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1. Dane personalne:

Imie i nazwisko Daniel Polasik
Miejsce zatrudnienia Katedra Genetyki i Ogolnej Hodowli Zwierzat
Wydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat
Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie
al. Piastow 45
70-311 Szczecin

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe:

10.06.2002r. magister inzynier w zakresie biotechnologia w produkgc;ji
roslinnej
Akademia Rolnicza w Szczecinie
Wydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat
praca magisterska pt. ,Zageszczanie mapy genetycznej zyta
(Secale cereale) z uzyciem markerow RAPD”
promotor: prof. dr hab. Piotr Masoj¢

11.10.2007r. doktor nauk biologicznych w dyscyplinie biologia
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie
Wydziat Biologii
praca doktorska pt. ,Polimorfizm 10 eksonu genu receptora
hormonu wzrostu (GHR) szynszyli (Chinchilla lanigera)”
promotor: prof. dr hab. Marek Kmie¢

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych:

01.02.2008r. — 30.09.2008r. asystent
Katedra Genetyki i Ogoinej Hodowli Zwierzat
Wydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat
Akademia Rolnicza w Szczecinie

01.10.2008r. — 30.09.2011r. adiunkt
Katedra Genetyki i Ogoinej Hodowli Zwierzat
Wydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat
Akademia Rolnicza w Szczecinie

od 01.10.2011r. adiunkt
Katedra Genetyki i Ogoinej Hodowli Zwierzat
Wydziat Biotechnologii i Hodowli Zwierzat,
Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w
Szczecinie
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4. Wskazanie osiggniecia wynikajacego z art. 15 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003
roku o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie
sztuki (Dz. U. nr 65, poz. 595 ze zm.):

4.1. Osiggnieciem, stanowigcym podstawe do ubiegania sie¢ o stopien naukowy doktora
habilitowanego jest rozprawa pod tytutem "Analiza zaleznosci pomiedzy
polimorfizmem wybranych genéw a cechami tucznymi, rzeznymi i jakoscig miesa
swin" tworzaca jednolity cykl nastepujgcych publikaciji:

G1. Polasik D., Tyra M., Szyndler - Nedza M., Zak G., Lambert B., Terman A. (2018)
Association of miR-208b polymorphism with meat quality traits and texture parameters in
pigs. Czech Journal of Animal Science 63(11): 435-442.

IF2017 — 0,955; 30 pkt. MNiSW

Indywidualny wktad: pomysfodawca hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w planowaniu eksperymentu, wiodgcy
udziat w analizach laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie uzyskanych wynikéw, przygotowanie manuskryptu
do druku (70%)

G2. Polasik D., Tyra M., Zak G., Terman A. (2018) An analysis of MYH7 SNP (g.17104G>A)
in relation to growth and carcass traits in pigs. Journal of Animal and Feed Sciences 27(4):
335-340.

IF2017 — 0,900; 20 pkt. MNiSW

Indywidualny wktad: pomystodawca hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w planowaniu eksperymentu, wiodgcy
udziat w analizach laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie uzyskanych wynikéw, przygotowanie manuskryptu
do druku (80%)

G3. Polasik D., Tyra M., Szyndler - Nedza M., Korpal A., Wozniak-Mech K., Terman A.
(2018) Relationship between VRTN gene polymorphism and growth, slaughter and meat
guality traits in three polish pig breeds. Ciéncia e Agrotecnologia 42(5): 540-549.

IF2017 = 0,672; 30 pkt. MNiSW

Indywidualny wktad: pomystodawca hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w planowaniu eksperymentu, wiodgcy
udziat w analizach laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie uzyskanych wynikéw, sformutowanie wnioskéw,
przygotowanie manuskryptu do druku (70%)

G4. Polasik D., Kamionka E.M., Tyra M., Zak G., Terman A. (2019) Analysis of FTO and
PLIN2 polymorphisms in relation to carcass and meat quality traits in pigs. Annals of Animal
Science 19(1): 71-83.

Indywidualny wktad: pomystodawca hipotezy badawczej, wiodgcy udziat w planowaniu eksperymentu, wiodgcy
udziat w analizach laboratoryjnych, wiodgcy udziat w analizie uzyskanych wynikbéw, przygotowanie manuskryptu
do druku (70%)
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Ogdlna liczba punktéw za jednolity cykl publikacji wg wykazu czasopism naukowych
MNISW za lata 2013-2016 (z dnia 26.01.2017) wynosi 100 punktéw.

Sumaryczny Impact Factor (IF) za jednolity cykl publikacji wg bazy Journal Citation Reports
(JCR) za rok 2007 wynosi 3,545.

Oswiadczenia wspotautorow przedstawionych powyzej prac naukowych wraz z okre$leniem
ich indywidualnego udziatu wykazano w zatgczniku nr VIII.

4.2. Omoéwienie celu naukowego w/w publikacji, jak réwniez osiggnietych wynikéw
wraz z oméwieniem ich ewentualnego wykorzystania

4.2.1. Wprowadzenie

Wieprzowina od wielu lat jest najczesciej spozywanym miesem w Polsce, co
zwigzane jest z tradycjg, przyzwyczajeniem konsumentow, a takze jej ceng. Wraz ze
wzrostem $wiadomosci w zakresie zdrowego odzywiania wzrosto zainteresowanie miesem,
cechujgcym sie wysokg jakoscig, uzyskang dzieki prowadzonym przez szereg lat pracom
hodowlanym. Cechy wplywajgce na jako$¢ miesa nalezg do cech ilosciowych, a wiec
uwarunkowane sg przez genotyp oraz czynniki srodowiskowe. O ile warunki srodowiska na
fermie mozna dostosowa¢ do istniejgcych potrzeb, o tyle w przypadku genotypu prace sa
znacznie bardziej skomplikowane. Geny, ktére powigzane sg z dang cechg mozna
wytypowac na 3 rézne sposoby. Pierwszy z nich to mapowanie QTL (loci cech ilosciowych),
a wiec poszukiwanie regionédw w genomie, kitdére sg sprzezone z analizowang cechg
(identyfikacja pozycyjna). Pozostate 2 polegajg na identyfikacji funkcjonalnej, czyli
powigzaniu funkcji biatka kodowanego przez dany gen z analizowang cechg lub zatozeniu,
ze gen o znanej funkcji bedzie odgrywat analogiczng role u gatunkéw blisko spokrewnionych.
Oprécz wytypowania gendw, wazne jest tez okreslenie ich wariantéw polimorficznych, ktére
moga sie przyczynia¢ w zréznicowany sposob do wartosci danej cechy. Dzieki wiedzy o tym,
czy dany genotyp jest korzystny badz nie, mozliwa jest selekcja zwierzat w celu poprawy
wartoéci cech, ktére sg istotne ze wzgledow ekonomicznych, jak rowniez oczekiwan
konsumentéw.

W niniejszych badaniach wytypowano 4 rézne geny i analizowano ich warianty w
odniesieniu do cech tucznych oraz jako$ci tuszy i migsa u Swin utrzymywanych w Polsce.

MikroRNA (miRNA) sg matymi, niekodujgcymi czgsteczkami RNA, ktére hamujg
ekspresje gendw, gtownie na poziomie potranskrypcyjnym. MikroRNA, ktére sg specyficzne
dla tkanki miedniowej lub wystepujg w niej w znacznej wiekszej ilosci niz w innych tkankach
okreslane sg jako myomiRs (Siracusa i wsp., 2018). Sg one zaangazowane w proliferacje i
réznicowanie mioblastow, regeneracje miesni oraz determinujg proporcje wiokien
mieéniowych (Diniz i Wang, 2016). Wiekszos¢ gendw kodujgcych myomiRs zlokalizowana
jest wewnatrz innych genéw. Przyktadem mogg by¢ miR-208a, miR-208b i miR-499, ktore
mieszczg sie w intronach genéw odpowiednio MYH6, MYH7 i MYH7b (van Rooij i wsp.,
2009). Gen MYH7 (tancuch ciezki B-miozyny) u $wini zbudowany jest z 40 eksonow
przedzielonych 39 intronami i zajmuje obszar 22 kpz na chromosomie 7 (Ssc7). W
poréwnaniu do genu MYH7 cziowieka jest on nieco dluzszy ze wzgledu na obecnosc
dodatkowego eksonu nie ulegajacego translacji w pozycji 5. Wykazano, Ze insercja 6
nukleotydow w eskonie 30 genu MYH7 (c.4320_4321insCCCGCC), wprowadzajgca
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dodatkowe 2 aminokwasy powigzana jest z dziedziczng drzgczkg swin (syndrom Campus)
(Murgiano wsp., 2012). Inny polimorfizm (rs328743478), mieszczacy sie w 30 intronie genu
MYH7, potozony w odlegtosci 105pz od pre-miR-208b, moze by¢ rozpatrywany w dwojaki
sposob:

e jako polimorfizm genu miR-208b (mikroRNA 208b), jak zaproponowali Kim i wsp.

(2015) (G1);

e jako polimorfizm genu "gospodarza" MYH7, w ktérym zlokalizowany jest inny gen -
miR-208b (G2).
W dalszych rozwazaniach ujednolicono nazwe i okreslana bedzie ona jako polimorfizm genu
miR-208b.

Kim i wsp. (2015), ktorzy wykryli polimorfizm miR-208b wykazali, ze jest on
powigzany z proporcjg wtdkien miesniowych typu I i llb oraz z ubytkiem wody u swin. Cechy
widkien miesniowych powigzane sg z jakoscig migesa, dlatego w publikacji G1 podjeto probe
oszacowania zaleznosci pomiedzy poszczegolnymi wariantami miR-208b, a cechami jakosci
miesa z uwzglednieniem parametréw tekstury.

