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2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe/ artystyczne — z podaniem nazwy, miejsca i roku ich

uzyskania oraz tytutu rozprawy doktorskiej

w

magister inzynier zootechnik, Akademia Rolniczo-Techniczna Olsztyn, Wydzial Zootechniczny,
1980 r., na podstawie pracy magisterskiej: ,,Zwigzek miedzy polimorfizmem transferyny i
ceruloplazminy u bydla a poziomem Zelaza oraz 1dolnoscig jego wigzania przez transferyne
osocza krwi”

doktor nauk biologicznych w zakresie biologii, tytul uzyskany w 2002 roku na Wydziale
Biologii, Geografii i Oceanologii Uniwersytetu Gdanskiego na podstawie rozprawy doktorskiej:
”Zastosowanie analizy udziatu zatoZycieli do oceny zrdinicowania genetycznego nielosowo

kojarzqcej si¢ populacji na przykladzie koni czystej krwi arabskiej”

. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych

asystent w Zakladzie Genetyki Zwierzat, Wydzial Zootechniczny Akademii Rolniczo-
Technicznej w Olsztynie, w okresie 1.10.1980 r.-15.05.1982 r.
pracownik gdanskich instytucji nienaukowych (Pracownia Bakteriologii Klinicznej, Technikum
Przemystu Spozywczego 1 Chemicznego, Wojewodzki Osrodek Doradztwa Rolniczego, Zaktad
Higieny Weterynaryjnej) w latach 1982-1990
specjalista w Centrum Biologii Morza PAN w okresie: 1.06.1990-31.07.1990
Uniwersytet Gdanski, Wydziat Biologii (wczesniej: Wydzial Biologii, Geografii 1 Oceanologii)
0d 1.08.1990 r. kolejno jako:
—specjalista w Katedrze Genetyki (wczesniej: Katedra Genetyki i Cytologii) do 28.02.2003 r.
—adiunkt (nauczyciel akademicki-pracownik naukowy) w Katedrze Genetyki od 1.03.2003 r.
do 30.06.2010 .
—adiunkt (nauczyciel akademicki-pracownik naukowy) w Katedrze Taksonomii Ros$lin i
Ochrony Przyrody od 1.07.2010 r.



4. Wskazanie osiggniecia* wynikajgcego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. nr 65, poz. 595 ze
zm.):

Osiagniecie pod wspdlnym tytutem:
Wykorzystanie mitochondrialnego DNA w badaniach wybranych populacji rodowodowych
tworzy cykl pieciu publikacji:

1. Glazewska 1., Wysocka A., Gralak B., Prus R., Sell J. 2007. A new view on dam lines in Polish
Arabian horses based on mtDNA analysis. Genetics Selection Evolution 39, 609-619 (IF=1,735)

2. Glazewska 1. 2010. Speculations on the origin of the Arabian horse breed. Livestock Science
129, 49-55 (IF=1,295)

3. Glazewska I., Prusak B. 2012. Evaluation of the effectiveness of introducing new alleles into
the gene pool of a rare dog breed: Polish Hound as the example. Czech Journal of Animal
Science 57, 248-254 (IF=0,922)

4. Glazewska 1., Zielinska S., Prusak B., 2012. Formation of a new dog population observed by
pedigree and mtDNA analyses of the Polish Hovawart. Archiv Tierzucht 55, 4, 391-401
(IF=0,463)

5. Glazewska 1., Prusak B., Gralak B. 2013. Pedigrees as a source of information in mtDNA
studies of dogs and horses. Animal Genetics 44, 2, 227-230 (IF=2,584)

W publikacjach zespotowych modj wklad w powstanie pracy obejmowal generalnie: autorstwo
koncepcji i planu badan, napisanie tekstu publikacji oraz wykonanie analizy rodowodowej, natomiast
udzial wspdtautoréw dotyczyt wykonania laboratoryjnej czesci projektéw. Szczegdtowe informacje

na temat udziatu kazdego ze wspotautoréw podane sg w zatgcznikach 4-6.

5. Omdwienie celu naukowego/artystycznego ww. pracy/prac i osiggnietych wynikdw wraz z

omodwieniem ich ewentualnego wykorzystania

Wielopokoleniowe rodowody stanowig warto$ciowe zrodlo wiedzy o zwierzeciu 1 jego
pochodzeniu, lecz ich szersze wykorzystanie w badaniach naukowych stato si¢ mozliwe dopiero
wraz z rozwojem techniki komputerowej. Poczawszy od lat 1990-ych opublikowano szereg prac
poswieconych analizom rodowodowym dzikich gatunkéw zwierzat utrzymywanych w hodowli
zachowawczej oraz réznych gatunkéw zwierzat domowych. Celem tych analiz bylo zdefiniowanie
przodkéw badanych populacji, odtworzenie ich historii oraz okreslenie poziomu zmiennosci
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genetycznej. Wskazniki rodowodowe postuzyty takze do oceny sposobu zarzadzania populacja oraz
do wytyczenia kierunkéw jej rozwoju i do wskazania genetycznie najwazniejszych przedstawicieli
populacji, istotnych z punktu widzenia hodowli zachowawczej.

Prowadzone przeze mnie analizy rodowodowe sg czescig tego nurtu badan. Obicktem badan sa
trzy populacje zwierzat rodowodowych: koni czystej krwi arabskiej i psow rasy ogar polski i
hovawart. Wspdlng cechg wybranych populacji jest ich niewielka liczebnos¢, a istotng zaletg jest
stosunkowo duzy zasob dost¢pnej informacji rodowodowej, obejmujacy od kilku do okoto 20
pokolen przodkow. Celem prowadzonych badan byta ocena zréznicowania genetycznego badanych
populacji oraz poszukiwanie odpowiedzi na istotne pytania stawiane przez hodowcow.

W czesci projektow, ktorych wyniki prezentuj¢ w ramach cyklu stanowigcego znaczace
osiggniecie, analiza wskaznikow rodowodowych uzupetniona zostata 0 analize mitochondrialnego
DNA, wykorzystanego do rozstrzygania kwestii wykraczajacych poza zakres samej analizy
rodowodowej. Generalnie, badania mtDNA u koni i psow, ktore dotycza gltownie zagadnien
filogenetycznych, taksonomicznych i kryminalistycznych, prowadzone sg jak dotad w stosunkowo
matym zakresie. Przyktadowo, jak podaja Verscheure i wsp. (ZooKeys 2013), na przestrzeni lat
1995-2013 opublikowano na $§wiecie zaledwie 58 artykutéw prezentujacych wyniki badan mtDNA u
psow. W tym niszowym nurcie badawczym mieszczg si¢ takze moje prace, odnoszace si¢ do
zagadnien zwigzanych z pochodzeniem populacji i weryfikacja rodowodow.

