ mleka, biatka i ttuszczu, zawartos$é biatka i ttuszczu). Analiza
statystyczna uzyskanych wynikdw wskazuje na brak istotnych zaleznos$ci pomiedzy poszczegdlnymi
genotypami LGB a testowanymi cechami (D3). Badania dotyczgce powigzania cech uzytkowosci
mlecznej z polimorfizmem w genie LALBA prowadzono w stadzie bydta rasy jersey. W tym przypadku
analiza statystyczna pokazuje, ze istnieje zalezno$¢ miedzy genotypami LALBA a wydajnoscig mleka,
biatka i ttuszczu (E5).

Niedobdr adhezji leukocytdw u bydta (bovine leukocyte adhesion deficiency, BLAD) u bydta
rasy holsztyniskiej jest wrodzong autosomalna recesywng chorobg, ktdra charakteryzuje sie
nawracajgcymi zakazeniami bakteryjnymi, zahamowaniem wzrostu i opdznionym gojeniem ran.
Molekularng podstawg BLAD jest SNP w pozycji 383 genu kodujgcego podjednostke CD18 B,-
integryny. Przeprowadzono badania przesiewowe na stadzie bydta rasy polskiej holsztyrisko-
fryzyjskiej odmiany czarno-biatej w celu sprawdzenia czy ktéras z kréw moze by¢ nosicielkg BLAD
(heterozygota). Testowane stado liczyto 1086 krow i wykazano obecnos$é mutacji odpowiedzialnej za
wystgpienie BLAD u 8 zwierzat (F1). Testowanie molekularne na obecnos¢ powyzszego SNP odgrywa
istotng role zwtaszcza w przypadku hodowcéw bydta o mlecznym kierunku uzytkowania, ktorzy daza
do poprawy jakosci puli genowej rodzimego bydta poprzez wykorzystanie nasienia buhajéw hf

importowanego z USA.

Ad. 5.1.3.Szacowanie relacji miedzy genami zaangazowanymi w metabolizm kwasow ttuszczowych
a cechami uzytkowymi i funkcjonalnymi bydta

Sktad i jakos¢ mleka zalezg od rdinych czynnikéw, m.in. uwarunkowan genetycznych,
Srodowiskowych oraz stanu fizjologicznego zwierzat. Jako gtéwny sktadnik mleka, ttuszcz zawiera
okoto 400 réinych kwaséw ttuszczowych, co wptywa na jego wysoce ztozong nature. Ttuszcz
znajdujacy sie w mleku krow jest jego gtownym sktadnikiem energetycznym oraz charakteryzuje sie
dobrg przyswajalnoscig, ktéra wynika z fatwosci emulgowania sie. Ttuszcz mleka ma postac
zdyspergowanych kulek ttuszczu rozproszonych w fazie wodnej, ktére wtasnie tworzg emulsje. Na
metabolizm kwasdéw ttuszczowych sktada sie wiele biatek petnigcych rézng role. Biatka wigzgce kwasy
ttuszczowe (FABP) s3 rodzing matych, wysoce konserwatywnych cytoplazmatycznych biatek
wigzacych diugotancuchowe kwasy ttuszczowe i inne hydrofobowe ligandy. Ich gtéwng funkcjg jest
wychwytywanie, transport i metabolizm kwaséw ttuszczowych. Jak do tej pory zidentyfikowano
dziewieciu cztonkdw tej rodziny (FABP1-FABP9). FABP3, podobnie jak inne biatka z rodziny FABP,
zaangazowany jest w metabolizm kwasdw ttuszczowych - odpowiada za transport kwaséw

