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wiadczenia wspó autorów o udziale w asnym w przygotowaniu prac stanowi cych szczególne osi gni cie 
naukowe znajduj  si  w Za czniku nr 7 

c) omówienie celu naukowego ww. prac i osi gni tych wyników wraz z omówieniem ich 
ewentualnego wykorzystania: 

WPROWADZENIE 

Dorsz Atlantycki (Gadus morhua L.) jest gatunkiem szeroko rozpowszechnionym w 

pó nocnym Oceanie Atlantyckim i w znacznej cz ci Arktyki. Jego wyst powanie si ga od 

wybrze y Wirginii w Ameryce Pó nocnej, przez Grenlandi , Svalbard i Islandi , a  do Zatoki 

Biskajskiej w Europie Pó nocnej. Jako gatunek arktyczno-borealny, preferuje ch odne i s one 

wody oceaniczne, ale zasiedla równie  wody o ni szym zasoleniu, np. fiordy norweskie (Berg i 

in. 2015). Dorsz zasiedla te  cz  Morza Ba tyckiego, gdzie pe ni rol  g ównego drapie nika 

(Köster i Möllmann, 2000) i stanowi jeden z najwa niejszych obiektów po owów (Eero i in. 

2012).  

Morze Ba tyckie to geologicznie m ody akwen, którego brakiczne wody s  okresowo 

zasilane wlewami wody z Morza Pó nocnego o wy szym zasoleniu (Tomkiewicz i in. 1998). W 

bszych partiach Ba tyku (60-90 m), powierzchniowe warstwy wody cieplejszej i mniej s onej 

 oddzielone od ch odnej i bardziej s onej warstwy g bokiej przez haloklin . Maksymalne 

zasolenie wynosi oko o 23‰ w Morzu Be tów i obni a si  stopniowo w kierunku wschodnim i 

pó nocno-wschodnim do 2‰ w Zatoce Fi skiej i Botnickiej. Równocze nie w Morzu Ba tyckim 

istnieje stratyfikacja, gdzie obserwuje si  wzrastaj cy do 18-20‰ gradient zasolenia. Dorsz 

zasiedla rejony, w których zasolenie utrzymuje si  powy ej 5-6‰.  

Wed ug Nisslinga i Westina (1997), dorsze ba tyckie przystosowa y si  do niskiego 

zasolenia wykorzystuj c plastyczno  swojego fenotypu wykszta con  wskutek selekcji 

genetycznej na przestrzeni wielu pokole . W Ba tyku tar o dorszy jest uzale nione w du ej mierze 

od czynników abiotycznych (zasolenie, zawarto  tlenu, temperatura). W warunkach niskiego 

zasolenia dorsz z Morza Ba tyckiego wykszta ci  szereg adaptacji, które umo liwiaj  mu 

przyst powanie do tar a. Pelagiczne ziarna ikry maj  wi ksza rednic  (1.76mm) ni  ziarna ikry 

dorsza z Oceanu Atlantyckiego (1.5mm) (Wi caszek 2010). Dzi ki temu charakteryzuj  si  

neutraln  p ywalno ci  ju  przy zasoleniu 11-12‰. Sperma dorszy z Morza Ba tyckiego 

charakteryzuje si  wi ksz  ruchliwo ci  (Nissling i Westin, 1997, Støttrup i in. 2008). 

Odpowiednie do rozrodu warunki zasolenia wyst puj  w g bokich partiach Morza Ba tyckiego, 

poni ej poziomu halokliny, i stanowi  w Morzu Ba tyckim naturalne miejsca tar a dorsza 

(Nissling i Westin, 1997). Podczas migracji sezonowych na tar o i dobowych, w poszukiwaniu 
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pokarmu, dorsz nara ony jest na stopniowe b  gwa towne zmiany zasolenia (Neuenfeldt i in. 

2007, 2009).  

Odr bno  genetyczna, cechy morfometryczne, preferencje rodowiskowe oraz adaptacje 

gamet do ni szego zasolenia sugeruj , e dorsz ze wschodniego stada w Morzu Ba tyckim mo e 

reprezentowa  odr bny podgatunek Gadus morhua callarias L., podczas gdy zachodnie stado 

reprezentuje lokaln  subpopulacj  dorsza atlantyckiego (Gadus morhua morhua L.) zwan  „Belt 

Sea cod” (Wi caszek 2010). Subpopulacja zachodnia zasiedla rejon od Morza Be tów po 

Bornholm (obszary ICES 22-24), a subpopulacja wschodnia cz  Ba tyku od Bornholmu do 

Zatoki Ryskiej (obszary ICES 25-32) (Aro 1989). W podobszarze ICES 24 obserwuje si  

natomiast mieszanie dorszy ze stad zachodniego i wschodniego podczas gdy strefa hybrydyzacji 

pomi dzy populacjami z Morza Ba tyckiego i dorsza z zachodniego Oceanu Atlantyckiego 

obejmuje cie nin  Sund i przyleg e akweny (Nielsen i in. 2003, Wi caszek 2010, Antoszek i in. 

2011, 2).  

 Utrzymywanie si  blisko po onych, genetycznie rozdzielnych subpopulacji w Morzu 

Ba tyckim jest mo liwe mi dzy innymi dzi ki promocji izolacji reprodukcyjnej, to jest dzi ki 

ró nym terminom przyst powania do tar a i ró nym lokalizacjom geograficznym tarlisk (Wieland 

i in. 2000). Sytuacja ta w ostatnich dekadach uleg a zmianie ze wzgl du na redukcj  liczby tarlisk 

po onych na wschód od Bornholmu wskutek braku wlewów s onej wody morskiej z Morza 

Pó nocnego do Morza Ba tyckiego (Cardinale and Svedäng, 2011) w okresie do 2014. Ze wzgl du 

na zmiany klimatyczne takie jak zmiana temperatury wody i poziomu zasolenia, które dotykaj  

rodowisko Morza Ba tyckiego, problem ten staje si  coraz powa niejszy. W dalszej 

perspektywie zarówno prze owienie jak i ograniczenie wlewów i w efekcie wys adzanie wód 

Morza Ba tyckiego mog  negatywnie wp yn  na biomas  stad dorszy z Morza Ba tyckiego 

(Thøgersen i in. 2015). 

