Abstract (Polish)
Analiza polimorfizmu DNA oraz ekspresji wybranych gendéw zwiazanych

ze zroznicowang przydatnoscia plemnikow knura do kriokonserwacji

Przedlozona rozprawa doktorska zostata przygotowana w oparciu o wyniki uzyskane
i zaprezentowane w cyklu trzech publikacji naukowych. W pierwszej z prac wykorzystano dane
RNA-Seq uzyskane podczas poréwnania profili transkryptomicznych plemnikéw knura
o zroznicowane]j przydatnosci do kriokonserwacji nasienia. Wykorzystujac analize ,,variant
calling”, zidentyfikowano ponad 1000 polimorfizméw pojedynczych nukleotydéow tzw. SNP
i wykazano, ze wigkszo$¢ z nich znajdowata si¢ w rejonach 3'-niepodlegajacych translacji
(3'-UTR) sekwencjonowanych transkryptow plemnikowych. Do genotypowania populacji
knurow wykorzystano technologic KASP. Czterdziesci z wykrytych SNP zostato
wykorzystanych w badaniach populacyjno-asocjacyjnych knura rasy wielkiej biatej polskie;j,
podczas ktorych analizowano zalezno$ci pomiedzy genotypami poszczegdlnych loci
a wybranymi parametrami charakteryzujagcymi jako$¢ nasienia po rozmrozeniu. Analiza
potwierdzita istotne zwiagzki pomig¢dzy polimorfizmem SNP w genach: APPL1, PLBDI1,
FBXO16, EML5, RAB3C, OXSR1, PRICKLE1 i MAP3K20 a cechami jako$ciowymi nasienia
po zamrozeniu-rozmrozeniu. Zidentyfikowane SNP moga by¢ potencjalnymi markerami
genetycznymi jakoS$ci i przydatnosci nasienia knura po kriokonserwacji.

W drugiej pracy analizowano zwigzek pomiedzy polimorfizmami DNA w sekwencjach
5'-flankujacych genow STK35 i IFT27 (funkcjonalnie zwigzanych odpowiednio z odpowiedzig
na bodzce stresowe oraz z ruchliwoscig plemnikéw) a zrd6znicowang ekspresja biatek STK35
i IFT27 w nasieniu knuréow klasyfikowanych do grup o dobrej i zlej przydatnosci
do kriokonserwacji (grupy GSF i PSF). Za pomoca sekwencjonowania Sangera
zidentyfikowano obecno$¢ tranzycji C > T (rs327863835) w promotorze genu STK35 oraz

dwoch substytucji A>T 1 T > C (rs337563873; rs331520020) w promotorze genu IFT27.



Zaobserwowano statystycznie istotne roznice we frekwencjach poszczegolnych alleli
analizowanych promotoréw pomiedzy grupami knura GSF i PSF. Analizy bioinformatyczne
wykazaty, ze mutacje STK35 rs327863835 i IFT27 rs331520020 moga skutkowac powstaniem
dodatkowych miejsc wigzania dla czynnikoéw transkrypcyjnych takich jak: NFATC2, ELK1
I GR-B, co moze réznicowaé poziom ekspresji STK35 i IFT27 w nasieniu knura
o zroéznicowanej przydatnosci do technologii kriokonserwacji. Ponadto wykazano rdznice
w ekspresji biatek STK35 1 [FT27 pomigdzy nasieniem §wiezym 1 mrozonym oraz ze ekspresja
biatka IFT27 byta najwyzsza w plemnikach po rozmrozeniu z grupy GSF. Uzyskane wyniki
sugerujg, ze warianty alleliczne w STK35 i IFT27 mogg by¢ uznane za potencjalne markery
genetyczne przydatnos$ci nasienia knura do kriokonserwacji.

W trzeciej pracy badano, czy ekspresja gendw zwigzanych ze stresem (TXNRDI,
HSPA4L i ATP1B1) wptywa na kriotolerancj¢ plemnikéw knura. Na poziomie mRNA
stwierdzono wyzsza ekspresje genow TXNRD1 i HSPA4L w nasieniu po rozmrozeniu Z grupy
PSF w poréwnaniu z nasieniem §wiezym. Podobnie, ekspresja biatka HSPA4L byta wyraznie
wyzsza W nasieniu po rozmrozeniu z grupy PSF, podczas gdy $wieze nasienie wykazywato
istotnie wyzsza ekspresje biatkka TXNRD1 w grupie GSF. Istotnie wyzszy poziom ekspresji
MRNA ATP1B1 w $wiezym nasieniu o dobrej zamrazalnosci moze by¢ wykorzystany jako
obiecujacy marker kriotolerancji nasienia. Ponadto, réznice w ekspresji biatek TXNRDI
1 HSPAA4L oraz profile elektroforetyczne biatek nasienia po rozmrozeniu pomiedzy grupami
GSF i PSF dostarczaja nowych danych pozwalajacych oceni¢ ich znaczenie w procesach
powstawania kriouszkodzen plemnikow.

W podsumowaniu nalezy stwierdzi¢, ze uzyskane wyniki wskazuja na mozliwo$¢
zastosowania markerow  genetycznych w  ocenie przydatno$ci nasienia  knura
do kriokonserwacji i uzyskania postgpu w tej dziedzinie na drodze selekcji osobnikéw

0 korzystnych genotypach.