ttuszczowych od btony cytoplazmatycznej do mitochondridow, gdzie zachodzi proces B-oksydacji.
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FABP4 odgrywa istotng role w regulacji homeostazy lipidow i glukozy poprzez wspédtdziatanie z PPARs
znajdujacymi sie w jadrze komodrkowym. Ponadto FABP4 bierze udziat w hydrolizie lipidow i
wewnatrzkomérkowych przemianach kwaséw ttuszczowych. Desaturaza stearoilo-CoA (SCD) jest
kluczowym enzymem komérkowej biosyntezy jednonienasyconych kwaséw ttuszczowych. Poniewaz
w ten sposdb odgrywa istotng role w metabolizmie lipidédw, to gen kodujgcy SCD moze by¢ istotny
dla selekcji w kierunku poprawy jakosci ttuszczu mleka. Produkty dwéch gendw ANXA9 i SCL27A3
zaangazowane sg w transport lipiddw przez btone cytoplazmatyczng. Geny te zlokalizowane sg w
jednym chromosomie (BTA3). Z tego wzgledu obydwa geny moga by¢ rozpatrywane jako geny
kandydujace jako markery pozycyjne i funkcjonalne dla cech jakosci ttuszczu mleka. Aneksyna 9
(ANXA9) nalezy do rodziny biatek wiazgcych Ca*? i fosfolipidy, natomiast biatko transportujace kwasy
ttuszczowe typu 3 (SLC27A3) jest biatkiem, ktére utatwia transport dtugotancuchowych kwaséw
ttuszczowych przez btone cytoplazmatyczna.

W pordéwnaniu z innymi sktadnikami mleka, kwasy ttuszczowe sg najbardziej podatne na
mozliwos¢ zmiany. Wykazano, ze wiedza na temat genetycznego podfoza mozliwych zmian w
odniesieniu do ttuszczu mleka moze by¢ uzyteczna podczas planowanej zmiany skfadu mleka. W
zwigzku z tym rozpoczeto badania, ktorych celem byta ocena relacji miedzy polimorfizmem w wyzej
wymienionych genach a cechami uzytkowosci mlecznej oraz oszacowanie wartosci hodowlanych dla
tych cech. Badania prowadzono na dwdch stadach bydta - rasy jersey i polskiej holsztyrisko-fryzyjskiej
odmiany czarno-biatej. Poczatkowo prowadzono badania, w ktérych skupiono sie na cechach
uzytkowosci takich jak dzienna wydajnos¢ mleka, zawartos¢ ttuszczu i biatka oraz liczba komdérek
somatycznych w odniesieniu do polimorfizmu w genach SCD (dwa SNP 10153 G/A i 10329 C/T),
ANXA9, SLC27A3, FABP3 i FABP4. Materiatem badawczym byty krowy rasy jersey. Analiza
otrzymanych wynikdéw wskazuje, ze polimorfizm w genie ANXA9 oraz SCD1 (okre$lany jako 10329
C/T) powigzany byt z liczbg komérek somatycznych. Réznice pomiedzy poszczegdlnymi genotypami
zostaty statystycznie potwierdzone (P<0,01). Zwierzeta o genotypie TT (SCD 10329 C/T) oraz o
genotypie GG (ANXA9) charakteryzowaty sie najwyzszg liczbg komdrek somatycznych (A11, A12). W
przypadku polimorfizmu w genie FABP3 stwierdzono statystycznie istotne réznice (P<0,01; P<0,05)
pomiedzy zwierzetami o poszczegdlnych genotypach w odniesieniu do zawartosci ttuszczu i biatka w
mleku. Krowy o genotypie AA charakteryzowaty sie najwyzszymi srednimi wartosciami tych cech. Dla
genu SLC27A3 wykazano monomorfizm. Natomiast dla pozostatych polimorfizméw zlokalizowanych
w genach SCD1 i FABP4 nie wykazano zaleznos$ci pomiedzy zlokalizowanymi w nich polimorfizmami a
testowanymi cechami uzytkowosci (A11, A12).

Omodwione wyzej wynik badan wskazujg ewentualnos¢ wykorzystania polimorfizmu w genach

FABP3 i ANXA9 w celu doskonalenia cech takich jak zawartos¢ ttuszczu, biatka i komodrek
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somatycznych. Uzyskane wyniki nalezatoby zweryfikowaé w trakcie realizacji kolejnych badan z
wykorzystaniem liczniejszych stad réznych ras bydta.

Kolejne badania koncentrowaty sie na analizie tych polimorfizmu w wyzej wymienionych
genach i oszacowaniu wartosci hodowlanej dla cech uzytkowosci mlecznej (wydajnos¢ mleka, biatka i
ttuszczu, zawarto$¢ biatka i ttuszczu oraz indeks) stada bydta rasy polskiej holsztynsko-fryzyjskiej
odmiany czarno-biatej. Analiza statystyczna wskazata, ze polimorfizm w genie SCD (10329 C/T),
FABP4 oraz SLC27A3 (14791 C/T) wptywat istotnie (P<0,05; P<0,01) na warto$¢ hodowlang dla
zawartosci biatka (A20, A21, A22, E8). Polimorfizm zlokalizowany w genie ANXA9 wptywat istotnie
(P<0,01; P<0,05) na wartos¢ hodowlang dla zawartosci ttuszczu. Natomiast polimorfizm w genie
FABP3 i FABP4 wptywat istotnie (P<0,05) na warto$¢ hodowlang dla wydajnosci ttuszczu i biatka
(odpowiednio) (A21).