Wcze niejsze badania genetyczne struktury populacji dorsza atlantyckiego dotyczy y 

ównie populacji wschodnio- i zachodnioatlantyckiej, traktuj c Morze Ba tyckie jako siedlisko 

jednej ze skrajnych subpopulacji tego gatunku. Ró nice pomi dzy populacjami z Morza Barentsa, 

Morza Pó nocnego oraz Morza Ba tyckiego zosta y udokumentowane m. in. za pomoc  analizy 

DNA mikrosatelitarnego (Nielsen i in. 2001, 2). W mniejszej skali prowadzono te  badania 

uwzgl dniaj ce struktur  subpopulacji z Morza Ba tyckiego (Nielsen i in. 2003, Kijewska i in. 

2011, Po wierz-Kotus, Kijewska i in., 2015) ze stref  przej ciow , w której mieszaj  si  stada 

dorsza z Morza Pó nocnego oraz Morza Ba tyckiego.  
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OMÓWIENIE NAJWA NIEJSZYCH WYNIKÓW BADA  

Przedmiotem moich bada  by a genetyczna struktura populacji dorsza z Morza Ba tyckiego, 

zarówno w odniesieniu do populacji z innych akwenów, jak i w obr bie Morza Ba tyckiego. 

Kolejnym celem by o znalezienie odpowiedzi na pytanie, jak zmiany adaptacyjne we wschodniej 

subpopulacji dorsza z Morza Ba tyckiego wp ywaj  na struktur  populacji. Utrwalone na 

poziomie genetycznym kompleksowe zmiany adaptacyjne mog  kszta towa  struktur  populacji 

dorsza wp ywaj c na zró nicowanie genetyczne. Mo emy mie  równie  do czynienia z 

gatunkiem, który swoje zdolno ci adaptacyjne zawdzi cza plastyczno ci fenotypowej mieszcz cej 

si  w zakresie gatunkowej tolerancji na zmienne warunki rodowiska. W takim przypadku 

zró nicowanie genetyczne mo e by  efektem utrwalenia przez izolacj  rozrodcz  dystrybucji 

fenotypów sprzyjaj cych zasiedleniu wód o ni szym zasoleniu. W zwi zku z tym jednym z celów 

moich bada  by o zbadanie, w jaki sposób poziom zasolenia indukuje unikalne zmiany 

adaptacyjne zarówno na poziomie DNA, RNA jak i fizjologicznym.  

Pierwszym etapem w moich badaniach by o okre lenie stopnia zró nicowania genetycznego 

w populacji dorsza z Morza Ba tyckiego. Mitochondrialne DNA jest dziedziczone uniparentalnie, 

po linii skiej. Co za tym idzie, efektywna wielko  populacji mierzona przez zmienno  

mtDNA jest ni sza ni  w przypadku DNA j drowego i w efekcie bardziej wra liwa na ewentualne 

zmiany wywo ane np. przez dryf genetyczny. Jedn  z cech genomu mitochondrialnego jest 

wyst powanie u niektórych gatunków heteroplazmii (obecno ci ró nych wariantów mtDNA u 

jednego osobnika) spowodowanej ró  liczb  wariantów d ugo ci mtDNA. U dorsza, w obr bie 

niekoduj cego rejonu kontrolnego mtDNA, znajduj  si  powtórzenia tandemowe o d ugo ci 40 

par zasad (VNTR – variable numbers of tandem repeats). U pojedynczego osobnika mo na 

zaobserwowa  nawet 5 wariantów d ugo ci mtDNA. Celem moich bada  (1) by o sprawdzenie, 

czy powtórzenia tandemowe zlokalizowane w rejonie niekoduj cym mtDNA mog  by  przydatne 

do bada  populacyjnych dorsza oraz czy ich wzorzec jest stabilny w tkankach somatycznych i 

rozrodczych. Przeanalizowa am wzory heteroplazmii mtDNA u osobników z trzech obszarów 

geograficznych obejmuj cych wschodni Atlantyk: Morza Barentsa, Morza Pó nocnego i 

wschodniego Morza Ba tyckiego oraz dane literaturowe dla dorsza atlantyckiego z rejonu Islandii 

(Árnason i Rand 1992). Zbada am tak e powtarzalno  osobniczego wzoru heteroplazmii mtDNA 

w tkankach pochodz cych z ró nych listków zarodkowych oraz gamet. Obliczenia wskaza y na 

nielosowy charakter dystrybucji wariantów d ugo ci mtDNA, co jest istotne w przypadku analizy 

struktury populacyjnej. W efekcie wykaza am, e zmienna liczba powtórze  tandemowych 

mtDNA (VNTR) pozwala na okre lenie zmienno ci wewn trzgatunkowej, szczególnie wtedy 

kiedy zmienno  sekwencji nie jest wystarczaj ca by umo liwi  analiz  kladystyczn . Liczba 

powtórze  i wzór heteroplazmii mtDNA nie by y te  skorelowane ze zmienno ci  sekwencji 
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mtDNA (cytochrom b, GenBank; EF211100 i EF211090). Poziomy zró nicowania heteroplazmii 

mtDNA mog  charakteryzowa  populacje jako zupe nie rozdzielne jednostki, bez zachowania 

ci ci nawet mi dzy s siaduj cymi populacjami. Istotn  obserwacj  by  brak generacji lub 

utraty powtórze  tandemowych zarówno w procesie gametogenezy jak i w rozwoju zygot. 

Niezmienno  powtórze  tandemowych w procesie rozwoju osobniczego i przekazywanie ich 

do gamet w niezmienionym uk adzie pozwala na u ycie analizy heteroplazmii mtDNA do 

szacowania ró norodno ci genetycznej osobników przyst puj cych do tar a.  

Prace nad opisem zró nicowania populacji dorsza ba tyckiego kontynuowa am opieraj c si  

równie  na analizie populacji za pomoc  DNA mikrosatelitarnego (2). Do bada  u am prób 

pochodz cych od osobników z Zatoki Puckiej, Zatoki Gda skiej, Zatoki Pomorskiej, Cie niny 

Sund, Morza Pó nocnego oraz Morza Barentsa. W efekcie przeprowadzonej analizy wykaza am, 

e ca kowite zró nicowanie pomi dzy populacjami jest niskie (FST = 0,044, p<0,001), ale ró nice 

pomi dzy parami subpopulacji osi gaj rednie warto ci zró nicowania (FST = 0,2467 – 0,0707). 