Ci sami autorzy udowodnili rowniez, ze poszczegdlne genotypy miR-208b byty
powigzane z poziomem ekspresji dojrzatego miR-208b. Z kolei wyzszy poziom miR-208b byt
negatywnie skorelowany z ekspresja genu docelowego dla tego typu mikroRNA - SOX-6,
natomiast pozytywnie skorelowany z ekspresjg genu "gospodarza" - MYH7. Komatsu i wsp.
(2016) w swych badaniach wykazali natomiast, ze ilo$¢ transkryptow genu MYH7 u Swin rasy
landrace, charakteryzujgcych sie skrajnie niskim tempem wzrostu byta prawie 20-krotnie
wyzsza w stosunku do $win o skrajnie wysokim tempie wzrostu. Z uwagi, ze polimorfizm
mMiR-208b jest skorelowany z ekspresjg genu MYH7, a ta z kolei z tempem wzrostu, w pracy
G2 analizowano poszczegdlne genotypy w odniesieniu do cech wzrostu, jak i cech tuszy u
ras $win utrzymywanych w Polsce.

Drugi z analizowanych genéw rozpatrywany jest w aspekcie liczby kregéw. Ich liczba
u poszczegoélnych ssakow jest dos¢ konserwatywna, jednak w przypadku swin odnotowano
zmienno$¢ dotyczgcg liczby kregow piersiowych i ledzwiowych. Wykazano, ze dziki oraz
rasy lokalne charakteryzuja sie mniejszg liczbg kregdéw piersiowo-ledzwiowych, ktéra
najczesciej wynosi 19, natomiast rasy wysokoprodukcyjne tj. duroc, wielka biata i landrace
cechujg sie ich wiekszg liczba, ktéra waha sie pomiedzy 20 a 23 (Huang i wsp., 2017).
Liczba kregow u $win jest cechg istotng z ekonomicznego punktu widzenia, gdyz powigzana
jest z wielkoscig ciata, a takze z dtugoscig tuszy (Fan i wsp., 2013). Odkrycie genow
powigzanych z liczbg kregow piersiowo-ledzwiowych pozwolitoby na selekcje w kierunku
zwiekszenia wartoéci cech, ktére sg z nig skorelowane. W wyniku skanu genomu w
poszukiwaniu QTL, wytypowano 2 loci powigzane z liczbg kregdw u swini, mieszczgce sie na
chromosomach Ssc1 i Ssc7. Nastepnie w obszarze Ssc1 zlokalizowano gen kandydujacy -
NR6A1 (nuclear receptor subfamily 6, group A, member 1), ktérego wariant nazwany "dziki"
wystepowat tylko u dzikébw i lokalnych ras chinskich, natomiast drugi tylko wu
wysokoprodukcyjnych ras europejskich (Mikawa i wsp., 2007). Ze wzgledu, ze u ras
cechujacych sie zréznicowaniem liczby kregow wystepowat ten sam allel, uznano, iz gen
NR6A1 nie jest dobrym markerem tej cechy. Dalsze analizy, obejmujgce Ssc7 wskazaty
jednoznacznie, ze gen VRTN (vertnin) jest powigzany ze zmiennoscig liczby kregéw u
wysokoprodukcyjnych ras swin, zaréwno chinskich jak i europejskich. Wykazano, ze allel Q
(insercja o dtugosci 291pz) jest skorelowany z wiekszg liczbg kregéw, natomiast allel Wt (bez
insercji) z mniejszg (Mikawa i wsp., 2005, 2007, 2011; Fan i wsp., 2013). Gen VRTN u $wini
zbudowany jest z 2 eksondw, a insercja g.20311_20312ins291 zlokalizowana jest w intronie,
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ktory je oddziela (Ensembl, Sscrofall.l). Jak dotgd rola genu VRTN nie byta znana, jednak
najnowsze badania udowodnity, ze jest on niezbedny do rozwoju kregoéw piersiowych u
ssakéw (Duan i wsp., 2018). W publikacji G3 przedstawiono analize zaleznosci pomiedzy
wariantami genu VRTN, a cechami wzrostu, jakosci tuszy i miesa u 3 ras $win - putawskiej,
objetej programem ochrony zasobow genetycznych oraz wysokoprodukcyjnych (pbz i wbp).
Gen FTO (fat mass and obesity associated gene) koduje alfa-ketoglutaranozalezng
dioksygenaze, ktéra odpowiedzialna jest za demetylacie kwaséw nukleinowych.
Preferencyjnie wigze sie ona z pre-mRNA w regionach intronowych, w poblizu eksonéw
ulegajgcych alternatywnemu splicingowi oraz w miejscach poliadenylacji (Bartosovic i wsp.,
2017). Badania przeprowadzone na licznych populacjach ludzi wykazaty, ze warianty genu
FTO powigzane sg ze wskaznikiem BMI oraz ryzykiem otytosci (Fawcett i Barroso, 2010). Od
momentu gdy zidentyfikowano pierwsze locus powigzane z otyloscig, wzrosto rowniez
zainteresowanie genem FTO u $win. Jest on zlokalizowany na chromosomie 6 (Ssc6),
zajmuje obszar ponad 436 kpz i sklada sie z 9 eksonéw oraz 8 sekwencji intronowych
(Huang i wsp., 2012). W wyniku przeprowadzonych analiz wykazano jego najwieksza
ekspresje w podskdrnej tkance ttuszczowej i ptucach. Ponadto znacznie wyzszg ekspresje
genu FTO wykryto u swih cechujgcych sie duzym ottuszczeniem w stosunku do swin o
matym ottuszczeniu, co sugeruje, ze moze on petni¢ role w odktadaniu tluszczu (Fu i wsp.,
2013; Chen i wsp., 2016). Wykryto wiele wariantéw tego genu, z ktérych najbardziej
obiecujgcy wydaje sie g.400C>G, poniewaz wykazano jego zwigzek z gruboscig stoniny,
marmurkowatoscig miesa oraz catkowitg zawartoscig tluszczu u mieszancow berkshire x
yorkshire (Fan i wsp., 2009). Kolejne badania potwierdzity korelacje tego polimorfizmu z
cechami ottuszczenia, a takze niektérymi cechami wzrostu i tuszy u mieszancow ras
komercyjnych i Meishan x Pietrain (Dvofakova i wsp., 2012). Pomimo, ze polimorfizm
g.400C>G, zlokalizowany w eksonie 3 genu FTO nie zmienia sekwencji aminokwasowej
biatka (Alal198Ala), moze jednak wptywaé na transkrypcje, splicing, transport mRNA oraz
translacje, oddziatywujgc na fenotyp (Goymer, 2007). W pracy G4 poddano analizie
polimorfizm genu FTO u 3 ras $swin oraz w grupie tgczonej obejmujgcej 6 ras (pbz, wbp,
putawska, pietrain, duroc, hampshire) w odniesieniu do cech jako$ci tuszy oraz migsa.
Perylipina 2 (PLIN2) jest gtdwnym biatkiem powigzanym z kroplami lipidowymi, ktére
reguluje wewnatrzkomérkowg homeostaze lipidowg oraz formowanie kropel lipidowych
(Nguyen i wsp., 2019). Gen PLIN2 u swin zlokalizowany jest na chromosomie 1 (Ssc1) i
skfada sie z 9 eksondw (Ensembl, Sscrofall.l). Wykazano, ze poziom transkryptow genu
PLINZ2 jest pozytywnie skorelowany z gruboscig stoniny, natomiast negatywnie ze Srednicg
poledwicy oraz srednimi przyrostami dziennymi. Ponadto zaobserwowano wyzszg ekspresje
PLIN2 w migsniach (m. levator scapulae i m. longissimus) u swin cechujacych sie duzym
otluszczeniem (mangalica, mangalica x duroc, wujin) w poréwnaniu do $win o niskim
ottuszczeniu (wielka biata wegierska, pietrain x duroc, landrace). Zasugerowano wiec, ze
gen ten moze sie przyczynia¢ do akumulacji tuszczu sSrodmiesniowego (IMF) (Tempfli i wsp.,
2016; Yang i wsp. (2017). Hipoteze tg potwierdzajg wyniki wczesniejszych badan Gandolfi i
wsp. (2011), ktorzy wykazali wyzszg ekspresje PLIN2 w miesniach (m. semimembranosus)
charakteryzujgcych sie wysokim poziomem IMF. W genie PLIN2 u sSwih wykryto 6
polimorfizméw pojedynczych nukleotydéw (SNP) i wykazano, ze polimorfizm zlokalizowany
w regionie 3' niepodlegajgcym translacji (3'-UTR) - g.98G>A u rasy duroc utrzymywanej we
Wioszech byt skorelowany ze s$rednim przyrostem dziennym, zuzyciem paszy na kg
przyrostu, wyrebami o niskiej zawartosci ttuszczu oraz masg szynki (Davoli i wsp., 2011). W
pozniejszych badaniach, przeprowadzonych u tej samej rasy wykazano, ze jest on réwniez
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powigzany z ogolnym wzrostem na wczesnym etapie zycia, wzrostem umiesnienia oraz
zawartoscig miesa w tuszy (Gol i wsp., 2016). W publikacji G4 przedstawiono analize
zaleznosci pomiedzy wariantami genu PLIN2 a cechami jakosci tuszy i miesa u 3 ras swin.

4.2.2. Cel badawczy

Celem badawczym czterech publikacji, ktére stanowig podstawe do ubieganie sie o
stopien naukowy doktora habilitowanego byta analiza polimorfizméw w wybranych genach,
ktore sg istotnie powigzane z cechami tuszy i jakosci miesa u swin.