N
Podstawowym zrodtem wiedzy w analizach rodowodowych sg rodowody, a warunkiem rzetelnosci
badan jest ich kompletnos¢ i wiarygodnosé. Niestety, z oczywistych wzgledow zasoby danych
rodowodowych sg ograniczone i dotycza co najwyzej okresu objetego zapisami ksigg stadnych. Z
kolei wiarygodno$¢ danych wynika ze specyfiki hodowli danego gatunku zwierzat i historii rasy.
Wraz z rozwojem metod molekularnych, kontrola pochodzenia, prowadzona w oparciu o analizg
markerow genetycznych, stala si¢ nieodtgcznym etapem hodowli wielu ras zwierzat domowych,
gwarantujgc prawidlowos$¢ danych rodowodowych. Jednakze, z uwagi na brak probek biologicznych
od dalszych przodkéw, markery jadrowe moga by¢ uzywane wytacznie do weryfikacji zapisow
dotyczacych najblizszych pokolen w rodowodzie. Narzedziem, ktore umozliwia weryfikacje zapisow
historycznych, jest mitochondrialny DNA, ktory jest dziedziczony w linii zenskiej, a zatem pozwala
na ocen¢ zapisow wilasnie w tych liniach. W analizie laboratoryjnej wykorzystywane sa probki
pobrane od wspoélczesnie zyjacych osobnikéw, a schemat badan jest nastepujgcy: ustalenie linii
zenskich wystepujacych w badanej populacji na podstawie danych rodowodowych, wytypowanie
przedstawicieli poszczegdlnych linii i ich galezi do badan MtDNA, przeprowadzenie analizy
laboratoryjnej mtDNA. Weryfikacja jest mozliwa tylko wtedy, jezeli w obrebie danej linii zenskiej

wystepujg rozne gatezie. W praktyce interpretacja wynikéw oparta jest o podstawowe zatozenie, ze
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co do zasady rodowody sa prawdziwe, a bledy sa wyjatkiem (przy zatozeniu przeciwnym, tj. ze
rodowody zawieraja liczne btedy, ich skuteczna weryfikacja nie bylaby mozliwa). Ocena wynikow
analizy, w ktorej znaleziono identyczne lub odrgbne sekwencje mMtDNA w réznych gateziach linii,
nie wymaga uzycia skomplikowanych programéw komputerowych, lecz odbywa si¢ metoda zero-
jedynkowa. Sekwencje identyczne dowodzg prawdziwosci rodowodow (nie ma podstaw do ich
podwazenia), a sekwencje rdézne sg podstawa do przyjecia, ze wystgpit btad w rodowodach.
Szczegolnym przypadkiem jest sytuacja, gdy roznica miedzy sekwencjami obejmuje jeden lub dwa
nukleotydy, co moze sugerowa¢ zarowno nowg mutacje jak i btad w rodowodzie. W takiej sytuacji
interpretacja wyniku wymaga uwzglednienia takze faktow z historii rasy, sprzyjajacych powstaniu
btedu lub go wykluczajacych.

Przyktadem wykorzystania mtDNA do weryfikacji rodowodow jest analiza historycznych
rodowodéw polskich koni arabskich, opisana w pierwszym artykule z prezentowanego cyklu [1].
Punktem wyjsécia do badan byly watpliwosci dotyczace jednej z linii zenskich (W. Kwiatkowski- A
guide to the complete pedigrees of Arabian horses from Poland, 1993). Wedtug Kwiatkowskiego
jedna z dwoch gatezi linii klaczy Milordka, urodzonej w 1816 roku w stadninie Stawuta, w
rzeczywistosci pochodzita od niespokrewnionej z Milordka klaczy Malikarda, urodzonej ok. 1810
roku. Powyzsze zastrzezenia byly o tyle istotne, ze cho¢ poczatek polskiej hodowli koni arabskich
datowany jest na koniec XVIII wieku, to historia oficjalnych ksiag stadnych siega zaledwie 1926
roku. We wczeéniejszym okresie w stadninach prowadzono mniej lub bardziej doktadne rejestry, z
ktorych wigkszo$¢ przepadta w latach 1914-1918, a nasza obecna wiedza na ten temat jest zastuga
dr. Edwarda Skorkowskiego, ktory na podstawie ocalalej dokumentacji oraz przekazéw ustnych
odtworzyt XIX-wieczne rodowody i opublikowal je w pierwszym tomie Ksiggi Stadnej Koni
Arabskich (1926) oraz w Tablicach genealogicznych koni arabskich (1938).

Analiza probek pobranych od 44 reprezentantéw linii i ich galgzi, przeprowadzona w ramach
naszych badan, potwierdzita wystepowanie 14 haplotypow mtDNA w pietnastu liniach zenskich.
Wystepowanie o$miu haplotypow ograniczone bylo wylacznie do pojedynczych linii. W przypadku
dwoch haplotypow stwierdzilismy, ze kazdy z nich wystepuje jednocze$nie w dwoch liniach.
Szczegotowa analiza zrodet historycznych nie dostarczyta zadnych przestanek, ktore by podwazaty
zapisy rodowodowe dotyczace tych linii, stad tez mozna przyjaé, ze wystgpowanie identycznego
haplotypu jednocze$nie w dwoch liniach wynikato z pochodzenia zatozycielek linii od wspdlnego
przodka Zyjacego we wczesniejszym okresie nieobjetym zapisami rodowodowymi.

W przypadku dwoch linii znalezliSmy wigcej niz jeden haplotyp. U przedstawicieli linii
Milordki haplotyp D znaleziony zostal w galezi linii wywodzacej si¢ od corki Milordki, Zairy 1826,
a haplotyp E zostat stwierdzony w drugiej gatezi linii, wywodzace;j si¢ od klaczy Delfina 1825, ktorej

pochodzenie zostato zakwestionowane przez Kwiatkowskiego. R6znice pomigdzy haplotypami bytly
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znaczace 1 dotyczyly 13 nukleotydéw, co wykluczyto wspdlne pochodzenie obu gatezi. Uzyskane
wyniki wskazuja na istnienie dwoch niezaleznych linii zenskich w obregbie dotychczasowej linii
Milordki, co moze potwierdza¢ sugestie Kwiatkowskiego. Tym nie mniej, z uwagi na brak wigkszej
liczby rozgal¢zien linii na przestrzeni dziewigtnastowiecznych zapisOw i wynikajgcg stad
niemozno$¢ precyzyjnego datowania, wyniki nie moga by¢ interpretowane jako pewny dowod, ze
zatozycielka drugiej linii byta rzeczywiscie Malikarda.