Wszystkie próby pozostawa y w równowadze Hardy’ego-Weinberga, z tendencj  do niedoboru 

heterozygot. Wyniki skalowania wielowymiarowego (MDS) wskaza y na rozdzielno  populacji 

dorsza z Zatoki Pomorskiej oraz z Cie niny Sund, oraz pomi dzy subpopulacjami z zachodniego i 

wschodniego Morza Ba tyckiego. Uzyskane wyniki dotycz ce dorsza z Cie niny Sund wskaza y, 

e jest to hybrydowe stado powsta e na skutek mieszania si  osobników z Morza Ba tyckiego oraz 

z Morza Pó nocnego, co wy czy o to stado z dalszych bada  dotycz cych lokalnych populacji 

ba tyckich.  

Analiza pozosta ych prób wskaza a, e subpopulacj  z zachodniego Morza Ba tyckiego 

(Gadus morhua morhua L.) reprezentuj  osobniki z Zatoki Pomorskiej. Obserwowana 

genetyczna izolacja subpopulacji ze wschodniego i zachodniego Morza Ba tyckiego wspar a 

za enie, e reprezentuj  one ró ne podgatunki/rasy dorsza ba tyckiego. Przewaga 

homozygot w subpopulacjach z Morza Ba tyckiego wiadczy o wysokim poziomie izolacji 

subpopulacji dorsza i obecno ci czynników izoluj cych badane subpopulacje. Wysoki 

wspó czynnik inbredu wskazywa  te  na zubo enie puli genetycznej populacji dorsza, co 

mo e by  efektem prze owienia stad dorsza.  

Kontynuuj c prac  dotycz  ró nicowania stada wschodniego dorsza z Morza Ba tyckiego 

wysz am z za enia, e utrzymanie homeostazy w zmieniaj cych si  warunkach zasolenia mo e 

wymaga  modyfikacji mechanizmu wychwytu jonów, w tym sodu i chlorków. Eksponowanie ryb 

na fluktuacje zasolenia, podobnie jak w Morzu Ba tyckim, mo e wp ywa  na ekspresj  genów 

zaanga owanych w transport jonów sodu i potasu oraz w reakcj  na stres fizjologiczny. W pracy 

po wi conej analizie mechanizmu adaptacji do zmiennego zasolenia (3) wykorzysta am osobniki 
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pochodz ce ze wschodniej i zachodniej subpopulacji dorsza, które zosta y pozyskane z Zatoki 

Kilo skiej (zasolenie 18‰) i z Zatoki Gda skiej (zasolenie 8‰) w 2012 roku. Obydwie grupy 

zosta y zidentyfikowane jako odr bne genetycznie populacje (Po wierz-Kotus, Kijewska i in. 

2015). Za pomoc  analizy ekspresji genów hsp70 i atp1a okre li am profile reakcji dorsza na 

zmiany zasolenia. Bia ko szoku termicznego (hsp70) jest zwi zane z ochron  komórek przed 

uszkodzeniem na skutek stresu osmotycznego. Podjednostka alfa Na+, K+-ATPazy (atp1a1) jest 

zaanga owana w procesy osmoregulacji i wymiany jonowej (Deane i Woo, 2004). Dodatkowym 

wyznacznikiem poziomu stresu u ryb by  poziom kortyzolu w osoczu, jako e hormon ten wydaje 

si  by  kluczowym mediatorem reakcji zwi zanych ze stresem reguluj c osmolalno , 

metabolizm i odpowied  immunologiczn  u ryb (Mommsen i wsp., 1999). Kortyzol wp ywa tak e 

na ekspresj  genu hsp70 (Celi i wsp., 2012) oraz ekspresj  genu atp1 (Dang i in., 2000). Grupy 

eksperymentalne by y eksponowane na wzrastaj ce i malej ce zasolenie. Profil reakcji ka dej z 

grup, zosta  okre lony czterema parametrami: poziomem ekspresji dwóch genów, poziomem 

kortyzolu oraz osmolalno ci  osocza. Pomi dzy dorszem ze wschodniej i zachodniej subpopulacji 

ró nic  stanowi y przede wszystkim poziom kortyzolu w osoczu i ekspresja Na+,K+-ATPazy. 

Ró nice te utrzymywa y si  niezale nie od kierunku zmiany zasolenia. W grupach 

eksperymentalnych z Zatoki Kilo skiej reakcja na zmiany zasolenia wi za a si  ze sta ym 

wzrostem poziomu kortyzolu w osoczu i niezmiennym poziomem ekspresji atp1a. Tymczasem w 

grupach eksperymentalnych dorsza z Zatoki Gda skiej, po zako czeniu zmiany zasolenia 

obserwowa am wzrost poziomu ekspresji atp1a i zmienny poziom kortyzolu w osoczu. Z kolei 

osmolalno  osocza w grupach eksperymentalnych osobników ze wschodniego Morza 

Ba tyckiego by a stabilna niezale nie od st enia soli w wodzie, podczas gdy w grupie z Zatoki 

Kilo skiej obserwowa am statystycznie istotne ró nice. Mo e to wiadczy  o zaburzeniach 

homeostazy na skutek ekspozycji na fluktuacje zasolenia. Powy sze obserwacje wskazuj  na 

ró ne cie ki adaptacji do zmian zasolenia u osobników z subpopulacji wschodniej i 

zachodniej. Zaobserwowany u dorsza ze stada wschodniego profil ekspresji genów, poziomu 

kortyzolu w osoczu oraz poziomu osmolalno ci osocza jest prawdopodobnie adaptacj  

chroni  ryby przed stresem osmotycznym. Stres osmotyczny jest powodowany przez 

migracje pionowe i d ugotrwa  migracj  dorsza do obszarów tar a. Ró ne profile reakcji na 

zmienione zasolenie, obserwowane w obydwu grupach, sugeruj  te , e granica mi dzywod  

onaw  a morsk  jest barier , która rozdziela subpopulacje dorsza na poziomie 

genetycznym i fizjologicznym.  