Szczegodtowe cele badawcze obejmowaty:
a) zaprojektowanie testow opartych na metodzie PCR, uzytych do detekcji polimorfizmoéow
(publikacje G1, G2, G4)
b) detekcje polimorfizméw w genach:
¢ miR-208b - publikacje G1, G2
e VRTN - publikacja G3
e FTO - publikacja G4
e PLIN2 - publikacja G4
C) oszacowanie parametréw populacyjnych u badanych ras swin
d) analize zaleznosci pomiedzy poszczegdinymi wariantami analizowanych genow a:
e cechami wzrostu (publikacje G2, G3)
e cechamituszy (publikacje G2, G3, G4)
e cechami jakosci miesa (publikacje G1, G3, G4)
e teksturg miesa (publikacje G1, G3).

4.2.3. Materiat i metody badawcze
Materiat badawczy

Badania przeprowadzono na 578 loszkach nalezgcych do 6 ras: polska biata
zwistoucha (n = 269), wielka biata polska (n = 189), putawska (n = 68), pietrain (n = 31),
duroc (n = 14) i hampshire (n = 7). Zwierzeta utrzymywano w 3 Stacjach Kontroli
Uzytkowosci Rzeznej Trzody Chlewnej (Instytut Zootechniki, Panstwowy Instytut Badawczy)
mieszczacych sie w Pawtowicach, Chorzelowie i Metnie. Warunki utrzymania i zywienia byty
ujednolicone dla wszystkich zwierzat. Swinie zostaty wprowadzone na stacie w wieku nie
przekraczajgcym 12 tygodni przy masie ciata 20-26 kg. Tucz kontrolny rozpoczeto w
momencie gdy zwierzeta uzyskaty mase ciata 30 kg. Podczas tuczu kontrolnego swinie
zywiono ad libitum do osiggniecia masy ciata 100 kg (+2,5) zgodnie z metodykag
obowigzujgca w Stacjach Kontroli Uzytkowosci Rzeznej Trzody Chlewne;j.

Analizowane cechy

W okresie od rozpoczecia testu do chwili uboju w stacjach kontroli okreslono
nastepujgce cechy wzrostu:
e zyciowy przyrost dzienny masy ciata [g/dzien];
e przyrost dzienny masy ciata w tuczu kontrolnym [g/dzien];
e zuzycie paszy na kg przyrostu [kg];
e dzienne zuzycie paszy [kg];
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e wiek w dniu uboju [dni];

e liczba dni tuczu w czasie testu [dni].
Po tuczu kontrolnym zwierzeta poddano ubojowi, a w trakcie dysekcji okreslono nastepujace
cechy tuszy:

e wydajnos¢ rzezna [%];

¢ masa poledwicy bez stoniny i skory [kg];

e masa szynki bez stoniny i skory [kg];

e Srednia grubosc¢ stoniny z 5 pomiaréw [cm];

e szerokosc¢ "oka" poledwicy [cm];

o wysokos$c¢ "oka" poledwicy [cm];

e powierzchnia "oka" poledwicy [cm];

e procentowa zawarto$¢ miesa w tuszy [%];

e masa miesa wyrebow podstawowych [kg].
Po dysekcji, pobrano fragmenty 2 mieéni - m. longissimus lumborum (poledwica) i m.
semimembranosus (szynka), ktére postuzyty do okreslenia nastepujgcych cech jakosci
miesa:

o zawartosc ttuszczu srédmiesniowego [%];

e barwa - jasnosc¢ (L*);

e barwa - czerwonos$¢ (a*);

o barwa - z6#tos¢ (b*);

e wodochfonnosé.
Ponadto na wiszagcych tuszach dokonano pomiaru kwasowos$ci czynnej w m. longissimus
lumborum i m. semimembranosus 45 min. po uboju (pH45) i 24 h po uboju (pH24).
Zawartos¢ tluszczu srédmiesniowego w homogenatach m. longissimus dorsi oznaczono z
uzyciem analizatora ttuszczéw SOX 406 (Gerhardt, Niemcy), natomiast do okreslenia
parametrow barwy poledwicy wykorzystano kolorymetr CR-310 (Minolta, Japonia).
Wodochtonno$¢ miesa zostata wyznaczona z uzyciem metody Grau-Hamma (Hamm, 1986).
Pomiaru pH dokonano stosujgc miernik pH pH-Star (Matthaus, Niemcy).
Do pomiaru tekstury obu mies$ni wykorzystano 2 metody - test ciecia i test analizy profilu
tekstury (TPA).
W przypadku testu ciecia okreslono:

e jedrnosc (firmness);

o twardos¢ (toughness).
Site ciecia oznaczono na miesniach surowych i gotowanych przy uzyciu teksturometru TA-
XTplus (Stable Micro Systems, UK) z przystawka Warnera-Bratzlera, zaopatrzong w néz z
trojkatnym wycieciem.
W przypadku analizy profilu tekstury okreslono:

o twardos¢ (hardness);

e sprezystosc¢ (springiness);

o kohezje (cohesiveness);

e Zujnos$c¢ (chewiness);

e odbojnosé (resilience).
TPA oznaczono z uzyciem tego samego instrumentu z przystawkg w formie walca o srednicy
50 mm.
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Analiza DNA

DNA do dalszych badan wyizolowano z pobranych tkanek. Polimorfizm genu VRTN
analizowano z uzyciem metody PCR (ang. polymerase chain reaction), genow miR-208b i
FTO stosujgc metode PCR-RFLP (ang. PCR-restriction fragments length polymorphism),
natomiast PLIN2 - ACRS-PCR (ang. PCR-based amplication created restriction site).
Startery do PCR zaprojektowano z uzyciem programéw Primer3 i OligoAnalyzer 3.1. W
przypadku genu VRTN zastosowano sekwencje zaproponowane przez Mikawa i wsp.
(2011). Reakcje zoptymalizowano w termocyklerze z gradientem temperatury (TGradient,
Biometra). Uzyskane amplikony z wyjgtkiem VRTN trawiono odpowiednio dobranymi
enzymami restrykcyjnymi (InSilico, RestrictionMapper) i rozdzielano w zelach agarozowych.
Parametry dotyczace detekcji poszczegolnych polimorfizméw przedstawiono w Tabeli 1.

Tabela 1. Parametry detekcji polimorfizmu w analizowanych genach

Gen a:ﬁ?a?ii;aju[za Liczba cykli Enzym Stez"‘}{)‘/ﬁ)‘]ﬂ Zelu Allele
miR-208b 55 32 Hinfl 2 A<_31-3%€?% gzpz
VRTN 55 29 i 15 V(\)/t-_ 142151;3pzZ
FTO 54 30 Rsal 25 o 9222 r,
R R R /5

Analiza statystyczna

Parametry populacyjne poszczegdlnych ras $win okreslono z uzyciem programu
PowerMarker. Zaleznos¢ pomiedzy ocenianymi cechami $wih a poszczegdlnymi genotypami
oszacowano z uzyciem procedury GLM (ang. general linear model) programu SAS/STAT. W
analizie wykorzystano nastepujgcy model:

Yik= M + bi+ g; +(bg); + BSW + e
gdzie:
Yik — obserwacja;
M — srednia ogolna;
b; — efekt i rasy;
g;— efekt j genotypu;
(bg);j— interakcja pomiedzy genotypem j a rasg i (gdy istotna);
BSW — kowariancja na mase pottuszy prawej (tylko dla cech jakosci tuszy);
ejk — btad losowy.

Obliczenia wykonano oddzielnie dla ras pbz, wbp i putawska oraz w przypadku genéw miR-
208b i FTO dla grupy taczonej, obejmujacej 6 ras (pbz, wbp, putawska, pietrain, duroc,
hampshire).
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4.2.4. Uzyskane wyniki badan

Analizujgc polimorfizm genu miR-208b (G1, G2) wykazano zroznicowanie frekwencji
alleli i genotypdéw w obrebie poszczegdlnych ras. U wszystkich ras najczesciej wystepowat
genotyp GG, z wylgczeniem pietrain, u ktérej najczestszy byt genotyp AG. Podobnie,
najwyzszg frekwencje genotypu GG zaobserwowano w badaniach opublikowanych przez
innych autoréw u ras berkshire, yorkshire i landrace. U rasy landrace genotyp GG byt jednak
rzadszy niz u pbz, natomiast frekwencja osobnikéw heterozygotycznych byta dwukrotnie
wyzsza (Kim i wsp., 2015). Allel A wystepowat z najwyzszg frekwencjg u ras putawska i
pietrain, natomiast G u pbz i wbp.

W  wyniku przeprowadzonych badah (G1) wykazano =zaleznosci pomiedzy
poszczegdlnymi wariantami miR-208b, a niektorymi cechami migsa. Udowodniono, ze
genotyp AA powigzany byt z najwyzszg zawartoscig tluszczu srédmiesniowego w grupie
taczonej (p<0,05). IMF jest pozytywnie skorelowany z iloscig wtdkien czerwonych (Hwang i
wsp., 2010), co jest zgodne z wynikami Kim i wsp. (2015), ktérzy potwierdzili, ze genotyp AA
jest powigzany z wiekszg zawartoscig wtdkien typu |. Najwyzsze wartosci jasnosci (L*) u rasy
putawskiej i grupy tgczonej zaobserwowano z kolei u osobnikow o genotypie GG (p<0,05).
Czasteczki miR-208b wraz z miR-499 odpowiedzialne sg za konwersje wiokien
szybkokurczliwych w wolnokurczliwe (Quitat i wsp., 2011; Ma i wsp., 2015), co jest zgodne z
poprzednimi wynikami, gdyz genotypy AG i GG sg skorelowane z nizszg zawartoscig witokien
typu I, a genotyp AA z najwyzszym poziomem ekspresji miR-208b. Ostatnim parametrem
jakoéci miesa, powigzanym z genotypami miR-208b byla wodochtonnos¢. U trzech
analizowanych ras, jak i w grupie tgczonej genotyp GG cechowat sie najwyzszymi
wartosciami tej cechy (p<0,05). Wodochionnos¢ miesa jest wysoce skorelowana z utratg
wody (Jennen i wsp., 2007), dlatego zaobserwowano takie same zaleznosci jak Kim i wsp.
(2015) wzgledem poszczegdlnych genotypdw.