Rowniez u reprezentantow linii  Gazelli, importowanej w 1845 r., stwierdzilisSmy
wystepowanie dwoch haplotypoéw, roznigcych si¢ migdzy sobg dziewigcioma nukleotydami.
Haplotyp F wystepuje w galezi linii wywodzacej si¢ od klaczy Gazella Il, ur. 1914 w stadninie
Jezupol. Drugi haplotyp, tozsamy z haplotypem H znalezionym u koni z linii Sahary, wystgpuje W
galezi linii zapoczatkowanej przez klacz Fryga, ur. 1914 w stadninie Pelkinie. Ten wynik podwaza
oficjalne zapisy rodowodowe odnoénie linii Gazelli. Analiza Zzrodet historycznych wskazata na kilka
mozliwych przyczyn pomylki, jednak najbardziej prawdopodobna wydaje si¢ pomytka co do
identyfikacji Frygi w czasie wojny. W 1914 roku, gdy niemal wszystkie konie ze stadniny Pelkinie
zostaly zarekwirowane przez wojska rosyjskie, w stadninie pozostato tylko kilka zrebigt, w tym
Fryga. Niestety, wobec braku stosownych danych stadnych nie jest mozliwe precyzyjne wskazanie
domniemanej tozsamosci Frygi, cho¢ wynik analizy mtDNA wskazuje na jej przynaleznos¢ do linii
zenskiej Sahary, takze obecnej w tej stadninie.

—

Przyczynkiem do podjgcia kolejnego zagadnienia badawczego, opisanego w artykule [1],
byly watpliwosci na temat pochodzenia najstarszych linii zeniskich polskich arabow oraz ich rasowe;j
czystosci. W polskich zrodtach historycznych przewijajg si¢ rézne opinie co do pochodzenia stad
zatozycielskich naszych pierwszych stadnin. Wedle tych opinii, stada te mogly pochodzi¢ od
miejscowych klaczy tarpanowatych krzyzowanych z orientalnymi ogierami lub tez od klaczy
okreslonych jako polskie, perskie i czerkieskie. W wyniku analizy poréwnawczej, uwzglgdniajacej
takze sekwencje amerykanskich koni arabskich uzyskane przez Bowling et al. (Animal Genetics
2000), ustalono, ze w przypadku dwoch z pieciu kwestionowanych linii wystepuja identyczne
sekwencje jak te znalezione w liniach zatozonych przez klacze uznawane za oryginalne araby
(or.ar.). Wystgpowanie identycznych haplotypéw w liniach klaczy or.ar. oraz w liniach klaczy o
nieznanym pochodzeniu jest mocnym argumentem przemawiajacym za arabskim pochodzeniem tych
ostatnich.

Kontynuacj¢ powyzszych badan stanowita szczegélowa analiza zagadnien zwigzanych z
pochodzeniem rasy arabskiej, ktorej wyniki przedstawia kolejna publikacja [2]. Pochodzenie koni
arabskich jest tematem wielu mitow i legend, taczacych poczatki rasy z historycznymi postaciami

krola Salomona i Mahometa. Aczkolwiek pochodzenie koni arabskich datowane jest na odlegte
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czasy, historia wspoétczesnych populacji rasy, uwzgledniona w zapisach rodowodowych, liczy nie
wigcej niz 200 lat. Materialem zalozycielskim europejskich i amerykanskich stadnin byly konie
importowane w XIX wieku i przez pierwsze dekady XX wieku ze Wschodu, reprezentujace roézne
szczepy arabow, a takze konie o nieznanym pochodzeniu. Problem czysto$ci rasy oraz szczepow to
jeden z najczgstszych tematow w literaturze hipologicznej. Wedtug obiegowych pogladow pustynna
hodowla prowadzona byla w czystoéci rasy, a arabscy hodowcy $cisle przestrzegali odrgbnosci
poszczegdlnych szczepow.

W celu sprawdzenia stusznosci tych opinii przeprowadzitam analize poréwnawcza sekwencji
MtDNA pochodzacych od polskich i amerykanskich koni arabskich o znanej przynaleznos$ci do linii
zenskiej, oraz sekwencji z bazy GenBank, pochodzacych od réznych ras koni potencjalnie
niespokrewnionych z konmi arabskimi. Analiza potwierdzita duze zréznicowanie mtDNA w rasie
arabskiej, w ktorej jak dotad zostato znalezionych 38 r6znych sekwencji w 43 liniach zenskich, oraz
brak jednoznacznych zaleznosci pomiedzy sekwencja mtDNA a przynaleznoscia zatozycielki linii
zenskiej do okreslonego szczepu. W tych samych haplogrupach (wyznaczonych przy warto$ci
wsparcia bootstrap >50%, zwyczajowo przyjetej w badaniach koni) znalazty si¢ haplotypy
charakterystyczne dla roznych szczepow, a jednoczesnie haplotypy obecne u koni z tych samych
szczepow grupowaty si¢ w réznych haplogrupach.

Porownanie sekwencji arabskich z sekwencjami innych ras koni potwierdzito wystepowanie
szeregu sekwencji tozsamych. Poza sekwencjami identycznymi, dla wigkszosci linii udato si¢ ustali¢
takze sekwencje podobne, z réznicami obejmujacymi jeden lub dwa nukleotydy, ktore to rdznice
mogly by¢ efektem nowych mutacji. Szczegoélnie znaczace jest podobienstwo pomigdzy
sekwencjami arabskimi a sekwencjami znalezionymi w materiatach archeologicznych. Sposrod
o$miu haplotypow stwierdzonych u 13 koni z grobowca Scytow w gorach Attaj (Berel, Kazachstan,
3 w. pne), az sze$¢ sekwencji okazato si¢ identycznych z sekwencjami znalezionymi u koni
arabskich. Dotyczyto to haplotypow stwierdzonych w trzech najstarszych polskich liniach o
nieznanym pochodzeniu oraz w pigciu liniach zatozonych przez klacze or. ar. Rowniez wérod
sekwencji znalezionych w konskich szczatkach z rejonu Chin, Irlandii i Europy wystepuja sekwencje
tozsame. Warte odnotowania jest takze podobienstwo sekwencji arabskich do wspotczesnych
sekwencji koni achattekinskich, uznawanych za jedng z najstarszych ras koni, oraz konikéw polskich
i koni zimnokrwistych z terenu Polski i Niemiec.