Istnienie genetycznych zmian adaptacyjnych we jednej z badanych grup dorsza jest bardzo 

istotne w kontek cie dynamiki jego populacji w Morzu Ba tyckim. Degradacja stada 

wschodniego, czy to wskutek prze owienia, czy te  potencjalnych epidemii lub cho by zmian 
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rodowiska, prawdopodobnie b dzie oznacza a nieodwracalne ograniczenie wschodniego zasi gu 

dorsza w Morzu Ba tyckim. Brak zdolno ci adaptacyjnych typowych dla dorsza ze wschodniej 

subpopulacji spowoduje, e dorsz z zachodniego Morza Ba tyckiego b dzie mia  trudno ci nie 

tylko z bytowaniem w warunkach panuj cych we wschodniej cz ci akwenu ale tak e z 

dost pno ci  miejsc gdzie b dzie móg  odbywa  tar o.  

Zró nicowanie profili adaptacji do zmiennego zasolenia obserwowanych u dorsza dowodzi 

odr bno ci stad ze wschodniego i zachodniego Morza Ba tyckiego. Ró nice te nie daj  jednak 

odpowiedzi na pytanie, w jakim stopniu rodowisko wp ywa na rodzaj przystosowa  i jak bardzo 

zmienne s  te adaptacje. Odpowied  na to pytanie da o porównanie sekwencji transkryptomu, 

uzyskanego od osobników z Morza Ba tyckiego, które zosta y poddane opisanemu powy ej 

eksperymentowi. Aby uzyska  sekwencje transkryptomu, pobra am RNA ze skrzeli badanych ryb. 

Transkrypty osobników z Morza Ba tyckiego zosta y porównane do sekwencji osobników ze 

wschodniego Oceanu Atlantyckiego (ENSEMBL wersja 87 ensembl.org/Gadus_morhua). Analiza 

transkryptów (Ma achowicz, Kijewska, Wenne 2015) wskaza a, e oko o 1,44% sekwencji by o 

charakterystyczne wy cznie dla osobników z Morza Ba tyckiego.  

Poza zró nicowaniem sekwencji, przeprowadzona analiza transkryptomu dorsza z Morza 

Ba tyckiego wykaza a równie  ró nice na poziomie struktury genów. Polega y one na 

alternatywnym czeniu egzonów czyli alternatywnym splicingu. Alternatywny splicing (AS) 

mo e wprowadza  zmiany determinuj ce zmiany fizjologiczne lub, poprzez wp yw na zmienno  

mRNA, mo e pozwala  na wykorzystywanie rozmaitych wariantów AS przez inne ni  

oryginalny, mechanizmy regulacyjne (Kalsotra i Cooper 2011). Alternatywne aran acje 

transkryptów s  jednym z najwa niejszych komórkowych mechanizmów Eukaryota, generuj cym 

wiele transkryptów z jednego genu, wytwarzaj cym mRNA swoiste dla danej tkanki, 

moduluj cym ekspresj  i funkcj  genów (Ruangsri i in. 2012). W publikacji (4) przedstawi am 

wyniki dotycz ce zró nicowania subpopulacji z Morza Ba tyckiego pomi dzy sob  i w 

porównaniu z genomem osobników ze wschodniego Oceanu Atlantyckiego. U osobników z 

Morza Ba tyckiego zidentyfikowanych zosta o 509 transkryptów, z czego 89% stanowi y nowe, 

nie opisane wcze niej aran acje. Liczba transkryptów waha a si  w zale no ci od geograficznego 

pochodzenia dorsza lub/i grupy eksperymentalnej. Grupy eksponowane na dowoln  zmian  

zasolenia wspó dzieli y 16 wariantów AS. W grupie „obni onego zasolenia” zidentyfikowano 3 

oryginalne warianty AS, a w grupie eksponowanej na podwy szone zasolenie 1 oryginalny 

wariant AS. Niektóre warianty AS wyst powa y wy cznie u osobników pochodz cych z 

okre lonej, wschodniej lub zachodniej, lokalizacji geograficznej. W grupach eksponowanych na 

zmiany zasolenia, 7 wariantów AS znalaz o si  wy cznie u osobników z zachodniego Morza 
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Ba tyckiego, podczas gdy u osobników ze wschodniego Morza Ba tyckiego – 4 oryginalne 

alternatywne aran acje. Wszystkie warianty AS wyst puj ce zale nie od lokalizacji geograficznej 

reprezentowa y klas  ontologiczn  genów „funkcje molekularne” (GO – gene ontology; 

klasyfikacja w ciwo ci genów w kontek cie komórkowym). Warianty AS ze wschodniego 

Morza Ba tyckiego zaklasyfikowane zosta y do podklas zwi zanych z gospodark  jonow . We 

wschodnim Morzu Ba tyckim prawdopodobnie ma zwi zek z ni sz  zawarto ci  jonów w wodzie. 

Z kolei warianty AS z zachodniego Morza Ba tyckiego nale y do podklas wi zanych z 

procesami redukuj cymi uszkodzenia lipidów w b onach i uszkodzenia DNA. Taka aktywno  

mo e by  zwi zana ze stresem osmotycznym, któremu sprzyjaj  nieregularne i gwa towne wlewy 

wody oceanicznej do zachodniego Morza Ba tyckiego.  