Analizujgc teksture miesa wykazano zaleznos¢ pomiedzy polimorfizmem miR-208b, a
sitg ciecia. W populacji fgczonej oraz u $win rasy wbp genotyp AA wigzat sie z najwyzszymi
wartosciami jedrnosci i twardosci swiezej jak i gotowanej szynki (p<0,05). W przypadku
analizy poledwicy stwierdzono odwrotng =zaleznos¢, gdyz w wiekszosci przypadkow
najwyzsze wartosci sity ciecia odnotowano dla genotypu GG (p<0,05 lub p<0,01). Réznice te
mogg wynikac¢ z proporcji poszczegolnych typow witdkien w obu miesniach (Gentry i wsp.,
2004). Podobng tendencje zaobserwowano réwniez dla jednego z parametrow tekstury -
zujnosci. Najwyzsze jej wartosci w szynce odnotowano u zwierzat o genotypie AA, natomiast
w poledwicy u zwierzgt o genotypie GG (p<0,05). Odwrotny rozktad cech twardosci,
sprezystosci i zujnosci w obu miesniach wzgledem genotypdw wykazali réwniez Ropka-Molik
i wsp. (2016) analizujgce gen MTP (mikrosomalne biatko transportujgce tréjglicerydy).

W badaniach opisanych w publikacji G2 analizowano polimorfizm mir-208b w
odniesieniu do cech wzrostu oraz cech tuszy swin. Wykazano, ze osobniki z genotypem AA
charakteryzowaty sie najwyzszymi dziennymi przyrostami masy ciata (p<0,05 lub p<0,01).
Zaleznosc¢ tg zaobserwowano dla ras putawska i wbp oraz dla catej grupy. W przypadku rasy
pbz genotyp AA nie byt ujety w analizach ze wzgledu na zbyt matg frekwencje. Uzyskane
wyniki przektadajg sie bezposrednio na wartosci innych parametrow, tj. wieku w dniu uboju i
liczby dni tuczu w czasie testu. Najwyzsze ich wartosci odnotowano dla genotypu GG
(p<0,05 lub p=<0,01). Poprzednie badania wykazaty, ze genotyp AA jest powigzany z wysokg
ekspresjg genu MYH?7, ktora z kolei jest charakterystyczna dla swin o niskim tempie wzrostu
(Kim i wsp., 2015; Komatsu i wsp., 2016). Rozbieznosci tych wynikdw mogg by¢ rezultatem
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zroznicowania wieku $win uzytych w eksperymentach. W badaniach Komatsu i wsp. (2016)
analizowano swinie w wieku 23 dni, hatomiast w niniejszych, swinie w wieku ubojowym tj. ok.
180 dni. Wydaje sie wiec prawdopodobne, ze ekspresja genu MYH7 jest zréznicowana na
réznych etapach rozwojowych, co wymaga przeprowadzenia dodatkowych analiz.

W przypadku cech jakosci tuszy jednoznaczne wyniki uzyskano tylko dla 1 cechy, tj.
Sredniej grubosci stoniny z 5 pomiarow. U $wih ras putawska, wbp i w grupie tgczonej
genotyp AA skorelowany byt z najwiekszg gruboscig stoniny w stosunku do pozostatych
genotypow (p<0,05). Zak i wsp. (2009) wykazali, Ze obniZzenie tempa wzrostu u $win ras wbp
i pzb wigzato sie ze zmniejszeniem powierzchni ttuszczu nad ,okiem” poledwicy i grubosci
stoniny nad ,okiem” poledwicy oraz ze zwiekszeniem stosunku tluszczowo-miesniowego.
Ponadto u $win rasy pbz wieksze przyrosty dzienne byly skorelowane z wigkszg Srednig
gruboscig stoniny z 5 pomiarow. Uzyskane wyniki sg zgodne z niniejszymi dla ras wbp,
putawskiej i grupy tgczonej, u ktérych genotyp AA powigzany byt z wiekszymi przyrostami
dziennymi, a takze z wiekszg srednig gruboscig stoniny z 5 pomiaréw. Inng cechg powigzang
z wariantami miR-208b byla wydajnos¢ rzezna, jednak uzyskane wyniki nie byly
jednoznaczne w odniesieniu do poszczegolnych ras. U swin rasy wbp najwiekszg wartoscig
tej cechy odznaczaly sie osobniki o genotypie GG (p<0,01), natomiast u putawskiej o
genotypie AA (p<0,05). Putawska jest rasg prymitywng, objeta programem ochrony, ktérg
dzieli znaczny dystans genetyczny od rasy wbp, co moze prowadzi¢ do uzyskiwania
niejednoznacznych wynikow. Jest to takze widoczne w przypadku 2 innych cech -
powierzchni "oka" poledwicy i procentowej zawartosci miesa w tuszy. U rasy pufawskiej
genotyp GG byt istotnie powigzany z najwiekszymi wartosciami tych cech (p<0,05), czego nie
zaobserwowano u innych ras i grupy tgczone;j.

W przypadku polimorfizmu genu VRTN (G3) wykazano zréznicowanie czestosci alleli
i genotypow w zaleznosci od badanej rasy. U swin ras wbp i pbz dominowat allel Q, w
przeciwienstwie do rasy putawskiej, u ktorej byt to allel Wt. Rasa ta charakteryzowata sie
takze najwieksza heterozygotycznoscig. Podobng frekwencje allelu Q (0,66) jak u rasy pbz
wykazat Fontanesi i wsp. (2014) u rasy wioski landrace (0,74), natomiast znacznie mniejszg
u wielkiej biatej wtoskiej (0,36) w stosunku do wbp (0,52). Autorzy stwierdzili takze nizszg
frekwencje allelu Q u pieciu lokalnych ras wtoskich (0,05-0,48), podobnie jak u rasy putawska
(0,45). Podobng zaleznos$¢ odnotowali Fan i wsp. (2013) u 16 lokalnych ras chinskich (0,00-
0,29) w stosunku do wysokoprodukcyjnych ras zachodnich (0,54-0,71). Yang i wsp. (2016)
zaproponowali hipoteze, ze haplotyp zawierajgcy allel Q pochodzi od chinskich ras i zostat
introdukowany do ras europejskich. Nastepnie haplotyp ten rozprzestrzenit sie na skutek
selekcji, przez co obserwujemy jego wysokg czestos¢ u ras europejskich.

Analizujgc cechy wzrostu wykazano zaleznosci pomiedzy poszczegdlnymi wariantami
VRTN a przyrostem dziennym. U ras wbp i pbz najwyzsze jego warto$ci odnotowano dla
genotypu QQ, natomiast w przypadku rasy putawskiej dla genotypu WtWt (p<0,05). Podobng
tendencje zaobserwowano dla sredniego przyrostu dziennego masy ciata i potwierdzono jg
statystycznie u ras pbz i putawskiej (p<0,05). Rozbieznosci te mogg wynika¢ z réznego
tempa wzrostu analizowanych ras. Wykazano bowiem, ze rasa pbz cechuje sie wiekszymi
przyrostami w stosunku do putawskiej, co przektada sie na dluzszy czas tuczu (Babicz i
wsp., 2014). Jest to wyrazne widoczne w przypadku wieku w dniu uboju i liczby dni tuczu w
czasie testu. U rasy putawskiej genotyp QQ skorelowany byt z wyzszymi wartosciami tych
cech, natomiast u pozostatych dwoch z nizszymi. U ras duroc i wielka biata wtoska nie
wykazano zwigzku z genotypami VRTN i przyrostami dziennymi (Hirose i wsp., 2013;
Fontanesi i wsp., 2014; Nakano i wsp., 2015).
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W odniesieniu do cech tuszy odnotowano, ze zwierzeta o genotypie QQ
charakteryzowaly sie nizszg wydajnoscig rzezng, co zostato potwierdzone statystycznie tylko
u rasy wbp (p<0,01). Biorgc pod uwage srednig grubos¢ stoniny z 5 pomiaréw uzyskane
wyniki nie byty jednoznaczne, gdyz u ras wbp i pbz jej warto$ci byty najwyzsze dla genotypu
WtWt (p<0,05 lub p=<0,01), natomiast u putawskiej dla QQ (p<0,01). Rasa putawska
reprezentuje typ uzytkowy posredni pomiedzy ttuszczowo-miesnym, a miesnym, natomiast
pbz i wpb - typ miesny (Szyndler-Nedza i wsp., 2008), co moze by¢ przyczyng
zaobserwowanych rozbieznosci. U rasy putawskiej odnotowano réwniez zwigzek genu VRTN
z dwoma cechami poledwicy oraz z masg miesa wyrebow podstawowych, gdzie genotyp
WtWt byt korzystny dla tych cech (p<0,05). Fontanesi i wsp. (2014) wykazali, ze allel Q moze
by¢ powigzany z nizszg masg szynki. Takg tendencje odnotowano dla masy szynki bez
stoniny i skory u ras wbp i putawska, jednak réznic nie potwierdzono statystycznie.

Biorgc pod uwage cechy jakosci miesa, wykazano powigzanie wariantéw genu VRTN
z IMF, barwg miesa i pH24. Hirose i wsp. (2013) udowodnili, ze u $win rasy duroc genotyp
WtWt powigzany byt z wiekszg zawartoscig tluszczu $rodmiesniowego w m. longissimus.
Takg samg tendencje zaobserwowano u ras wbp i putawska (p<0,05) oraz pbz, z tym, ze dla
ostatniej z nich nie byta ona statystycznie istotna. Autorzy zasugerowali tez, ze VRTN
wplywa niezaleznie na tempo wzrostu i odktadanie ttuszczu, co jest dobrze widoczne gdy
poréwnamy zyciowy przyrost dzienny masy ciata, przyrost dzienny masy ciata w tuczu
kontrolnym oraz IMF. Najwyzsze przyrosty odnotowano dla osobnikéw o genotypie QQ,
natomiast najwyzszy poziom IMF dla osobnikdbw o genotypie WtWt. Podobny trend
zaobserwowano dla ras wysokoprodukcyjnych w przypadku przyrostéw i $redniej grubosé
stoniny z 5 pomiaréw. Zwigzek z barwg miesa (z6ttos¢) i pH24 odnotowano dla pojedynczych
ras (odpowiednio putawska, wbp) (p<0,05).