Identyczne sekwencje rozpowszechnione na obu kontynentach w bardzo wczesnym okresie
historii, 0 setki lat wyprzedzajacym okres formowania si¢ wspotczesnych ras koni, potwierdzaja
hipoteze, ze juz na wczesnych etapach historii konia domowego nastapilo znaczace wymieszanie
pierwotnie endemicznych sekwencji mtDNA w pasie od Chin po Zachodnig Europe i Poinocng

Afryke. Przyczyng tego genetycznego wymieszania mogta by¢ intensywna wymiana handlowa
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prowadzona na Jedwabnym Szlaku, jak rowniez wedrowki ludow Wielkiego Stepu. Przemieszczanie
koni z lokalnych populacji spowodowato, ze obecnie nie jesteSmy w stanie precyzyjne odtworzy¢,
skad pochodzili przodkowie danej rasy, a bardziej szczegdtowa interpretacja wynikow takich analiz
wymagataby odniesienia si¢ do historii populacji ludzkich. Uzyskane wyniki pozwolilty na
sformutowanie generalnego wniosku, ze rasa arabska powstata na bazie r6znych ras i populacji koni,
a idea czystosci rasowej koni arabskich moze by¢ rozwazana wylacznie w kontekScie zapisoOw
rodowodowych z ostatnich dwustu lat.
S

Badania mtDNA u psow byly elementem szerszej analizy, dotyczacej zréznicowania genetycznego
w populacjach dwoch ras psow. Punktem wyjscia do badan ogaréw polskich [3] byly sygnaty od
hodowcéw dotyczace problemdéw zdrowotnych rasy. Jedng z mozliwych przyczyn tego stanu rzeczy
mogt by¢ nadmierny poziom spokrewnienia tej nielicznej rodzimej rasy pséw. Pierwszy etap moich
badan obejmowat standardowsa analize¢ rodowodowa, ktéra zostata opisana w artykule oméwionym w
drugiej czeSci autoreferatu, a ktora ujawnita dramatycznie niski poziom zréznicowania genetycznego
populacji. Znaczne zubozenie puli genowej ogarow i jej nieprawidtowa struktura budzg obawy co do
przysztosci rasy i szans na jej przetrwanie. W takich przypadkach zalecanym sposobem wzbogacenia
puli genowej moga by¢ albo krzyzoéwki miedzyrasowe albo wiaczanie do hodowli ps6w o nieznanym
pochodzeniu, ktore fenotypowo sg zgodne ze standardem rasy. U ogardéw polskich na przestrzeni lat,
poza psami zapisanymi w Polskiej Ksiedze Rodowodowej, w hodowli wykorzystywane byty réwniez
psy o wygladzie ogara, ale o nieznanym pochodzeniu, ktore byty rejestrowane w Ksiedze Wstepnej
(KW) na podstawie protokotu ogledzin. Pochodzenie psow z KW jest niejasne, mogly to by¢
zarowno psy rasowe hodowane bez dokumentacji zwigzkowej jak i psy, ktore wsrod swoich
przodkdw mialy tez reprezentantow innych ras. W zaleznosci od pochodzenia tych psow mozliwe
byty dwa scenariusze: w pierwszym przypadku do puli genowej wprowadzane byty geny juz obecne
w puli, natomiast w drugim przypadku do puli genowej trafiaty geny, o ktorych nie wiadomo, czy
byly identyczne czy tez rézne od gendw ogardw oraz czy ich obecnos¢ w puli genowej w przysztosci
przyniesie korzystne skutki czy tez nie. Z uwagi na krytyczne oceny jakosci psow KW ze strony
kynologéw, w listopadzie 2010 roku Zwigzek Kynologiczny w Polsce podjat decyzje o zamknigciu
Ksiggi Wstepnej. Ta decyzja sktonita mnie do dokonania oceny znaczenia hodowlanego ogarow
polskich zarejestrowanych w KW oraz do sprawdzenia ich pochodzenia przy pomocy analizy
mtDNA.

Przeprowadzona analiza rodowodowa ujawnita bardzo ograniczony sukces hodowlany pséw
zapisanych w Ksigdze Wstepnej. Populacja ogarow z lat 1960-2008 wywodzita si¢ od 21 zatozycieli
rasy, w tym od 4 psow i 13 suk z KW. Sposrdd linii zenskich dominowata linia pierwszej

zatozycielki rasy, suki Czita. W liniach zatozonych przez suki z KW urodzito si¢ zaledwie 16,5%
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miotoéw, z ktérych nieproporcjonalnie mato suk i psow z tych linii zostato wlaczonych do hodowli.
Chociaz zatozyciele wpisani do KW stanowili 80,9% zalozycieli rasy, to odsetek suk hodowlanych z
KW wyniost jedynie 14,3%, a reproduktorow z KW 4,7%. Brak zainteresowania hodowcow
ogarami z grupy KW wptynal na ich mate znaczenie genetyczne, ktére znalazto odzwierciedlenie w
strukturze puli genowej populacji. Udzial gendéw zatozycieli z KW w puli genowej populacji
stopniowo rost az do okresu 1990-1994, kiedy osiagnat warto$¢ 18,2%, po czym spadt do poziomu
12,3% w latach 2005-2008.