Ponadto na podstawie analizy funkcjonalnej transkryptów stwierdzi am, e niektóre 

warianty AS s  zaanga owane w cie ki metaboliczne maj ce bezpo redni zwi zek z sygnalizacj  

wewn trz- i mi dzykomórkow , procesami zapalnymi, oraz procesami apoptozy, nekrozy i 

prze ycia komórek. Opisane cie ki i profil wariantów AS sugeruj  ich wp yw na szybk  

komunikacj  pomi dzy komórkami oraz mechanizmy prze ycia komórek. Dodatkowo, niektóre 

wykryte alternatywne aran acje transkryptów prawdopodobnie maj  cechy umo liwiaj ce im 

modulacj  sygna ów poprzez ich w czanie i wy czanie. W tym kontek cie na uwag  zas uguj  

warianty AS powi zane ze szlakiem sygna owym JaK/STAT i mTOR ( cie ka sygnalizacyjna 

Janusowych Kinaz i bia ek STAT [Singnal Transducer and Activator of Transcription proteins] 

oraz ssaczego celu rapamycyny – mammalian Target Of Rapamycin kinase), stanowi cymi 

wa ny mechanizm sygnalizacyjny i aktywator transkrypcji. Obecno  zwi zanych z tymi 

cie kami metabolicznymi wariantów AS z niekompletnymi i kompletnymi domenami sugeruje, 

e warianty AS bior  udzia  w regulacji procesów katabolicznych i anabolicznych, decyduj cych 

o prze yciu lub mierci komórki. Cz  wariantów AS zwi zanych ze cie  sygna ow  

JaK/STAT by a zaanga owana równie  w cie  sygna ow  receptorów limfocytów B. Stres 

wp ywa bezpo rednio na uk ad odporno ciowy ryb powoduj c immunosupresj  i zwi kszaj c 

podatno  ryb na choroby. Warianty AS specyficzne dla dorsza w Morzu Ba tyckim maj  

potencja  modyfikacji sygnalizacji receptorów limfocytów B i w ten sposób prawdopodobnie 

mog  znosi  negatywne skutki obni onego zasolenia (reakcje prozapalne i os abiona ochrona 

przed patogenami).  

Alternatywne aran acje transkryptów zwi kszaj  z ono  i plastyczno  transkryptomu 

pod presj  warunków rodowiska. Chocia  Berg i i in. (2015) sugerowali, e adaptacja do 

niskiego zasolenia sprzyja dywergencji genomowej, dorsz z Morza Ba tyckiego jest genetycznie 

bardzo ma o zró nicowany (Po wierz-Kotus, Kijewska i in. 2015). W przypadku dorsza z 
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Morza Ba tyckiego, warianty AS wspieraj  z ono  genomu w procesie adaptacji do 

lokalnego rodowiska. „Allopatryczne” pochodzenie alternatywnych aran acji 

transkryptów mo na z kolei wyja ni  selekcyjnym wp ywem rodowiska lub ich równoleg  

ewolucj . Za enie wp ywu selekcji na utrwalenie adaptacji do lokalnych warunków 

rodowiska jest bardziej prawdopodobne ze wzgl du na zgodno  z wcze niejszymi danymi 

Berga i in. (2015) na temat wp ywu selekcji kierunkowej na genom dorsza.  

Uzyskane przeze mnie wyniki jednoznacznie wskazuj  na genetyczn  rozdzielno  dwóch 

subpopulacji dorsza z Morza Ba tyckiego. Poziom zró nicowania genetycznego pomi dzy 

dorszem ze wschodniego i zachodniego Morza Ba tyckiego jest argumentem za oficjalnym 

uznaniem populacji dorsza ze wschodniego Morza Ba tyckiego za podgatunek Gadus morhua 

callarias i przyj ciem oficjalnej nazwy „dorsz ba tycki”. Jednocze nie nale oby uzna  

wschodni  cz  Morza Ba tyckiego za rejon endemicznego wyst powania tego podgatunku. Za 

argumentem tym przemawia udokumentowany szereg unikalnych adaptacji do rodowiska, który 

odró nia dorsza ba tyckiego od dorsza atlantyckiego. Adaptacje obserwowane u dorsza ze 

wschodniego Morza Ba tyckiego wynikaj  z selekcyjnego wp ywu rodowiska. Tego typu 

oddzia ywanie wskazuje, e cechy te zosta y nabyte w procesie przystosowania i nie zosta y 

ujawnione w ramach polimorfizmu cech charakterystycznych dla tego gatunku. Skutkiem presji 

selekcyjnej by  prawdopodobnie efekt w skiego gard a („bottleneck effect”), który mo e 

umaczy  dlaczego populacja wschodnia dorsza charakteryzuje si  tak wysok  homogeniczno ci  

na poziomie genetycznym. Cho  niskie zró nicowanie genetyczne wschodnioba tyckiego dorsza 

jest brane pod uwag  w zarz dzaniu zasobami dorsza w Morzu Ba tyckim, powinna by  wzi ta 

pod uwag  dodatkowa kwestia ewentualnego mieszania si  stad wschodniego i zachodniego w 

rejonie ICES 24. Okre lenie obecno ci przedstawicieli obu stad w tym rejonie mo e by  istotne 

dla wprowadzenia, stosownie do okresu rozrodu, odpowiednich okresów ochronnych i wysoko ci 

po owów w tym obszarze.  

W przysz ci zamierzam odpowiedzie  na pytania dotycz ce roli wariantów AS w 

adaptacji za pomoc  obserwacji ekspresji poszczególnych alternatywnych aran acji transkryptów. 

Jest to konieczne zarówno po to, by okre li  ich funkcjonalno  i zale no  od wyst puj cych 

zmian rodowiska jak i po to, by móc prze ledzi  aktywno  poszczególnych cie ek 

metabolizmu. Zamierzam równie  kontynuowa  badania nad ró norodno ci  genetyczn  

populacji dorsza ba tyckiego w celu opracowania metody pozwalaj cej na precyzyjn  ocen  

kondycji tej populacji. 
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5. OMÓWIENIE INNYCH OSI GNI  NAUKOWO-BADAWCZYCH (ARTYSTYCZNYCH) 

 

W moim dorobku mo na wyró ni  dwa w tki badawcze. Pierwszy, zwi zany jest z 

bezpo rednio z pracami prezentowanymi jako moje osi gni cie naukowe i dotyczy bada  nad 

dorszem oraz nad p astugami. Badaj c p astugi z Morza Ba tyckiego u am metod wst pnie 

opracowanych w czasie bada  nad dorszem w pracy po wi conej u yciu VNTR (4). Drugi w tek 

jest zwi zany z paso ytami, dla których ryby s ywicielami paratenicznymi, po rednimi lub 

ostatecznymi. W tek ten stanowi kontynuacj  moich bada  podj tych w ramach pracy 

doktorskiej. Najwa niejsze osi gni cia badawcze obu w tków omówione s  poni ej. 
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5.1 Dorsz i ryby p astugowate  

W ramach bada  nad G. morhua, dzi ki wspó pracy z Zachodniopomorskim 

Uniwersytetem Technologicznym, zbada am osobnika dorsza z owionego w pó nocnym Oceanie 

Atlantyckim. Okaz ten cechowa  si  unikalnym z otym wybarwieniem, które nie jest spotykane 

we wschodnim lub pó nocnym Oceanie Atlantyckim. Rozleg a i zró nicowana populacja dorsza 

atlantyckiego obejmuje wiele ras geograficznych i ekologicznych, które ró ni  si  ubarwieniem. 