Otrzymane wyniki wskazujg, ze uwzglednienie w selekcji osobnikdéw z genotypem SCD TT ,
FABP4 GG oraz SLC27A3 CC mogtoby przyczyni¢ sie do zwiekszenia zawartosci biatka w mleku,
natomiast wtgczenie do selekcji zwierzat z genotypem ANXA9 GG mogtoby wptynaé na zmniejszenie
zawartosci ttuszczu w mleku, a biorgc pod uwage osobniki z genotypem FABP3 GG i FABP4 GG
istnieje mozliwos¢ zwiekszenia wydajnosci biatka i ttuszczu w mleku (odpowiednio) krow rasy polskiej

holsztyrnsko-fryzyjskiej.

Ad.5. 1.4. Okreslenie gendow powiqzanych z zawartosciq komorek somatycznych w mleku bydta.

Komoérki somatyczne sg jednym ze sktadnikdw mleka tak jak biatko, ttuszcz, czy laktoza.
Powstajg na skutek naturalnej regeneracji tkanki gruczotowej wymienia. Komorki somatyczne to
takze biate ciatka krwi, a ich liczba u zdrowej krowy nie powinna przekracza¢ 200 000 cell/ml. Ze
wzgledu na fakt, ze komdrki somatyczne w mleku obrazujg stan zdrowotny kréw ich poziom jest
istotnym wskaznikiem dla hodowcéw bydta. To wtasnie zbyt wysoki poziom komérek somatycznych
w mleku jest jednym z pierwszych sygnatéw alarmowych, ze organizm krowy jest zaatakowany przez
niepozgdane bakterie. Znaczna cze$¢ doniesien z dziedziny genetyki skupia sie na liczbie komérek
somatycznych (LKS) jako na odzwierciedleniu wskaznika zdrowia. Pomimo iz, odziedziczalno$¢ LKS
jest mata lub $rednia (h® = od 0,07 do 0,14) uwaza sie, ze mozliwe jest doskonalenie tej cechy.

U bydta antygeny zgodnosci tkankowej okresla sie jako bovine lymphocyte antigen (BoLA).
Geny zaangazowane w BolA, gtéwnie gen BoLA-DRB, zwigzane sg wystepowaniem takich chordb jak
mastitis oraz biataczka i s3 powszechnie stosowane jako markery dla chordéb lub cech uktadu
immunologicznego. Wykazano, ze istniejg co najmniej trzy loci gendw BoLA-DRB, ale tylko BoLA-DRB3
jest genem funkcjonalnym. Poza powszechnie znanym szerokim zakresem dziatania leptyny na
utrzymanie bilansu energetycznego organizmu, leptyna zaangazowana jest w dziatanie ukfadu