W Swietle powyzszych wynikow, istotne znaczenie miala ocena przynalezno$ci rasowej
zatozycielek wpisanych do KW, dokonana w oparciu 0 wyniki badan mtDNA pochodzacego od
zyjacych przedstawicieli sze$ciu linii zenskich. W kontek$cie historii ogardw, starej rasy, ktora
praktycznie wygingta na ziemiach polskich w wyniku wojny i zmiany granic panstwa, takie badania
wydawaty si¢ szczegdlnie zasadne, poniewaz watpliwym jest, by wspotczesnie mozliwe bylo
odnalezienie czystej krwi ogaréw rozmnazanych poza zarejestrowanymi hodowlami. Spodziewanym
wynikiem, z uwagi na roézne pochodzenie zalozycielek, bylo znalezienie odrebnych sekwencji
MtDNA w dwoch liniach: Czity, sprowadzonej w 1958 roku z terenéw Bialorusi, oraz Yumy
Strapczyny, przywiezionej z Litwy w 1990 roku. Odno$nie pozostalych czterech linii, z uwagi na
brak wiedzy o pochodzeniu suk-zatozycielek, mozliwe byly dwa wyniki analizy, czyli zar6wno
znalezienie sekwencji tozsamych z haplotypem Czity, ktory mozna uznaé za podstawowy haplotyp
rasy, jak i sekwencji odmiennych. Wyniki analizy mtDNA potwierdzity wstepne hipotezy.
Sekwencje w liniach Czity i Yumy, odpowiednio: PH1 i PH2, okazaly nie tylko rdozne, ale i
wykazaly bardzo wysoki stopien odrgbnosci genetycznej, lokujac si¢ w réznych haplogrupach. Co do
pozostatych linii, w dwoch liniach znaleziono haplotyp PHI, a w pozostatych dwoch - nowy
haplotyp PH3. Poréwnanie z sekwencjami innych ras psow z bazy GenBank wykazato, ze dwie
sekwencje, PH1 i PH3, sa identyczne z sekwencjami kilku ras reprezentujacych rdézne typy
uzytkowe. Dla haplotypu PH2 nie udalo si¢ znalez¢ identycznych sekwencji, a najbardziej podobne,
roznigce si¢ jednym nukleotydem od PH2, okazaly si¢ sekwencje wystepujace u mysliwskiej rasy
Walker Hound i pasterskiej rasy Schipperke. Roézne haplotypy mtDNA potwierdzily odrebne
pochodzenie przynajmniej czgsci psow zapisywanych do KW, ktéore musiato skutkowaé
wprowadzaniem nowych genow do puli genowej rasy. Nastepstwem wigkszego zréznicowania
genetycznego byt wzrost zréznicowania fenotypowego w populacji potomnej, ktore niestety nie
znalazto akceptacji u hodowcow. Sytuacja, w jakiej znalazly si¢ ogary polskie, obrazuje swoistg
»putapke genetycznej niemoznosci”: rasa ma bardzo uboga pule genowa, ktdrej nie mozna
wzbogaci¢ bez siggnigcia po psy spoza tej rasy, ale ich uzycie w hodowli nie spotyka si¢ z akceptacja

kynologéw z uwagi na gorszg jakos$¢ ich potomstwa.
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Whioski ptynace z badan nad ogarami polskimi sktonity mnie do realizacji kolejnego projektu,
ktorego celem bylo ustalenie, jakie przestanki decydujg o sktadzie puli genowej nowo tworzonej
populacji psow rasowych [4]. Obiektem badan byta polska populacja hovawartow, ktora podobnie
jak ogary polskie jest nieliczna, ale stanowi cz¢$¢ stosunkowo duzej populacji Swiatowej.
Zasadniczym etapem badan byta analiza rodowodowa, natomiast analiza mtDNA zostala tu
wykorzystana do ustalenia pochodzenia zatozycielek populacji i stopnia ich spokrewnienia, a takze
do werytfikacji rodowodow.

W latach 1988-2008 w polskich hodowlach hovawartow urodzity sie 192 mioty po 93 sukach
I 113 reproduktorach. Wyjsciowy materiat do hodowli stanowity 23 importowane suki. Wigkszos¢
reproduktorow z 21-letniej historii populacji to psy zagranicznej hodowli (79,1%). State korzystanie
z zagranicznych psow korzystnie wptynelo na poziom miernikow rodowodowych. Wzrostowi
ogolnej liczby zatozycieli towarzyszyt wzrost liczby zatozycieli odpowiadajacych za >50% puli
genowej, natomiast wartosci wspolczynnika inbredu wykazywaty stalg tendencjg spadkowsa.
Powyzsze wyniki sg oczywista konsekwencjg otwartego charakteru populacji i niemal
nieograniczonych mozliwosci siggniecia po niespokrewnione reproduktory. Tym niemniej warta
odnotowania jest dbato$¢ polskich hodowcéw o zachowanie wysokiego poziomu zréznicowania
genetycznego populacji. Nie odnotowano w szerszej skali zjawisk, typowych dla hodowli psow,
ktore skutkujg ograniczeniem zmiennosci genetycznej populacji. Szczeg6lng uwage zwraca niska
$rednia liczba miotow przypadajaca na jednego ojca i duzy odsetek ojcow tylko z jednym miotem
(76,5%). Hodowcy bardzo chetnie siegali po nowe reproduktory, w wyniku czego stosunek liczby
matek do ojcoOw miotéw wyniost 0,8:1. Jest to jeden z ciekawszych wynikow, poniewaz generalnie u
psOw z uwagi na tzw. ,,efekt popularnego reproduktora” liczba suk uzytych w hodowli jest wieksza
od liczby samcow, jak chocby u ogardéw polskich, u ktérych ta proporcja wyniosta 1,6:1, czy w
rasach badanych przez Leroy’a i Baumung (Animal Genetics 2011) (proporcje od 1,1:1 do 2,3:1). Z
pozytywow polityki hodowlanej nalezy odnotowac¢ takze unikanie kojarzenia w pokrewienstwie.
Takie podejscie nie jest typowe dla hodowli pséw. Wedlug Leroy’a et al. (Revue Méd. Vét. 2007)
24% francuskich hodowcow deklaruje stosowanie chowu wsobnego i zapewne podobne tendencje
mozna odnalez¢ w hodowli wigkszo$ci ras psow.

Drugi etap badan dotyczyt zréznicowania mtDNA w populacji. Analiza mtDNA u potomkow
23 suk-zatozycielek polskiej populacji ujawnita dwa haplotypy mtDNA, odpowiednio Hol i Ho 2,
roznigce si¢ 18 nukleotydami i nalezace do odrgbnych haplogrup. Poréwnanie z wybranymi
sekwencjami mtDNA psow z bazy GenBank wykazato, ze haplotyp Hol jest identyczny z
haplotypami szeregu ras pséw reprezentujacych roézne typy uzytkowe, natomiast haplotyp Ho2 zostat
odnaleziony jak dotad jedynie u psow rasy labrador retriever. Uzyskane wyniki potwierdzity opinie,

ze wspotczesne rasy zwierzat domowych pochodza od réznych, genetycznie odlegtych przodkow.
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Istotnym wnioskiem ptynagcym z przeprowadzonej analizy mtDNA bylo stwierdzenie zgodnoS$ci
danych rodowodowych z danymi molekularnymi, co jest interesujaca obserwacja zwazywszy na fakt,
ze z reguly w podobnych badaniach u koni sg wykrywane btedy zapisow rodowodowych.