Zró nicowan  kolorystyk  wi e si  najcz ciej z preferencjami dietetycznymi dorszy 

obserwowanych w zachodnim Atlantyku (Gosse i Wroblewski 2004). W pó nocnym i wschodnim 

Oceanie Atlantyckim odnotowywano tylko pojedyncze przypadki osobników charakteryzuj cych 

si  unikaln  kolorystyk  (Kijewska i in. 2012, Rybczyk i in. 2014). Analiza zawarto ci dka 

„z otego dorsza” pozwoli a na wyeliminowanie hipotezy o wp ywie diety tego osobnika na jego 

ubarwienie. Wyniki przeprowadzonych analiz, w tym DNA mitochondrialnego i j drowego 

oraz poziomu melatoniny i preparatów histologicznych sugerowa y, e przyczyn  

unikalnego wybarwienia mog  by  zaburzenia pigmentacji i rozwoju chromatoforów. Ta 

konkluzja otwiera nowe mo liwo ci badawcze w celu okre lenia czynników genetycznych 

wp ywaj cych na zró nicowane ubarwienie dorszy. Jest to szczególnie interesuj ce w kontek cie 

zachodnich populacji G. morhua i mo liwo ci potwierdzenia lub wykluczenia domniemanego 

powi zania zmian kolorystycznych z preferencjami dietetycznymi.  

Post p w dziedzinie bada  molekularnych umo liwi  ustalenie struktury populacji dorsza w 

Morzu Ba tyckim za pomoc  podstawie  pojedynczych nukleotydów oraz analiz  ca ego genomu 

w celu wykrycia zró nicowania mi dzy subpopulacjami. Praca Po wierz-Kotus, Kijewska i in. 

(2015) dotyczy a zró nicowania subpopulacji wschodniej i zachodniej dorsza w Morzu 

Ba tyckim. W efekcie po raz pierwszy wykazali my ró nice genetyczne mi dzy wschodnim i 

zachodnim stadem dorsza przy u yciu 7994 SNP. Ponadto u ycie matrycy SNP o tak du ej 

liczebno ci pozwoli o na wiarygodn  identyfikacj  osobników dorsza w zale no ci od 

pochodzenia ze wschodniej lub zachodniej subpopulacji ba tyckiej. Pozyskane informacje 

wskaza y równie , e w badaniach nad przystosowaniem dorsza do ró nic w zasoleniu jedn  z 

badanych subpopulacji powinny reprezentowa  osobniki z Zatoki Kilo skiej, które reprezentuj  

zachodni  subpopulacj  dorsza w Morzu Ba tyckim.  

Z kolei pierwsza analiza transkryptomu dorsza z Morza Ba tyckiego (Ma achowicz, 

Kijewska, Wenne 2015), w której badano osobniki pochodz ce z eksperymentu opisanego w 

cz ci dotycz cej moich osi gni  (2), wskaza a na ró nice pomi dzy dorszem z Morza 

Ba tyckiego i dorszem ze wschodniego Oceanu Atlantyckiego si gaj ce 1.44%. Transkrypty 

zaklasyfikowane do odpowiednich klas ontologicznych reprezentowa y g ównie podklasy 
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aktywno ci katalitycznej, wi za  cz steczek oraz procesów komórkowych i procesów 

metabolicznych. Zaobserwowana dywergencja sekwencji pomi dzy rybami z Morza 

Ba tyckiego i Oceanu Atlantyckiego wskaza a na konieczno  utworzenia referencyjnego 

genomu/transkryptomu dla dorsza z Morza Ba tyckiego.  

Innymi, badanymi przeze mnie gatunkami ryb z Morza Ba tyckiego by y p astugi. Stornia 

(Platichthys flesus L.)  i  g adzica  (Pleuronectes platessa L.) s  komercyjnie po awianymi 

gatunkami ryb morskich. Oba gatunki toleruj  niskie zasolenie i zajmuj  ró ne, ale cz ciowo 

zachodz ce na siebie siedliska w Morzu Ba tyckim. Storni  i g adzic  identyfikuje si  za pomoc  

cech morfologicznych, jednak ich identyfikacja jest utrudniona przez daleko posuni ty 

polimorfizm cech morfologicznych oraz obecno  hybryd gatunkowych P. flesus × P. platessa. 

Moje badania nad p astugami zasiedlaj cymi Morze Ba tyckie (Kijewska i in. 2009) dotyczy y 

identyfikacji gatunków p astug oraz hybryd mi dzygatunkowych, obserwowanych w Morzu 

Ba tyckim (Sick i in. 1963). Opracowane przeze mnie cztery markery: dwa mitochondrialne i dwa 

drowe (powtórzenia tandemowe w rejonie niekoduj cym mtDNA, cytochrom b - cob, 

mi dzygenowy rejon niekoduj cy rDNA - ITS oraz peptyd PTH-podobny – PTHrP) pozwalaj  na 

identyfikacj  gatunkow  storni i g adzicy. Dzi ki temu ustali am, e hybrydy mi dzygatunkowe 

wyst puj  w Morzu Ba tyckim w rejonie Bornholmu. ycie opracowanych markerów pozwala 

na wykrywanie hybryd tych dwóch gatunków. Dodatkowo, analiza otrzymanych wyników, 

w szczególno ci wzorów heteroplazmii mtDNA, wykaza a, e populacja storni w Morzu 

Ba tyckim jest podzielona na dwie subpopulacje: zachodni  (obszary ICES 23-25) oraz 

wschodni , zasiedlaj  obszar ICES 26.  