immunologicznego. Wykazano, ze leptyna odgrywa znaczacg w odpowiedzi immunologicznej,
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posredniczy w aktywnosci limfocytéw T, a takze przyczynia sie do wydzielania prozapalnych cytokin.
Stwierdzono réwniez podwyzszone stezenie leptyny we krwi w czasie infekcji i proceséw zapalnych.
Analizowano powigzanie polimorfizmu w genie BoLA-DRB3 gtéwnie w odniesieniu do liczby komdrek
somatycznych (transformowanych na skale logarytmiczng) oraz dzienng wydajnos¢ mleka, zawartosc
biatka i ttuszczu w mleku. W przypadku cech uzytkowosci mlecznej nie wykazano zaleznosci miedzy
polimorfizmem w genie BoLA-DRB3 a tymi cechami. Natomiast dla liczby komdrek somatycznych
wykazano, ze zwierzeta o genotypie AE charakteryzowaty sie najwyzszg LKS, a krowy o genotypie BB
najnizszg LKS, rdznice te zostaty statystycznie potwierdzone (A8, D5).
Analizie poddano réwniez polimorfizm w genie kodujgcym leptyne. W osobnych badaniach
testowano dwa polimorfizmy zlokalizowane w eksonie 2 (R4C) i 3(LEP/Hphl). Szacowano ewentualne
zaleznosci miedzy wybranymi polimorfizmami a LKS i cechami uzytkowosci mlecznej takimi jak
dzienna wydajnos¢ mleka, zawartos¢ biatka i ttuszczu. Poczgtkowo skupiono sie na analizie
polimorfizmu w 3 eksonie (nazwany LEP/Hphl) w dwéch stadach bydta - rasy jersey i polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej. Otrzymane wyniki wskazujg, ze krowy rasy jersey o
genotypie AB charakteryzowaty sie najwyzszg, a zwierzeta o genotypie BB najnizszg liczbg komodrek
somatycznych (réznica potwierdzona statystycznie P<0,01) (E3), natomiast krowy rasy polskiej
holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej o genotypie AA (ten sam polimorfizm) cechowaty sie
najwyzszg dzienng wydajnosciag mleka (P<0,01) (F6). Analiza drugiego z badanych polimorfizméw
prowadzona na stadzie bydta rasy polskiej holsztyrnsko-fryzyjskiej odmiany czerwono-biatej pokazuje,
ze polimorfizm ten istotnie (P<0,05) wptywa na dobowa wydajnos¢ mleka - zwierzeta o genotypie AA
charakteryzowaty sie najwyziszg Srednig wartoscig tej cechy (A4). Szacowano rowniez wptyw
czynnikbw pozagenetycznych na zawartos¢ komodrek somatycznych oraz wspdtczynnik
odziedziczalnosci i powtarzalnosci LKS w stadzie bydta rasy polskie holsztynsko-fryzyjskiej odmiany
czerwono-biatej. Wykazano, ze w badanej populacji wszystkie rozpatrywane czynniki miaty
statystycznie istotny wptyw na LKS (P<0,001). Wspétczynnik odziedziczalnosci dla trzech pierwszych
laktacji wynosit 0,099, a oszacowany wspotczynnik powtarzalnosci wynosit 0,271 (F10).

Uzyskane wyniki wskazujg, ze istnieje zalezno$¢ miedzy polimorfizmem w genie leptyny a
analizowanymi cechami uzytkowosci. Pomimo iz w przypadku genu DRB3 nie stwierdzono zaleznosci
miedzy poszczegdlnymi genotypami a rozpatrywanymi cechami, warto kontynuowa¢ badania w tym

kierunku, ktére pozwolg na zweryfikowanie otrzymanych wynikéw.

Ad. 5.1.5. Polimorfizm wybranych gendw i ich zwigzek z cechami uzytkowosci rozptodowej knurow i
loch.
Optacalnos¢ hodowli trzody chlewnej warunkowana jest pewnymi czynnikami takimi jak

tempo wzrostu zwierzat, ich zdrowotnos¢, miesnos¢, jakosé tuszy oraz efektywnos¢ reprodukcji. W
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coraz szerszym zakresie poznawane sg genetyczne uwarunkowania cech produkcyjnych. W
odniesieniu do trzody chlewnej wazne sg gtdwnie cechy zwigzane z rozrodem, ktére przektadajg sie
na osiggang produkcje i jej optacalno$é. Gen RYRI uwazany jest za gen gtdwny miesnosci $win, a
rownoczesnie decyduje on w znacznym stopniu o wystepowaniu miesa o obnizonej wartosci
technologicznej (mieso obcigzone wadg PSE -mieso blade, miekkie i wodniste) oraz o obnizonym
potencjale rozrodczym. Innym istotnym genem, jest gen kandydujacy do roli genu gtéwnego lub z
nim zwigzany, odpowiedzialnego za liczbe zywo urodzonych prosigt jest gen ESR. Produkt receptora
estrogenu nalezy do rodziny czynnikéw transkrypcyjnych, regulujacych poziom transkrypcji w
komérkach docelowych.