—

Ostatnia publikacja z prezentowanego cyklu stanowi podsumowanie moich do$wiadczen
ptynacych z analiz rodowodowych populacji psow i koni. W dotychczas omoéwionych projektach
analiza mtDNA peknita role¢ pomocniczego narzgdzia, uzytego do wyjasnienia zagadnien
wykraczajacych poza zakres informacji rodowodowej. Mozliwa jest jednak sytuacja odwrotna, gdy
dane rodowodowe sg zrédtem dodatkowej wiedzy w sytuacji, gdy wiedza taka nie jest osiggalna dla
badacza dysponujacego wylacznie wynikami analizy laboratoryjnej mtDNA. W publikacji [5]
omoOwione zostaly trzy przyktady takiego zastosowania analizy rodowodowe;.

Pierwszy przyktad dotyczyt wykorzystania analizy rodowodowej do wykrywania wszystkich
nosicieli potencjalnie r6znych sekwencji mtDNA. Realistycznie rzecz biorac, wyszukanie wszystkich
haplotypow mtDNA obecnych w populacji zwierzat o nieznanym pochodzeniu wymaga przebadania
calej populacji. Przy znanym pochodzeniu zwierzat i przy zatozeniu, ze rodowody sa wiarygodne, a
mutacje wystepuja na tyle rzadko, ze mozna je poming¢ w rozwazaniach, liczbe badanych
osobnikow mozna ograniczy¢ wytacznie do reprezentantoéw poszczegoélnych linii zenskich, ktore
potencjalnie posiadaja rézne haplotypy mtDNA. Przyktadowo, prébki pobrane od 11 ogaréow i 23
hovawartow pozwolity na ustalenie sekwencji mtDNA wystepujacych w calej populacji, a probki od
zaledwie 44 koni arabskich pozwolity na ustalenie sekwencji mtDNA wystepujacych u 98,4% klaczy
stadnych.

Drugi przyktad dotyczyt oceny zmian frekwencji haplotypow mtDNA w populacji. Z
oczywistych powodow analiza laboratoryjna nie pozwala na okreslenie cze¢stosci haplotypow na
przestrzeni lat. Poznanie historii haplotypow jest jednak mozliwe, jezeli frekwencje haplotypow
obliczymy drogg posrednig, poprzez ustalenie liczby reprezentantow poszczegoélnych linii zenskich.
Wykresy zamieszczone w artykule ukazuja zmiany frekwencji haplotypow ogaréw polskich i koni
arabskich na przestrzeni lat. Zwracaja uwage duze roznice we frekwencji poszczegdlnych
haplotypow w dtuzszej perspektywie czasowej. Kolejng interesujgca obserwacja byto ukazanie duzej
stabilno$ci co do liczby haplotypéw w populacji koni arabskich oraz utraty haplotypow
przenoszonych przez wygaste linie zenskie u ogarow, z €zego mozna wnosi¢, iz liczba haplotypow
obserwowanych we wspotczesnych populacjach zwierzat domowych wynika nie tylko z historii ich
powstania, ale i z tego, czy hodowcy dbaja o kontynuacje linii, jak u koni arabskich, czy tez nie.

Trzecim zagadnieniem zwigzanym z badaniami mtDNA jest pytanie o zakres wiedzy, jaka
przynosza te badania. Laboratoryjna analiza mtDNA wspoétczesnej populacji nie dostarcza informacji

na temat sekwencji posiadanych przez zatozycielki wygastych linii zenskich oraz przez meskich
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zatozycieli populacji. Rodzi to istotne pytanie, jaki procent zrodet puli genowej danej populacji jest
definiowany poprzez analiz¢ mtDNA wystepujacego w populacji. Jest to szczegolne istotne w
badaniach filogenetycznych, gdzie interesuje nas pochodzenie calej puli genowej, a nie tylko jej
fragmentu, obserwowanego poprzez analiz¢ mtDNA. Oszacowanie tego na drodze laboratoryjnej jest
niemozliwe, jest to jednak mozliwe przy pomocy analizy udziatow zatozycieli w puli genowej
populacji. Sposrdéd trzech analizowanych ras, niskie udzialy zalozycielek 0 znanym mtDNA
odnotowano w przypadku dwoch hodowli o statym doptywie osobnikéw z zewnatrz, czyli u koni
arabskich (z maksimum udziatow ok. 10% puli genowej) i u hovawartow (do 26%), natomiast
wyzsze udziaty, ok. 40%, odnotowano w zamknigtej populacji ogaréw polskich. Powyzsze liczby
wskazuja na mozliwe zrodto rozbieznosci w wynikach badan filogenetycznych w zaleznos$ci od tego,
jaki marker genetyczny, mitochondrialny lub jadrowy, zostal uzyty w badaniach. Wyniki obu
estymacji zalezg zapewne takze od historii danej populacji, np. lokalne lub obce pochodzenie
samcow- w pierwszym przypadku oczekiwaé¢ mozna relatywnie duzej zgodnosci wynikow, w drugim
natomiast spodziewac si¢ mozna wystapienia roéznic pomi¢dzy wynikami obu analiz.
Podsumowanie

Przedstawione w cyklu publikacje spotkaty si¢ z duzym zainteresowaniem $rodowiska naukowego
na calym $wiecie. Miarg ich pozytywnego odbioru byty liczne prosby o przestanie kopii artykutéw
oraz cytowania w artykulach publikowanych w istotnych czasopismach genetycznych, takich jak
Animal Genetics, BMC Genetics, Journal of Heredity i PNAS. Prezentowane publikacje okazaly si¢
waznym glosem takze w dyskusjach toczonych wséréod hodowcoéw badanych ras zwierzat.
Szczegolnie istotne bylo zainteresowanie moja praca ze strony hodowcoéw koni arabskich oraz
Sekretarza Swiatowej Organizacji Konia Arabskiego (WAHO), a takze mito$nikow koni arabskich
skupionych na miedzynarodowych forach internetowych. Rowniez artykuly o psach spotkaty sie z
pozytywnym odbiorem ze strony $rodowiska kynologicznego. Odnotowac tez trzeba, ze sekwencje
polskich koni arabskich, uzyskane w ramach prezentowanych badan, zostaty wykorzystane rowniez
przez innych naukowcoéw W analizach, ktérych wyniki zostaly opublikowane w prestizowych
czasopismach PNAS (Orlando et al., 2009; Achilli et al. 2012) i Plos One (Cieslak et al. 2010).