 

5.2 Paso yty 

Osobnym w tkiem, który jest efektem kontynuacji moich bada  z okresu studiów 

magisterskich i doktorskich jest w tek parazytologiczny. Moje badania dotyczy y analizy 

taksonomicznej patogennych dla cz owieka nicieni z rodziny Ascaridae. Ponadto analizowa am 

zale no ci pomi dzy dystrybucj  przestrzenn  paso ytów w rodowisku morskim, a sk adem 

gatunkowym parazytofauny obserwowanym w ywicielach po rednich, paratenicznych i 

ostatecznych.  

Badania nad dystrybucj  paso ytów w populacji storni (Platichthys flesus L.) (Chibani, 

Kijewska, Rokicki 2005) w Morzu Ba tyckim wykaza y, e najwi ksze znaczenie dla sk adu 

fauny paso ytniczej storni mia  wiek i p  ryb. Wymiary storni warunkowa y wybory 

dietetyczne ryb, sprzyjaj c akumulacji specyficznego sk adu paso ytów wykorzystuj cych 

ró ne gatunki bezkr gowców jako ywicieli po rednich b  paratenicznych. Równie  
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wybór miejsca erowania zwi zany z wiekiem storni wp ywa na potencjalne zara enie 

metacerkariami Diplostomum sp. czy kolcog owami Pomphorchynhus laevis (Zoega i Müller 

1776).  

Ten nurt w moich badaniach reprezentuj  tak e prace nad dystrybucj  nicieni z rodziny 

Anisakidae w halibucie grenlandzkim (Reinhardtius hippoglossoides, Walbaum 1792) (Karpiej, 

Dzido, Rokicki, Kijewska 2013). Analiza sk adu gatunkowego nicieni w zale no ci od klasy 

ugo ci ywicieli paratenicznych wykaza a, e sk ad parazytofauny halibuta grenlandzkiego 

jest uzale niony od preferencji dietetycznych ryb. Ponadto za pomoc  klucza molekularnego 

do identyfikacji gatunków z nadrodziny Ascaridoidea (Kijewska i in. 2002) wykazano po raz 

pierwszy, e w Morzu Barentsa wyst puje gatunek Contracaecum osculatum C, który by  

dotychczas uwa any za gatunek wyst puj cy w wodach Islandii i w Morzu Ba tyckim (Mattiucci i 

Nascetti, 2008).  

Z kolei w pracy Najda, Kijewska i in. (2018) celem pracy by o okre lenie dystrybucji 

paso ytniczych nicieni z nadrodziny Ascaridoidea w zale no ci od g boko ci i lokalizacji w 

Morzu Barentsa. W pracy tej opublikowa am uzupe nienie klucza molekularnego do 

oznaczania Ascaridoidea, obejmuj ce identyfikacj  gatunków siostrzanych z kompleksu 

Contracaecum osculatum. Wykazali my tak e, e lokalizacja paso ytniczych nicieni w 

poszczególnych narz dach wewn trznych ryb jest nieprzypadkowa i zale y od gatunku 

paso yta. Ponadto zauwa yli my, e zarz dzanie odpadami na odziach rybackich mo e by  

dodatkowym czynnikiem wp ywaj cym na rozprzestrzenianie si  paso ytów. Wn trzno ci z ryb 

 utylizowane przez wyrzucanie ich do morza. W wodzie s  one znajdywane i zjadane przez 

ptaki, a tak e ryby i ssaki morskie, które ledz  trawlery, aby móc ywi  si  resztkami. Takie 

zjawisko mo e zwi kszy  cz sto  wyst powania paso ytów w ekosystemie morskim. 

Badania nad wyst powaniem paso ytniczych nicieni zosta y równie  podj te w rejonach 

arktycznym i antarktycznym. W artykule po wi conym tej tematyce (Dzido, Kijewska, Rokicka i 

in. 2009) badali my wyst powanie paso ytniczych nicieni w szeregu gatunków ryb, ptaków i 

ssaków oraz bezkr gowców. W efekcie, jako pierwsi odnotowali my obecno  Anisakis 

simplex C w próbach pochodz cych z ryb nototeniowatych – Nothotenia coriiceps 

(Richardson, 1844) i N. rossii (Richardson, 1844), z których N. rossii jest gatunkiem cennym 

komercyjnie. 

Analiza dystrybucji paso ytniczych nicieni zosta a równie  przeprowadzona w odniesieniu 

do ryb wyst puj cych na szelfie Afryka skim (Kijewska i in. 2009). W artykule tym 

udowodnili my e paso ytnicza fauna ryb odzwierciedla nie tylko zasi g geograficzny 

wyst powania Anisakidae, ale tak e zachowania ywieniowe ywicieli pe ni ce rol  ogniw w 

cyklach yciowych paso ytów (Mattiucci i Nascetti, 2006). Wyst powanie i liczebno  



16 
 

Anisakidae odzwierciedla rozmieszczenie ywicieli, w tym ywicieli ostatecznych, i ich 

preferencje dietetyczne. Analiza wszystkich tych czynników s y zrozumieniu zale no ci 

mi dzy rozmieszczeniem gatunków ryb, ssaków morskich i wyst powaniem specyficznego 

sk adu fauny paso ytniczej. 

Dodatkow  tematyk , która równie  dotyczy nicieni z rodziny Anisakidae by y analizy 

molekularne w celu zbadania zró nicowania populacji oraz dywergencji wybranych gatunków. 

Pierwsz  prac  po wi con  tej tematyce by a praca Kijewska i in. (2008), w której skupia am si  

na badaniu historii ewolucyjnej nicieni reprezentuj cych nadrodzin  Ascaridoidea. Wyniki 

analizy pokaza y, e w obr bie tego taksonu kilkakrotnie dosz o do niezale nego wykszta cenia 

monoksenicznego (w obr bie pojedynczego ywiciela) cyklu yciowego. Ponadto 

udowodnili my, e fizjologia ywiciela ostatecznego stanowi silna barier  selekcyjn . 

Zastosowali my równie  kilka metod testowania topologii uzyskanych drzew i doszli my do 

wniosku, e rozwi zywanie trudnych problemów filogenetycznych dotycz cych historii ewolucji 

nicieni paso ytniczych wymaga du ych zbiorów danych. Dalszy post p mo e wymaga  

sekwencjonowania znacznie wy szej liczby genów, w tym tez takich, które koduj  bia ka. 