W prowadzonych badaniach analizowano zaleznosci miedzy wariantami polimorficznymi gendw ESR
(A1, F2, E4) i RYR1 (E1, E2) w odniesieniu do cech jakosci nasienia knuréw réznych ras. Wykazano, ze
analizowany polimorfizm istotnie (P<0,01) wptywa na wiekszo$¢ testowanych cech jakosci nasienia.
Badano réwniez ewentualne powigzanie pomiedzy poszczegdlnymi genotypami a genami PRLR, GH,
ESR i IGH1R (F5, D6, D7, D8, F9) a cechami uzytkowosci rozrodczej loch, réwniez réinych ras.
Uzyskane wyniki badan pozwolity na stwierdzenie, iz istnieje mozliwos¢ wykorzystania
polimorfizmdéw typu SNP w analizowanych genach w doskonaleniu cech reprodukcyjnych swin.
Szczegdlnie interesujgce wydajg sie polimorfizmy w genach GH i PRLR, dla ktérych wykazano istotng
(P<0,05) réznice w liczbie i procencie upadkdw w miocie (gen GH) i istotng przewage zwierzat o
genotypie AA w odniesieniu do wielkosci miotu (gen PRLR). Oczywiscie stwierdzenia te wymagajg
potwierdzenia w dalszych badaniach wzbogaconych o wiekszg liczbe zwierzat i przy wykorzystaniu

réznych ras swin.

Przedstawione wyzej wyniki badan opublikowane w postaci réznych publikacji naukowych
zostaty docenione w postaci nagréd naukowych zespotowych jak i indywidualnych:
= Nagroda Zespotowa JM Rektora (1112), za rok 2004;
= Nagroda Zespotowa JM Rektora (12), za rok 2006;
= Nagroda Zespotowa JM Rektora (l112), za rok 2008;
= Nagroda Indywidualna JM Rektora (1112), za rok 2009;
= Nagroda Indywidualna JM Rektora (1112), za rok 2010;
= Zachodniopomorski Nobel w dziedzinie nauk rolniczych za badania nad znaczeniem

wybranych gendw w ksztattowaniu cech uzytkowosci mlecznej kréw, za rok 2010.
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6. UDZIAt W PROJEKTACH BADAWCZYCH

6.1. Projekty w ramach KBN/MNiSW:
2004-2005 Grant promotorski MNiSW, 2 P06D 035 26 ,Polimorfizm w genie aromatazy
cytochromu P450 oraz mozliwosci wykorzystania poszczegdlnych jego wariantow w
doskonaleniu cech uzytkowosci mlecznej bydta” (Gtéwny wykonawca).

6.2. Projekty w ramach badan wtasnych AR w Szczecinie/ZUT w Szczecinie:
2001-2003 Grant doktorski AR w Szczecinie, BW/DB/04/2001 ,Mozliwosci wykorzystania
polimorfizmu gendw CYP19 i LGB w doskonaleniu cech uzytkowosci mlecznej bydta” (Kierownik
projektu);
2005-2008 Grant w ramach badan wtasnych AR w Szczecinie, BW/IB/06/2005 ,Polimorfizm
gendw osi somatotropowej u bydta czerwono-biatego” (Wykonawca);
2008-2012 Grant habilitacyjny ZUT w Szczecinie - BW/HB/02/08 ,Analiza polimorfizmu
wybranych gendéw zlokalizowanych w chromosomie széstym w powigzaniu z cechami
uzytkowosci mlecznej bydta” (Kierownik projektu).

6.3. Projekty w ramach badan statutowych/utrzymania potencjatu badawczego:
2002-2008 Projekt statutowy, 501-01-022—1187-03/02 , Identyfikacja mutacji odpowiedzialnych
za wystepowanie syndromu BLAD i DUMPS w stadach bydtfa”;
2011-2012 Projekt statutowy, 517-01-022-3318/17 ,Analiza polimorfizmu wybranych gendéw
zlokalizowanych w chromosomie széstym w powigzaniu z cechami uzytkowosci mlecznej bydta”;
2011-2013 Projekt statutowy, 518-01-022-3115-01/18 , Analiza zaleznosci miedzy polimorfizmem

DNA wybranych gendw a cechami uzytkowymi zwierzat”;

7. WYKAZ DOROBKU NAUKOWEGO

Moéj dorobek naukowy obejmuje tacznie 60 pozycji, z czego 27 to oryginalne prace tworcze, z
ktorych 5 stanowi jednotematyczny cykl publikacji, 4 artykuty przeglagdowe, 28 doniesien
konferencyjnych i 1 monografia.