Pomiaru tekstury miesa w odniesieniu do genotypéw VRTN dokonano w 2 miesniach
- m. longissimus lumborum (poledwica) i m. semimembranosus (szynka). Wykazano, ze
osobniki o genotypie QQ cechowaly sie najwyzszg kohezjg (wbp, pbz) i zujnoscig (pbz,
putawska) poledwicy oraz zujnoscig szynki (wbp, pbz) (p<0,05). Gotowana poledwica swin o
genotypie QQ charakteryzowata sie rowniez wigkszg jedrnoscig i twardoscig lecz
zaobserwowane roznice potwierdzono statystycznie tylko u ras odpowiednio pbz i wbp
(p<0,05). W przypadku Swiezej i gotowanej szynki oraz swiezej poledwicy nie uzyskano
jednoznacznych wynikéw w obrebie badanych ras.

Analizujgc polimorfizm FTO (G4) wykazano, ze pomimo matej liczby osobnikow
reprezentujgcych rasy duroc i hampshire, genotyp CC wystepowat u nich najczesciej (0,57).
Genotyp GG wystepowat znacznie rzadziej (0,00-0,18), a najwiekszy jego odsetek
odnotowano u rasy pbz. U rasy tej zaobserwowano rowniez najwyzszg heterozygotycznos¢
(0,61). Biorac pod uwage frekwencje alleli wykazano, ze u rasy wbp allel C (0,69)
wystepowat czesciej niz u rasy wielka biata czeska (0,45), natomiast rzadziej u rasy pbz
(0,52) w poréwnaniu do czeskiego landrace (0,66) (Dvorakova i wsp., 2012).

Analiza zaleznosci wykazata, ze poszczegdlne genotypy FTO byly skorelowane ze
$rednig gruboscig stoniny z 5 pomiaréw u swih rasy wbp i w grupie faczonej (p<0,05).
Najwiekszg wartoscig tego parametru cechowaty sie zwierzeta o genotypie CC. Takie same
wyniki uzyskata Dvorakova i wsp. (2012) w przypadku sredniej grubosci stoniny z 3
pomiaréw u mieszancow pietrain x (czeski landrace x wielka biata czeska), a takze w
populacji fgczonej obejmujacej 7 grup mieszancéw i 1 rase czystg. Fan i wsp. (2009) z kolei
dowiedli, ze wiekszg gruboscig stoniny nad ostatnim kregiem ledzwiowym, cechowaty sie
osobniki o genotypie GC, nalezgce do mieszahcow berkshire x yorkshire, natomiast wiekszg
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marmurkowato$cig i catkowitg zawartoscig ttuszczu o genotypie GG. Srednia grubosé
stoniny jest bardziej reprezentatywna, gdyz oznaczana jest w Kkilku punktach w
przeciwienstwie do grubosci stoniny nad ostatnim kregiem ledzwiowym. Marmurkowato$¢ i
catkowita zawarto$¢ tluszczu reprezentujg ottuszczenie wewnatrzmiesniowe. W niniejszych
badaniach nie odnotowano statystycznych réznic dotyczacych IMF, jednak wykazano pewng
tendencje. Osobniki o genotypie GG nalezgce do ras wbp, putawska i grupy tgczonej
wykazywaty najwyzszy poziom IMF, co jest zgodne z wczes$niejszymi wynikami. Dvorakova i
wsp. (2012) zasugerowali, ze genotyp GG jest korzystny dla cech umiesnienia, co widoczne
jest u rasy wbp, gdzie zaobserwowano wieksze wartosci masy szynki i poledwicy,
powierzchni "oka" poledwicy i zawartosci miesa w tuszy dla osobnikéw o tym genotypie
(p=0,05).

Podczas analizy IMF u lokalnych i wysokoprodukcyjnych niemieckich ras swin
wykazano ze jego poziom jest pozytywnie skorelowany z wartoscig pH w m. longissimus
dorsi (Baulain i wsp., 2000). W niniejszych badaniach podobnie jak zawarto$¢ IMF, pH45 i
pH24 wykazywaly taki sam trend i byly najwyzsze u osobnikéw o genotypie GG, jednak
réznice statystyczne potwierdzono tylko dla rasy wbp i grupy tgczonej (p<0,05). Genotyp GG
byt réwniez powigzany z najwiekszg wodochtonnoscig u rasy putawskiej (p<0,01).

Rozpatrywany w publikacji G4 polimorfizm genu PLIN2 zlokalizowany jest w regionie
3'-UTR. Pomimo, ze nie zmienia on sekwencji aminokwasowej, moze przyczynia¢ si¢ do
wprowadzania lub znoszenia miejsc wigzania czynnikow transkrypcyjnych, ktére modulujg
poziom transkrypcji. Analiza polimorfizmu g.98G>A z wykorzystaniem programu Tfsitescan
(Ghosh, 2000) wykazata, ze allel G znosi miejsce dla wigzania czynnika transkrypcyjnego
GATA-1. Udowodniono, ze czynniki GATA w gruczotach endokrynnych przyczyniajg sie do
ekspresji wielu genéw kodujgcych hormony (Viger i wsp., 2008).

Biorgc pod uwage frekwencje genotypéw i alleli, wykazano, ze genotyp AA
wystepowat tylko u potowy badanych ras. Pomimo matej liczebnosci najczestszy byt u rasy
duroc (0,57); u pozostatych dominowat genotyp GG (0,72-0,97). Zaobserwowano niski
odsetek osobnikéw heterozygotycznych (0,03-0,14), wytgczajgc rase duroc (0,43), u ktorej
nie wystepowat rowniez genotyp GG. Poréwnujgc frekwencje alleli u ras wioski landrace i
pbz wykazano, ze sg one identyczne, natomiast w przypadku duroca utrzymywanego we
Wioszech frekwencja allelu G byta dwukrotnie wyzsza niz u utrzymywanego w Polsce (Davoli
i wsp., 2011). Ze wzgledu na niskg frekwencje genotypu AA u rasy putawskiej, zostat on
wytgczony z analizy zaleznosci. Podobnie ze wzgledu na duzg dysproporcje frekwenciji
genotypdw pomiedzy rasg duroc i pozostatymi nie przeprowadzono analiz dla grupy
taczone;.

Analizujgc cechy tuszy w odniesieniu do genu PLIN2 wykazano zwigzek jego
wariantdw z 3 parametrami poledwicy. Stwierdzono, ze u ras wbp i putawskiej masa
poledwicy bez stoniny i skéry oraz jej wysokos¢ byly najwyzsze dla genotypu GG (p=<0,05).
Masa poledwicy jest wysoce skorelowana z powierzchnig "oka" poledwicy (Newcom i wsp.,
2002), co roéwniez znalazto odzwierciedlenie w jej najwyzszych wartosciach dla tego
genotypu u rasy wbp (p<0,01). Davoli i wsp. (2011) wykazali u $win rasy duroc, ze genotyp
AA jest najbardziej korzystny dla masy szynki, natomiast GG najmniej. Wyniki te zostaty
potwierdzone w innych badaniach, gdzie stwierdzono, ze allel A przyczynia sie do wzrostu
masy szynki o 0,10kg u tej samej rasy (Gol i wsp., 2016). W niniejszych badaniach nie
odnotowano statystycznych réznic pomiedzy genotypami dotyczacych masy szynki bez
stoniny i skory. Pomimo, ze genotyp AA nie wystepowat u badanych ras lub nie zostat ujety
w analizie, zauwazono jednak, ze allel A w formie heterozygotycznej powigzany byt z
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wiekszg masg szynki. Roznice te wzgledem genotypu GG miescity sie w zakresie 0,061-
0,567kg.

W odniesieniu do cech jakosci miesa, genotypy PLIN2 skorelowane byty z 3
parametrami - zawartoscig tluszczu srodmiesniowego, jasnoscig (L*) i wodochtonnos$cig
(WHC - water holding capacity). U wszystkich ras odnotowano, ze genotyp GG powigzany
byt z najwyzszymi wartosciami IMF i WHC, natomiast w przypadku L* tylko u rasy putawskiej
(p=<0,05). IMF i WHC nie sg ze sobg skorelowane (Sellier, 1998), wiec mozliwa jest selekcja
w celu zwiekszenia zawartosci ttuszczu srédmiesniowego w oparciu o genotyp GG, gdyz nie
wptynie ona na wodochtonnos$é¢ dla ktorej genotyp ten jest niekorzystny. Parametry takie jak
IMF, L* i WHC sg brane pod uwage w systemie jakosci wieprzowiny PQS (Pork Quality
System), ktory zostat wprowadzony w Polsce w roku 2009. Jego celem jest produkcja
nieprzettuszczonego miesa wieprzowego przy jednoczesnym zachowaniu jego trwatosci,
przydatnosci kulinarnej i przetwérczej oraz smakowitosci (Hammermeister i wsp., 2013).
Stwierdzono, ze jasnos¢ i IMF u analizowanych ras swih mieScity sie w przedziale
okreslonym dla systemu PQS. Trzeci parametr okresla ilo§¢ wody, ktéra znajduje sie w
miesie, lecz w niniejszych badaniach zostat wyrazony jako wodochtonno$é, czyli zdolnos¢ do
utrzymania wody pod wplywem sit zewnetrznych. W przypadku PQS natomiast okreslany
jest jako utrata wody (drip loss), czyli wyciek wody z biatkami bez uzycia sit zewnetrznych
(Hamm, 1985). Oba parametry sg ze sobg oczywiscie wysoko skorelowane (Jennen i wsp.,
2007).