Problemu rozdzielczo ci analizy nie rozwi zuje natomiast analizowanie wi kszej liczby 

taksonów.  

Dwie prace ze swojego dorobku po wi ci am na analiz  DNA mitochondrialnego 

wybranych gatunków paso ytów z rodziny Anisakidae: Anisakis sp. i Contracaecum sp. Analiza 

populacyjna Anisakidae by a jedn  z pierwszych prac, która wykorzystywa a DNA 

mitochondrialne do bada  populacyjnych w obr bie tej rodziny. Wcze niej tylko Cross i in. 

(2007) zaj li si  zró nicowaniem Anisakis simplex s.s. (Rudolphi, 1809) na podstawie analizy 

sekwencji COI (pierwszej podjednostki oksydazy cytochromowej). W pracy po wi conej analizie 

mitochondrialnego DNA A. simplex s.s.  (Kijewska i in. 2009) wykazali my, e uznawana 

dotychczas za s abo ustrukturyzowan  (Mattiucci i in. 1997) populacja A. simplex s.s. jest 

podzielona na dwie izolowane geograficznie subpopulacje. Subpopulacja z Oceanu 

Spokojnego jest dodatkowo ustrukturyzowana genetycznie, co wskazuje na to, e jest 

starsza od nieustrukturyzowanej subpopulacji z Oceanu Atlantyckiego. 

Druga praca (Dzido, Kijewska, Rokicki 2012), po wi cona by a analizie wybranych 

fragmentów mtDNA i ich przydatno ci do bada  taksonomicznych gatunków z kompleksu 

Contracaecum osculatum (Rudolphi, 1802). W pracy tej wykazali my, e mtDNA pozwala na 

identyfikacj  blisko spokrewnionych ze sob  gatunków z kompleksu gatunków siostrzanych 

C. osculatum. Ponadto wykazali my, e procesem ewolucyjnym wp ywaj cym na 

utrzymywanie si  ró nic mi dzygatunkowych w obr bie kompleksu gatunków siostrzanych 

na poziomie mitochondrialnego genomu jest selekcja negatywna. 
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W przysz ci interesuj cym tematem badawczym mo e by  kompleksowa analiza 

interakcji ywiciel-paso yt uwzgl dniaj ca wp yw czynników rodowiskowych na 

rozmieszczenie badanych gatunków. Równie  ekspresja wybranych genów zwi zanych z 

procesem kolonizacji gospodarzy mo e rzuci wiat o na mechanizmy adaptacji do okre lonych 

nisz w rodowisku gospodarza. 

5.3 Prace przed uzyskaniem stopnia doktora 

W czasie studiów doktoranckich zapocz tkowanych w 1999 roku, zajmowa am si , zgodnie 

z tematyk  doktoratu konstrukcja klucza molekularnego, który umo liwi by identyfikacj  

wybranych nicieni z nadrodziny Ascaridoidea. Dodatkowo zajmowa am si  analiz  zale no ci 

pomi dzy dystrybucj  wybranych przedstawicieli fauny paso ytniczej storni a ich wiekiem i 

czynnikami rodowiskowymi takimi jak rejonowe zanieczyszczenie wody.  

Wyniki pracy po wi conej zale no ci pomi dzy wyst powaniem kolcog owa P. laevis i 

wiekiem storni (P. flesus) (Zió kowska M., Chibani M., Kijewska A., Rokicki J. 2000) wskaza y, 

e strategia rozwoju P. laevis zale y prawdopodobnie od dost pno ci ywicieli po rednich 

oraz, by  mo e, od umiejscowienia akantelli w organach wewn trznych ryby. Równocze nie 

intensywno  zara enia ryb jest ci le powi zana z ich preferencjami dietetycznymi, 

wiekiem ryb i wymiarami potencjalnego po ywienia. Publikacja po wi cona badaniom nad 

parazytofaun  storni (Chibani M., Zió kowska M., Kijewska A., Rokicki J. 2001) wskaza a na 

zale no  zara enia kolcog owami P. laevis i miejscowym poziomem zanieczyszczenia wody, 

który wp yn  na dost pno ywicieli po rednich kolcog owa.  

W dwóch publikacjach zwi zanych bezpo rednio z tematem doktoratu udowodni am na 

przyk adzie analizy fragmentu ITS1-5.8S-ITS2 w Anisakis simplex s.s., e poziom zró nicowania 

tego odcinka rybosomalnego DNA nie utrudnia identyfikacji gatunku niezale nie od pochodzenia 

geograficznego paso yta (Kijewska i in. 2000). W efekcie ustali am, e klucz molekularny oparty 

o analiz  wskazanego odcinka rDNA jest kluczem uniwersalnym pod wzgl dem geograficznym. 

Druga publikacja opisywa a metod  oznaczania poszczególnych gatunków paso ytów za pomoc  

metody PCR-RFLP odcinka rDNA zawieraj cego ITS1-5.8S-ITS2. cznie opisa am w niej 

sposób oznaczenia dla 11 gatunków paso ytniczych nicieni (Kijewska i in. 2002). Wzory 

restrykcyjne (RFLP) wykaza y, e endonukleaza TaqI by a najbardziej u ytecznym enzymem do 

identyfikacji wszystkich badanych gatunków. Nie wykryto adnych zmian we wzorcach 

restrykcyjnych w obr bie ka dego gatunku. W zwi zku z tym klucz molekularny PCR-RFLP 

mo e by  stosowany do identyfikacji paso ytów morskich i s odkowodnych z nadrodziny 

Ascaridoidea bez wzgl du na ich pochodzenie geograficzne. 
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Ostatnia praca opublikowana przed uzyskaniem tytu u doktora dotyczy a zmian 

patologicznych w uchu wewn trznym mor wina (Phocoena phocoena L.), powi zanych z 

paso ytem Stenurus minor (Kühn, 1829) (Kijewska i in. 2003). Badania te wskaza y, e 

zara enie tym paso ytem jest bezpo redni  przyczyn  uszkodze  narz dów s uchu, skutkuj cych 

powa nym stresem, bólem i dezorientacj  mor winów.  
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