Warto$¢ punktowa wszystkich publikacji (wg list czasopism punktowanych MNiSW zgodnie z
rokiem ukazania sie pracy) wynosi 391 punktéow, w tym po uzyskaniu stopnia doktora 380 punktéw,
natomiast zgodnie z najnowszg dostepna listg czasopism punktowanych MNiSW (z dnia 17.12.2013)
wynosi odpowiednio 487 punktéw i po uzyskaniu stopnia doktora 467 punktéw. Sumaryczny Impact
Factor (IF) publikacji naukowych wedtug listy JCR (zgodnie z rokiem opublikowania) wynosi 10,591,
liczba cytowan (wedtug bazy Web of Science) wynosi 16 (bez autocytowan 14), a indeks Hirscha

wedtug bazy Web of Science 2.
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Zestawienie publikacji naukowych 2z podziatem na: oryginalne prace twodrcze, artykuly

przegladowe, monografie, prace i komunikaty konferencyjne

Liczba Suma Suma
Rodzaj publikacji ublikacii Ik punktéw punktéw
P 1 MNisw® MNisw®

Oryginalne prace tworcze
- opublikowane w czasopismach z bazy 19 10,306 309 360
JCR
- opublikowane w czasopismach spoza 3 45 67
bazy JCR
Ogotem oryginalne prace tworcze 27 10,306 354 427
Artykuty przegladowe 4 0,285 37 60
Monografie 1
Prace i doniesienia konferencyjne 28
Ogotem publikacje naukowe 60 10,591 391 487

2l wspdtczynnik Impact Factor (IF) wg. bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z rokiem ukazania
sie pracy; dla publikacji z roku 2013 podano IF za rok 2012;

® liczba punktow wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodna z rokiem ukazania sie pracy;

9 suma punktéw wg wykazu czasopism naukowych MNiSW (z dnia 17.12.2013).

Zestawienie liczbowe czasopism, w ktérych opublikowano prace naukowe

. Suma Suma
. Liczba 2 . .
Lp. Nazwa czasopisma ublikacii IF punktéw wg punktow wg
P ] MNisSW® MNisw®

1. Acta Suerlmarum Polonorum ser. 4 ) 23 24
Zootechnica

Animal Science Papers and

2. 1 0,918 25 25
Reports

3.  Archiv fur Tierzucht 1 0,519 15 20

4. Czech Journal of Animal Science 1 1,190 20 25

5. FoI|a.| Un'lver5|tat|s Agriculturae 1 i 4 5
Stetinensis*

6. Journal of Animal and Veterinary ) 0,292 20 30
Advances

7. Jou.rnal of Central European 1 i 8 3
Agriculture

8. Medycyna Weterynaryjna 5 0,285 47 75

9. Russian Journal of Genetics 5 2,213 68 75

10. Tieréarztliche Umschau 3 0,448 33 45

Strona 32



AUTOREFERAT - OPIS DOROBKU | OSIAGNIEC NAUKOWYCH dr Inga Kowalewska-tuczak

Turkish Journal of Veterinary and

— Animal Sciences

2 0,618 23

40

12. Prace i komunikaty konferencyjne 28 - -

Archiv fur Tierzucht 1 0,595 15

1. 20
2. Czech Journal of Animal Science 1: 1,190 20 25
3. Research in Veterinary Science 1 1,774 35 35
4. Tierarztliche Umschau 1 0,273 15 15
5. Turkish Journal of Veterinary and 1 0,276 20 20

Animal Sciences

* obecnie Folia Pomeranae Universitatis Technologiae Stetinensis Agricultura Alimentaria Piscaria et
Zootechnica, podano punktacje MNiSW za rok 2008 ze wzgledu na brak wczesniejszych danych;

3 wspétczynnik Impact Factor (IF) wg. bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z rokiem ukazania
sie pracy, dla publikacji z roku 2013 podano IF za rok 2012;
® liczba punktéw wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodna z rokiem ukazania sie pracy;
9 suma punktéw wg wykazu czasopism naukowych MNiSW (z dnia 17.12.2013).

Zestawienie publikacji naukowych z podziatem na oryginalne prace twoércze, artykuty przegladowe,
artykuty popularno-naukowe, prace i komunikaty konferencyjne opublikowane przed i po
uzyskaniu stopnia naukowego doktora

Oryginalne prace tworcze
- opublikowane w czasopismach z bazy - 19 19
JCR
- opublikowane w czasopismach spoza 1 7 3
bazy JCR

| Ogétem oryginalne prace twércze | 1 . 26
Artykuty przegladowe 1 3
Monografie - 1 1
Prace i doniesienia konferencyjne
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