4.2.5. Podsumowanie uzyskanych wynikéw badan

Celem przeprowadzonych badan byto zaprojektowanie testéw do detekc;ji
polimorfizmu typu SNP, wykazanie réznic sekwencji DNA 4 gendw, a takze ich odniesienie
do cech wzrostu, jakosci tuszy i miesa u Swih. Zaproponowane testy z powodzeniem
pozwolity wykry¢ polimorfizm DNA i wykazaé roznice dotyczgce parametrow populacyjnych
badanych ras. W przypadku kazdego genu wykazano statystycznie istotne zaleznosci
pomiedzy poszczegolnymi wariantami, a analizowanymi cechami, ktore sg istotne z
ekonomicznego punktu widzenia. W przypadku genu miR-208b jednoznaczne wyniki u 3 ras
i w grupie tgczonej odnotowano dla takich cech jak wodochtonnos$¢, tempo wzrostu, wiek
uboju i grubosc¢ stoniny, ktérych najwyzszymi wartosciami odznaczat sie genotyp AA. Biorgc
pod uwage gen VRTN, wykazano, ze wariant WtWt byt istotnie skorelowany z wiekszg
zawartoscig ttuszczu srodmiesniowego, natomiast z mniejszg wydajnos$ciag rzezng i zujnoscig
szynki u 3 ras swin. Dla genu FTO istotne réznice stwierdzono tylko dla rasy wbp, u ktorej
wiekszg zawartoscig miesa w tuszy, lepszymi parametrami poledwicy oraz mniejszg
grubosciag stoniny cechowaty sie osobniki o genotypie GG. Ostatni z analizowanych gendw,
PLIN2 u wszystkich ras swin powigzany byt z dwoma cechami. Najwiekszg zawartos¢
tluszczu Srodmiesniowego, a jednoczesnie najwyzszg wodochtonnos¢ zaobserwowano dla
genotypu GG. Uzyskane wyniki badan wskazujg, ze dane dotyczgce analizowanych
polimorfizméw mogtyby by¢ wykorzystane w procesie doskonalenia cech uzytkowych $win,
wspomagajgc klasyczny proces oceny i selekcji zwierzat. Niektére z nich wymagajg jednak
dalszej weryfikacji ze wzgledu na negatywng korelacje poszczegdinych cech wzgledem tego
samego genotypu.
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5. Pozostate formy aktywnosci naukowo-badawczej
5.1. Analiza polimorfizmu DNA u swin
5.1.1. Cechy nasienia knuréw

Analizy przeprowadzone przez wielu badaczy wykazaty, ze poszczegdlne geny moga
stuzy¢ jako markery cech rozrodczych swin, ktére mogg by¢ zastosowane we wczesnej
selekcji w kierunku poprawy efektywnosci inseminacji oraz wielko$ci miotu.

W pracach al, a4 i el przedstawiono analize 2 polimorfizmoéw w genie ESR (receptor
estrogenu) w odniesieniu do jakosci nasienia knuréw. Wykazano, ze u samcow estrogen ma
istotny wptyw na rozpoczecie i utrzymanie procesu spermatogenezy. Analizujgc warianty
ESR/Aval wykazano, ze knury o genotypie AA cechowaly sie najwyzszg objetoscig ejakulatu
oraz iloscig i odsetkiem plemnikéw zywych, natomiast o genotypie BB najwiekszg
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koncentracjg plemnikéw (p<0.01). Tg samg zaleznos¢ odnotowano dla polimorfizmu
ESR/Pvull. Najwiekszg koncentracjg plemnikéw cechowaty sie knury o genotypie DD,
natomiast najwyzsze wartosci pozostatych cech zaobserwowano u zwierzat o genotypie CC
(p=0.01).

Innym genem badanym w aspekcie uzytkowosci rozptodowej knurow byt GPX5
(peroksydaza glutationowa 5). GPX5 odgrywa istotng role w ochronie btony komodrkowej
plemnikéw przed niszczgcym dziataniem produktéow peroksydacii lipidéw. W pracach a6 i e4
wykazano, ze genotyp heterozygotyczny (polimorfizm c¢.81+1896A/G) powigzany byt z
wyzszymi wartosciami analizowanych cech nasienia, oprocz koncentracji plemnikéw
(p=0.01).

5.1.2. Cechy rozrodcze loch

Doniesienia licznych autoréw sugerowaty, ze jeden z wariantow (g.1843C/T) genu
RYR1 (receptor ryanodiny), ktéry odpowiedzialny jest za podatnos¢ swin na stres ma takze
zwigzek z pogorszeniem sie wartosci cech uzytkowosci rozrodczej loch. Prace a2, f1 i e2
miaty na celu weryfikacje tej hipotezy. U analizowanych mieszancow ras wbp x pbz wykryto
okoto 13% nosicieli niepozgdanego allela, jednak analiza statystyczna nie wykazata istotnych
zaleznosci pomiedzy poszczegdlnymi wariantami, a badanymi cechami rozrodczymi loch.

Kolejny z analizowanych genéw, FABGL koduje dehydrogenaze 17-
hydroksysteroidowg typu 8, kiéra odpowiedzialna jest za regulacje stezenia biologicznie
aktywnych estrogenéw i androgenéw. W pracach a5, D8 i e5 analizowano polimorfizm
FABGL/Bbvl w odniesieniu do wielkosci miotu u mieszancéw ras wbp x pbz. W wyniku
przeprowadzonych analiz wykazano, ze lochy z genotypem AA cechowaly sie wiekszg liczbg
prosigt urodzonych i odsadzonych w stosunku do loch o genotypie BB (p<0.01).

RBP4 jest genem kandydatem wielkosci miotu ze wzgledu petnione funkcje.
Dowiedziono bowiem, Ze biatko wigzgce retinol typu 4 u Swih jest gtdwnym biatkiem
wydzielanym przez zarodek przed jego implementacjg. Analiza polimorfizmu RBP4/Taql u
Swih rasy wbp i mieszancow ras wbp x pbz wykazata statystycznie istotne zaleznosci
pomiedzy jego poszczegolnymi wariantami a wielkoscig miotu. Dowiedziono, Zze u loch
czystorasowych genotyp BB byt korzystny dla liczby prosigt urodzonych oraz odsadzonych
(p=<0.01). Takie same wyniki zaobserwowano takze u mieszancow, u ktoérych dodatkowo
wykazano pozytywny wpltyw genotypu BB na liczbe prosiagt zywo urodzonych (p<0.01) (a7,
Al4, d6, e3).

Gen kodujgcy hormon wzrostu (GH) wywiera dziatanie plejotropowe na wiele cech
organizmu. U samic przyczynia sie miedzy innymi do wzrostu, dojrzewania i liczebnosci
pecherzykow jajnikowych. W pracach A8, d1, d7, f3, e6 badano dwa polimorfizmy -
GH/Haell i GH/Mspl z uwzglednieniem cech rozrodczych loch rasy wbp. W przypadku
wariantéow GH/Haell wykazano, ze genotyp h*h* powigzany byt w z wiekszg liczbg prosiat
zywo urodzonych, lecz jednoczesnie wigzat sie z wiekszg $miertelnoscig podczas okresu
odsadzenia (p<0.05). W przypadku drugiego polimorfizmu - GH/Mspl, genotyp m"m* w byt
skorelowany z najwiekszg liczbg prosigt zywo urodzonych i najnizszg Smiertelno$cig, co
wskazuje, ze jest bardziej obiecujgcy jako marker genetyczny w stosunku do pierwszego.

Leptyna jest powigzana z procesami rozrodczymi poprzez stymulacje wydzielania
gonadolibery z podwzgorza. Analiza polimorfizméw genu LEP - LEP/Hinfl u rasy wbp (d2)
oraz LEP/Hindlll u mieszahcow wbp x pbz (A9, E9) nie wykazata jednak statystycznie
istotnych powigzan z cechami rozrodczymi loch.
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Podobnie, w przypadku polimorfizmu genu kodujgcego tancuch beta hormonu
folikulotropowego - FSHB (g.5894A/G) nie wykazano jego powigzania z wielkoscig miotu u
mieszancéw i loch czystorasowych (A24, D10, F9).

Kolejny rozpatrywany gen, kodujgcy al1—fukozylotransferaze (FUT1) jest
Zlokalizowany w regionie chromosomalnym, ktéry powigzany jest z wielkoscig miotu.
Przeprowadzone badania (A10) wykazaty, ze polimorfizm FUT1/Hin6l u rasy pbz i
mieszancéw wbp x pbz jest skorelowany z liczbg prosigt urodzonych, zywo urodzonych i
odsadzonych. Odnotowano, ze genotyp GG byt korzystny dla tych cech w odniesieniu do
pozostatych genotypow (p<0.05).

Podobnie jak FUT1, gen kodujgcy peroksydaze glutationowg 5 jest markerem
pozycyjnym cech rozrodczych loch. W regionie, w ktérym potozony jest gen GPX5
Zlokalizowano QTLe (loci cech ilosciowych) dla objeto$ci macicy, tempa owulacji i wielkosci
miotu. W pracach A26, D11 i F5 wykazano, ze substytucja (c.81+1896A/G) w pierwszym
intronie genu GPX5 jest istotnie powigzana z wielkoscig miotu. Dowiedziono, Ze lochy
mieszance z genotypem AA cechowaty sie wiekszg liczbg prosigt urodzonych, zywo
urodzonych i odsadzonych w stosunku do genotypow AG i GG (p<0.01).