6. Omowienie pozostatych osiggnieé naukowo — badawczych

Poczatek moich zainteresowan genetyka populacji 1 analizami rodowodowymi, ktorych
ukoronowaniem sg publikacje omowione powyzej, datuje si¢ na czasy licealne i moj udziat w
Olimpiadzie Biologicznej, okres studiow na Wydziale Zootechnicznym Akademii Rolniczo-
Technicznej w Olsztynie oraz czas pracy na stanowisku asystenta w Zakladzie Genetyki Zwierzat

ART w Olsztynie. Od powrotu do Trojmiasta w 1982 roku, pracowatam w réznych instytucjach

11



nienaukowych z zakresu szkolnictwa $redniego, medycyny i weterynarii oraz doradztwa rolniczego.
Praca w pracowniach diagnostycznych pozwolita mi na zdobycie duzego doswiadczenia w zakresie
analiz laboratoryjnych, a dogl¢bne poznanie specyfiki hodowli zwierzat domowych podczas pracy w
doradztwie rolniczym zwrocito moja uwage na decydujacy wptyw cztowieka i jego decyzji na sktad
puli genowej hodowanej populacji. Doswiadczenia zdobyte w tym okresie zawazyly na moich
zainteresowaniach i wyborach naukowych.

W pierwszych latach pracy w Katedrze Genetyki Uniwersytetu Gdanskiego zajmowatam si¢
wykonywaniem laboratoryjnej czeSci badan w projektach realizowanych w Katedrze, ktoére
dotyczyty polimorfizmu markeréw genetycznych u skorupiakow wodnych. W przypadku czterech
projektow moj udzial w badaniach zostal odnotowany poprzez wspotautorstwo publikacji szerzej
omowionych w dalszej czesci autoreferatu. W 2002 roku ten etap mojej aktywnosci zawodowej
zostal zakonczony z przyczyn zdrowotnych; w nastgpnych latach moje zainteresowania naukowe
koncentrowaly si¢ wokol zagadnien zwigzanych z analiza rodowodowa. W 1997 roku podjetam
decyzje o rozpoczgciu doktoratu w tym zakresie i z konmi arabskimi jako modelowym obiektem
badan. Badania dotyczyly analizy udzialow zatozycieli w rodowodach, nowego kierunku
badawczego, ktory zostal zapoczatkowany przez naukowcow zajmujacych si¢ gatunkami dzikich
zwierzat utrzymywanych w hodowli zachowawczej. Prace doktorska obronitam w Iutym 2002 roku,
a jej publikacyjnym efektem byty dwa artykuty opisujace wstepne i koncowe wyniki badan:

— Glazewska 1. 2000. The founder contribution analysis in currently living Polish Arabian brood
mares. Animal Science Papers and Reports 18, 19-31
— Glazewska 1., Jezierski T. 2004. Pedigree analysis of Polish Arabian horses based on founder
contributions. Livestock Production Science 90, 293-298 (IF=1,363)
Przeprowadzona analiza prezentowala nowe spojrzenie na polska populacje koni arabskich,
hodowanych w stadninach panstwowych w latach 1948-1997. Baza danych rodowodowych, ktora
byta podstawg obliczen, siggata 1793 roku, w ktorym zakupiono pierwszego znanego z imienia
przodka wspotczesnej populacji. Pierwszymi przodkami powojennych polskich arabow,
definiowanymi w analizach rodowodowych jako zatozyciele populacji, byto 213 koni 0 znaczaco
réznych udziatach w puli genowej wspotczesnej populacji (od <0,005% do 7,96%). Niemal
zamkniety charakter populacji przyczynit si¢ do statego wzrostu poziomu spokrewnienia i
zinbredowania populacji, ktéremu towarzyszyt rosnacy odsetek zatozycieli obecnych we wszystkich
rodowodach (od 0% do 38,4%).
Z uwagi na istotne znaczenie polskich koni arabskich w $wiatowej hodowli koni tej rasy oraz
nowatorski charakter badan, wyniki mojej pracy zostaly zauwazone W zagranicznych o$rodkach
badawczych, czego dowodem sg cytowania drugiego z wymienionych artykutow w publikacjach z

catego Swiata.
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Kolejne trzy pozycje mojego dorobku publikacyjnego dotyczyty badan nad inbredem u koni
arabskich:

— Glazewska 1. 2004. Mating and selection in national Arabian horse breeding: inbreeding
coefficients analysis. Electronic Journal of Polish Agricultural Universities, volume 7, issue 1,
ser. Animal Husbandry

— Glazewska I., Gralak B., Niemczewski C. 2004. Is inbreeding coefficient a credible measure of
autozygosity in Polish Arabian horses? Animal Science Papers and Reports 22 (4), 621-629

— Glazewska 1., Gralak B. 2006. Balancing selection in Polish Arabian horses. Livestock Science
105, 1-3, 272-276 (IF=1.131)

Pierwsza publikacja dotyczyta oceny decyzji hodowcow koni arabskich w zakresie kojarzen |

selekcji, obserwowanych poprzez analiz¢ wspotczynnikoéw inbredu. Warta odnotowania obserwacja

dotyczyta unikania kojarzen krewniaczych przez hodowcow, co skutkowato nizszym poziomem
inbredu niz méglby wystapi¢ przy kojarzeniach losowych. Analiza wykazata ponadto, ze ogiery
czotowe charakteryzowaly si¢ znaczaco nizszymi warto$ciami wspolczynnika inbredu niz ogiery

niezakwalifikowane do hodowli. Poniewaz hodowcy deklarowali, ze podejmujac decyzje o

wlaczeniu koni do stada hodowlanego nie kierowali si¢ wartoSciami wspolczynnika inbredu

poszczegolnych osobnikdéw, moze to oznacza¢, ze niezaleznie od wiedzy i woli hodowcow w

populacji miata miejsce selekcja sprzyjajaca osobnikom o wyzszym poziomie heterozygotycznosci.

Tematem drugiej publikacji byla ocena heterozygotycznosci markerow genetycznych
wybranej grupy koni arabskich, przeprowadzona metoda bezposrednia na podstawie liczby
heterozygotycznych loci u potomkow, jak i posrednio, z wykorzystaniem wskaznika podobienstwa
SIM2 opartego na genotypach rodzicow. Wyniki okazaly si¢ frapujace: stwierdzona zostala
statystycznie istotna korelacja pomig¢dzy heterozygotycznoscia rodzicow i potomkow, natomiast
analiza nie potwierdzita spodziewanej ujemnej korelacji pomi¢dzy poziomem inbredu potomkoéw a
heterozygotyczno$cia markerow genetycznych. Uzyskane wyniki doprowadzity do generalnej
konkluzji, Zze wartosci wspotczynnikow inbredu nie odzwierciedlaja rzeczywistego poziomu
heterozygotycznosci potomkow, co moze sugerowaé, ze w przypadku badanej populacji
wspotczynnik inbredu nie jest wiarygodng miarg autozygotycznos$ci osobnikow.