Ostatnim z analizowanych w aspekcie rozrodczosci loch gendéw byt PRLR (receptor
prolaktyny). Prolaktyna jest powigzana gtéwnie z laktacjg i rozmnazaniem, a zmiany w
budowie jej receptora mogg wptywa¢ na powinowactwo do ligandu lub przekazywanie
sygnatu do wnetrza komérki. Publikacja A25 przedstawia detekcje polimorfizmu typu zmiany
sensu 1789G/A (Gly597Ser) genu PRLR u s$win linii syntetycznej 990. Przeprowadzone
badania udowodnity, Zze lochy o genotypie AA cechowaly sie lepszymi cechami liczebnosci
miotu w stosunku do loch o genotypie BB (p<0.05).

5.1.3. Jakos$¢ miesa i tuszy

W przypadku cech jakosci miesa i tuszy przebadano szereg genéw min. RYR1
(receptor ryanodiny), LEP (leptyna), CAST (kalpastatyna), PPARGC1A (podjednostka alfa 1
koaktywatora receptora gamma aktywujgcego proliferacje peroksysoméw), IGF-1R (receptor
insulinopodobnego czynnika wzrostu-1), ACLY (liaza ATP-cytrynianowa) i PIRT
(phosphoinositide-interacting protein).

Gen RYRL1 byt badany w kontekscie wptywu poszczegolnych genotypdéw na cechy
jakoéci tuszy i miesa swin (A23) oraz obecnosci allela T w celu wykluczenia jego wplywu na
oceniane cechy (Al1l, A12, A20, A24, A25, A26, A28, F15, F17). Przeprowadzone badania
wykazaty monomorfizm genu RYR1 (CC) u $win hybrydowych (Camborough22 x PIC377),
linii 990 oraz mieszancow wielka biata polska x polska biata zwistoucha. W przypadku
mieszancéw z rasg pietrain oraz z rasg putawskg stwierdzono natomiast obecnos¢ allela T w
formie heterozygotycznej (CT). Analiza zaleznosci u mieszancéw z rasg pietrain nie
wykazata istotnego wptywu genotypéw CC i CT na cechy jakosci tuszy i miesa. Podobne
wyniki uzyskano badajgc u tych samych swin polimorfizm genu CAST (CAST/Tagl) (A23).

Gen LEP ze wzgledu na swojg role w utrzymaniu homeostazy energetycznej
organizmu zostat zaproponowany jako gen kandydujacy do statusu markera cech jakosci
tuszy. W wyniku przeprowadzonych badan (A12) wykazano matg zmienno$¢ genu LEP w
odniesieniu do polimorfizméw 3469T/C i 2728 G/A u swih hybrydowych Camborough22 x
PIC377. Uwzglednienie w analizie genotypow kombinowanych TT/GG ujawnito natomiast, ze
tuczniki te charakteryzowaty sie miesnoscig co najmniej 57%, a tusze w 73.5% zaliczono do
klasy S lub E w systemie EUROP.
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Biatko PGC-1 kodowane przez gen PPARGC1A odgrywa istotng role w
termogenezie, biogenezie mitochondriow, adipogenezie oraz konwersji witokien
miesniowych. W pracach A16, A20, F5 i F7 przebadano funkcjonalny polimorfizm 1378T/A
(Cys430Ser) tego genu u swin Camborough22 x PIC377 w aspekcie cech jakosci i sktadu
miesa, a takze stopnia wykrwawiania. Analiza zaleznosci wykazata, ze rézne warianty genu
PPARGCI1A byly powigzane ze stratami ciepta u $win. Ich wartosci byly najwyzsze u
osobnikéw o genotypie TT, zas znacznie nizsze u pozostatych - CT i TT (p<0.05).

Wstepna analiza wariantow genéw IGF-1R, ACLY i PIRT wykazala, ze sg one
powigzane z cechami jakosci miesa (E12, F16), cechami wzrostu (F12) lub wykazujg
zroznicowang frekwencje w obrebie poszczegodlnych ras i typodw uzytkowych swin (D13,
F13).

5.2. Analiza DNA u innych gatunkéw
5.2.1. Detekcja i analiza polimorfizmu u szynszyli

Realizowane badania byly przedmiotem pracy doktorskiej zatytutowanej "Polimorfizm
10 eksonu genu receptora hormonu wzrostu (GHR) szynszyli (Chinchilla lanigera)”. Rézne
warianty genu GHR u ludzi powigzane sg z kartowatoscig typu Laron. 10. ekson tego genu
koduje domene wewnatrzkomorkowg receptora, ktéra odpowiedzialna jest za przekazywanie
sygnatu do wnetrza komorki. W pracach a3 i d5 przedstawiono detekcje polimorfizmu w 10
eksonie genu GHR szynszyli z uzyciem sekwencjonowania Sangera. tacznie wykryto 4
funkcjonalne SNPy (gl) - 135G/C (giIn/his), 352,354CAG/AAA (gin/lys) oraz 641C/A
(thr/asn). W kolejnej publikacji (A17) zaprojektowano testy oparte na PCR (ACRS-PCR, AS-
PCR, PCR-RFLP) pozwalajgce na analize wykrytego polimorfizmu. Przebadane zostaty
szynszyle pochodzace z 2 ferm o r6znym cyklu hodowlanym. Wykazano, ze u szynszyli
hodowanych w zamknietym cyklu wystepowat tylko 1 allel w odniesieniu do polimorfizmu
135G/C. Ponadto stwierdzono, ze stado utrzymywane w otwartym cyklu hodowlanym
cechowato sie wyzszym wspofczynnikiem Sredniej heterozygotycznosci. Na podstawie
uzyskanych wynikow badah przedstawiono hipoteze dotyczgcg kartowatosci szynszyli,
zwracajgc sie do polskich hodowcow z prosbg o pozyskanie materiatu badawczego (d5).
Okazata sie ona bezskuteczna, wigc badania nie byty kontynuowane.

5.2.2. Detekcja i analiza polimorfizmu DNA u koni

Fizjologiczne podstawy wydolno$ci fizycznej koni zostaty bardzo dobrze poznane i
scharakteryzowane, natomiast ich genetyczne uwarunkowania sg cigglym obiektem badan
wielu naukowcéw.

Gen kodujacy alfa-aktyne 1 (ACTA1) zostat wytypowany w wyniku skanowania
genomu majgcego na celu wykrycie regiondw, ktére podlegaly pozytywnej selekcji u koni
czystej krwi arabskiej. W pracach A19 i F4 podjeto prébe detekcji polimorfizmu we
fragmencie genu ACTAL obejmujgcym eksony 5, 6, 7 wraz z oddzielajgcymi je intronami. W
wyniku sekwencjonowania wykryto 2 SNPy, zlokalizowane w intronie 5 (1:68411019G/T) i
intronie 6 (1:68411368G/C) (G2). Analiza funkcjonalna wykrytych polimorfizméw wykazata,
ze substytucja G/C moze aktywowac kryptyczne miejsce akceptorowe. W kolejnym etapie
badan zaprojektowano testy oparte na metodach PCR-RFLP i ACRS-PCR, pozwalajgce na
szybkie i wiarygodne genotypowanie koni nalezacych do réznych ras i typéw uzytkowych.
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Analiza frekwencji alleli i genotypow wykazata duze zréznicowanie pomiedzy
poszczegolnymi grupami koni. Rozktad haplotypéw wykazat natomiast, ze 2 z 4 byty wspdlne
dla wszystkich ras, 1 byt nieobecny u koni prymitywnych, a 1 zostat zaobserwowany tylko u
koni czystej krwi arabskiej i rasy matopolskiej, co moze odzwierciedla¢ dtugotrwatg selekcje
w kierunku wydolnosci fizycznej.

Gen PPARGCI1A zostat wytypowany jako marker wydolnoéci sportowej koni ze
wzgledu na kluczowe funkcje metaboliczne biatka PGC-1. Prace A27 i E8 miaty na celu
detekcje wariantow polimorficznych w promotorze genu PPARGC1A oraz ocene ich
zroznicowania. W wyniku sekwencjonowania wykryto 1 SNP, zlokalizowany w pozycji -210pz
liczagc od kodonu ATG (g.100.784.525 C/G) (G3). Analiza miejsc wigzania czynnikow
transkrypcyjnych wykazata, ze allel G wprowadza miejsce dla czynnikow transkrypcyjnych v-
ErbA i AML-1a, natomiast allel C je znosi. Do analizy wykrytego polimorfizmu
zaprojektowano test oparty na metodzie PCR-RFLP, ktéry postuzyt do okreslenia genotypow
koni nalezgcych do 9 réznych ras. Oprdcz wykazania réznic w rozktadzie genotypow i alleli,
badania rozszerzono o pule koni czystej krwi arabskiej, o znanych wynikach wyscigowych,
pochodzacych z USA. Analizy statystyczne ujawnity znacznie wyzszg frekwencje genotypu
GC u koni elitarnych w stosunku do koni przecietnych (OR=1.69). Ponadto genotyp GC byt
czesciej identyfikowany u koni biegajgcych na dtugich dystansach niz u biegajgcych na
krotkich dystansach zarowno w grupie elitarnej (OR=1.31), jak i wszystkich analizowanych
koni czystej krwi arabskiej (OR=2.00).

Ostatni gen, kodujgcy miostatyne (MSTN) jest markerem szybkosci i wytrzymatosci
koni sportowych. W pracach A22 i E10 skupiono sie na zaprojektowaniu testu genetycznego
(ACRS-PCR) stuzgcego do wykrywania polimorfizmu g.66493737C/T, a takze na ocenie jego
frekwencji u réznych ras koni. Na podstawie analiz wykazano, ze genotyp CC (typ szybki,
sprint) byt obecny tylko u koni rasy holsztynskiej, ktérej przodkami byly konie czystej krwi
angielskiej, natomiast genotyp TT (wieksza wytrzymatos¢) byt najczestszy u polskiego konia
zimnokrwistego i konika polskiego, ktére =zalicza sie odpowiednio do typu ciezko-
zaprzegowego i wszechstronnie uzytkowego.

5.4.1. Analiza polimorfizmu u bydta

W pracach Al13, A18 i E7 podjeto analize asocjacji pomiedzy polimorfizmem genu
insulinopodobnego czynnika wzrostu (IGF-1) a cechami uzytkowosci mlecznej u dwdch
odmian krow rasy holsztynsko-fryzyjska. Badany polimorfizm (-512C/T) zlokalizowany jest w
promotorze i powigzany ze zréznicowang ekspresjg genu IGF-1. Wykonane w pracy A18
analizy wykazaty, ze moze mieC to zwigzek z obecnoscig miejsca wigzania czynnika
transkrypcyjnego NF-1 dla allela T. Badajgc krowy odmiany czarno biatej wykazano, ze
genotyp CC w wiekszosci przypadkéw byt powigzany z wyzszymi wartosciami cech
uzytkowosci mlecznej, jednak roznice nie okazaly sie statystycznie istotne. W przypadku
krow odmiany czerwono biatej dowiedziono, ze osobniki z genotypem CC charakteryzowaty
sie najwiekszg wydajnoscig mleczng (p<0.01), natomiast z genotypem TT najwyzszg liczbg
komodrek somatycznych w mleku (p<0.01).

5.4.2. Analiza DNA u dzikéw

Gen kodujgcy peroksydaze glutationowg 5 (GPX5) ulega ekspresji gtdwnie w
najgdrzach i plemnikach, lecz enzym ten wykryto réwniez w nerkach i watrobie. W publikaciji
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Al1l5 analizowano polimorfizm genu GPX5 (c.81+1896A/G) u dzikbw z wojewddztwa
zachodniopomorskiego w odniesieniu do poziomu selenu, zmierzonego w nerkach i
watrobie. Poziom selenu w tym wojewddztwie jest znacznie nizszy w poréwnaniu do innych,
a jego koncentracja w organizmach moze by¢ dodatkowo regulowana przez GPX5. W
wyniku przeprowadzonych badan udowodniono, ze zwierzeta o genotypie AA
charakteryzowaty sie znacznie wyzszg koncentracjg selenu w obu narzgdach w stosunku do
zwierzat o genotypach GG i AG (P<0.05).

5.4.3. Analiza filogenetyczna nicieni

Dwa gatunki nicieni - Amidostomoides monodon i Amidostomoides petrovi,
pasozytujgcych u kaczek uznawano przez dtugi czas za synonimy gatunku Amidostomum
acutum. Badania tych odmiennych morfologiczne i ekologicznie grup nicieni z uzyciem sieci
neuronowych wykazaty, ze stanowig one trzy odrebne gatunki. W publikacji A21 podjeto
probe potwierdzenia wczesniej uzyskanych wynikow z zastosowaniem analiz DNA. W
wyniku PCR uzyskano amplikony fragmentu genu kodujgcego 28s rRNA, a nastepnie
ustalono ich sekwencje (G4, G5, G6). Kolejnym etapem byly analizy filogenetyczne, ktore
daty jednoznaczng odpowiedz, potwierdzajgcg odrebnos¢ gatunkowg analizowanych nicieni.

6. Wykaz dorobku naukowego

6.1. Zestawienie publikacji naukowych z podzialem na: oryginalne prace twoércze,
artykuly przegladowe, artykuly popularno-naukowe, prace i komunikaty konferencyjne

Suma pkt. Suma pkt.

. . .. Liczba a)
Rodzaj publikacji o IF w w

P J piallisEe]) MNiS?Wb) MNiS?WC)
Oryginalne prace tworcze opublikowane w 19 8,741 330 330
czasopismach z bazy JCR
- w tym w wydaniach specjalnych 3 1,836 0 45
Oryginalne prace tworcze opublikowane w 14 0 101 101
czasopismach spoza bazy JCR
- w tym w suplementach 1 0 0 3
Ogoétem oryginalne prace twoércze 33 10,577 436 484
Artykuty przeglgdowe 2 0 10 10
Artykuty popularno-naukowe 2 0 0 0
Prace i doniesienia konferencyjne 43 0 0 0
Ogoétem publikacje naukowe 80 10,577 446 494

3 sumaryczny Impact Factor (IF) wg bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z rokiem ukazania

sie pracy, dla publikacji z 2018 i 2019r. wykazano IF za rok 2017

*) liczba punktéw wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodny z rokiem ukazania sie pracy, bez
rozpraw naukowych opublikowanych w suplementach lub wydaniach specjalnych; dla publikacji z lat
2017-2019 wykazano punktacje za lata 2013-2016 (z dnia 26.01.2017)

% liczba punktow wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodny z rokiem ukazania sie pracy,
tacznie z pracami majgcymi forme recenzowanych rozpraw naukowych opublikowanych w
suplementach lub wydaniach specjalnych; dla publikacji z lat 2017-2019 wykazano punktacje za lata
2013-2016 (z dnia 26.01.2017)
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6.2. Zestawienie liczbowe czasopism w ktérych opublikowano prace naukowe

: Punkty  syma Suma
. Liczba a)
Lp. Nazwa czasopisma S IF w ©) d)
P P publikacji MNngWb) pkt pkt
1 Acta Scientiarum Polonorum Zootechnica 2 0 12 12 12
2 Agricultural and Food Science 1 0,580 30 30 30
Animal Science Papers and Reports 3 1.333 50
3 50 53
- w tym w suplementach 1 0 3
4, Annals of Animal Science* 1 1,018 20 20 20
5 Annals of Parasitology 1 0 15 15 15
Annals of Warsaw University of Life
6 Sciences - SGGW Animal Science 1 0 12 12 12
7 Archiv flr Tierzucht 4 2.354 15 15 60
' - w tym w wydaniach specjalnych 3 1,836 45
8. Biuletyn _informacyjny dla hodowcow 1 0 0 0 0
szynszyli
9. Canadian Journal of Animal Science 1 0,657 30 30 30
10. Ciéncia e Agrotecnologia* 1 0,672 30 30 30
11. Czech Journal of Animal Science* 1 0,955 30 30 30
12. Electronic Journal of Polish Agricultural 3 0 o5 o5 o5

Universties

Folia Pomeranea Universitatis
Technologiae Stetinensis Agricultura
13.  Alimentaria Piscaria et Zootechnica 3 0 25 25 25
(dawniej Folia Universitatis Agriculturea
Stetinensis Zootechnica)

14. Indian Journal of Animal Sciences 1 0,160 10 10 10

15. ltalian Journal of Animal Science 1 0,604 15 15 15

16. Journal of Animal and Feed Sciences* 1 0,900 20 20 20

17. Journal of Animal and Plant Sciences 1 0,407 25 25 25
Journal of Animal and Veterinary

18. Advances 2 0.390 20 20 20

19. Journal of Applied Genetics 1 - 6 6 6

0. Po_llsh Journal of Food and Nutrition 1 0 6 6 6
Science

21. Przeglad Hodowlany 2 0 10 10 10

22. Tierarztliche Umschau 2 0.305 10 20 20

23 Tu_rklsh Journal of Veterinary and Animal 1 0.242 20 20 20
Sciences

24. Wiadomosci rolnicze 1 0 0 0 0

25.  Prace i komunikaty konferencyjne 43 0 0 0 0
Razem 80 10,577 - 446 494

3 sumaryczny Impact Factor (IF) wg bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z rokiem ukazania

sie pracy; dla publikacji z lat 2018-2019 podano IF za rok 2017

*) liczba punktéw wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodny z rokiem ukazania sie pracy; dla
publikacji z lat 2017-2019 podano punktacje za lata 2013-2016 (z dnia 26.01.2017)

° suma punktéw bez prac opublikowanych w suplementach i wydaniach specjalnych

9 suma punktéw uwzgledniajgca prace opublikowane w suplementach i wydaniach specjalnych

* czasopisma w ktérych opublikowano prace stanowigce cykl monotematyczny
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6.3. Zestawienie publikacji naukowych z podzialem na oryginalne prace twoércze,
artykuly przegladowe, artykuly popularno-naukowe, prace i komunikaty konferencyjne

opublikowane przed i po uzyskaniu

zdeponowanymi sekwencjami DNA

stopnia naukowego doktora wraz ze

Przed

Rodzaj publikacji doktoratem Po doktoracie Razem

Oryginalne prace tworcze opublikowane 4 15 19
w czasopismach z bazy JCR

- w tym w wydaniach specjalnych 3 0 3
Oryginalne prace tworcze opublikowane 3 11 14
w czasopismach spoza bazy JCR

- w tym w suplementach 1 0 1
Ogébtem oryginalne prace twércze 7 26 33
Artykuty przegladowe 0 2 2
Artykuty popularno-naukowe 0 2 2
Prace i doniesienia konferencyjne 16 27 43
Ogotem publikacje naukowe 23 57 30
Rekordy w GenBanku 1 5 6

6.4. Wartos¢ naukowa dorobku publikacyjnego

e Suma punktéw za publikacje wg wykazu czasopism naukowych MNiISW zgodny z

rokiem ukazania sie pracy - 446

Suma punktéw za publikacje wg wykazu czasopism naukowych MNiSW zgodny z
rokiem ukazania sie pracy wigczajgc recenzowane publikacje w wydaniach
specjalnych lub suplementach - 494

Sumaryczny Impact Factor (IF) wg bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z
rokiem ukazania sie pracy - 8,741

Sumaryczny Impact Factor (IF) wg bazy Journal Citation Reports (JCR) zgodny z
rokiem ukazania sie pracy wigczajgc recenzowane publikacje w wydaniach
specjalnych lub suplementach - 10,577

Liczba cytowan wg bazy ICl Web of Science - 12 (bez autocytowan)

Indeks Hirscha wg bazy ICI Web of Science - 2
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