Tematem trzeciej publikacji byta ocena procesu wiaczania klaczy hodowlanych do stada. W
analizie oceniona zostala heterozygotyczno$¢ markerow genetycznych u klaczy hodowlanych i
niehodowlanych z czterech stadnin panstwowych. W trzech z czterech stadnin klacze hodowlane
wykazywaly wyzszy poziom heterozygotycznos$ci niz klacze nichodowlane z tego samego rocznika,
ponadto podobna tendencja wystapita wsrod hodowlanych i niehodowlanych coérek dwunastu

sposrod osiemnastu najwazniejszych ojcéw. Co wigcej, rowniez w poszczegdlnych przedziatach
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inbredu klacze hodowlane charakteryzowaly si¢ wigkszg heterozygotycznoscia niz klacze
niehodowlane. Uzyskane wyniki potwierdzily weczesniejsze przypuszczenia o wystepowaniu selekcji
stabilizujacej sprzyjajacej heterozygotom. Taka niezalezna od wiedzy hodowcoéw selekcja mogta
wynika¢ z kryteriow kwalifikacji koni arabskich do stada hodowlanego, ktore dotyczyly urody,
zdrowia i dzielno$ci wysScigowej, a wiec cech, ktore uwaza si¢ za zalezne od heterozygotycznosci
osobnikéw. Z uwagi na stabilng polityk¢ hodowlana na przestrzeni lat mozna zatozy¢, ze selekcja
stabilizujagca oddzialywala w dtugiej perspektywie czasowej, a zatem mogla doprowadzi¢ do
rozbiezno$ci pomigdzy rzeczywistym i szacowanym na podstawie rodowoddéw poziomem
homozygotycznosci populacji.

Bardzo istotng pozycj¢ w moim dorobku naukowym stanowi pierwsza publikacja kynologiczna,
opisujaca wyniki analizy rodowodowej u ogaro6w polskich:
— Glazewska I. 2008. Genetic diversity in Polish hounds estimated by pedigree analysis Livestock

Science 2-3, 296-301 (IF=1,091)
W analizie ogaréw polskich, rodzimej rasy psow mysliwskich, uwzglednione zostaty informacje
rodowodowe z lat 1960-2004, dotyczace 247 miotow urodzonych w 147 hodowlach i pochodzacych
po 88 ojcach i 141 matkach. Pierwszymi zalozycielami powojennej populacji byty dwa psy i dwie
suki, w nastgpnych latach do hodowli wprowadzono jeszcze 3 psy i 12 suk o nieznanym
pochodzeniu, zarejestrowanych w Ksigdze Wstepnej. Analiza udziatlow genoéw 19 zatozycieli rasy w
puli genowej populacji wykazata silne dysproporcje 1 dominujaca pozycje zaledwie dwodch
zalozycieli rasy, ktorych taczne udzialty w puli wahaty si¢ w zakresie od 61,43% do 78,58%.
Konsekwencja zbyt malej liczby zalozycieli rasy i silnej dysproporcji odno$nie ich genetycznego
znaczenia byl staly wzrost poziomu zinbredowania populacji liczonego na podstawie pelnej
informacji rodowodowej, ktory w latach 2000-2004 osiagnat poziom 37%.

Z uwagi na nowatorstwo tematu i wage poruszanych problemow artykut zostat zauwazony na
$wiecie, czego dowodem sa liczne cytowania oraz jego odnotowanie w glo§nym raporcie Royal
Society for the Prevention of Cruelty to Animals (RSPCA): ,, Pedigree dog breeding in the UK: a
major welfare concern?” (2008), dotyczacym hodowli i dobrostanu psow, a takze w raporcie ,, The
welfare of pedigree dogs” (2009) umieszczonym na portalu weterynaryjnym Uniwersytetu w
Sydney. Artykut zostatl przyjety z duzym zainteresowaniem takze przez polskie sSrodowisko zwigzane
z hodowlg ogarow, na prosbe ktorego opublikowatam w internecie jego popularnonaukowsg wersje.

Specjalne miejsce na liscie moich dokonan publikacyjnych zajmuje ,,Ksiega hodowlana
hovawartow. Baza danych rodowodowych 1988-2004”, wydana staraniem Klubu Hovawarta w 2006
roku. Opracowanie liczy 140 stron i zawiera podstawowe informacje rodowodowe z pierwszych lat
hodowli hovawartow w Polsce, ujete w formie wykazu miotow uszeregowanych wedlug dat

urodzenia, ojcow i hodowli. ,.Ksiega” zawiera takze rodowody pséw importowanych oraz
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zagranicznych reproduktoréw wraz z indeksem nazw pséw W nich wystepujacych. ,,Ksigga

hodowlana hovawartow”, ktora jest opracowaniem unikatowym w skali naszego kynologii, zostata

bardzo dobrze przyjeta zarowno przez hodowcow polskich, jak i hodowcéw skupionych w

Krajowych organizacjach nalezacych do International Hovawart Federation (IHF), w tym przez

wladze niemieckiej Rassezuchtverein fiir Hovawart-Hunde. ,Ksigga” stala si¢ tez jednym z

argumentow, uwzglednionych podczas przyjmowania polskiego Klubu Hovawarta do IHF.

Odrebnym rozdziatem mojej aktywnos$ci naukowej stanowi udziat w badaniach polimorfizmu
markeréw biatkowych realizowanych w macierzystej Katedrze Genetyki, ktorego efektem sg cztery
publikacje:

— Sywula T., Glazewska I., Koszteyn J. Kwasniewski S., Sell J. 1993. An analysis of the
population structure of Calanus cf. finmarchicus (Copepoda) from the Hornsund Fiord Region,
Spitsbergen. Variability and Evolution, 2/3, 113-1109.

— Sywula T., Glazewska 1., Whatley R. C., Moguilevsky A. 1995. Genetic differentiation in the
brackish-water ostracod Cyprideis torosa (Jones). Marine Biology, 121, 647-653. (IF=1,288)

— Sywula T., Waife G., Sell J., Glazewska 1. 2002. Genetic subdivision of the upwelling copepod
Calanoides carinatus (Krayer, 1849) off the continental shelf of Ghana. Journal of Plankton
Research, 24, 5, 523-525 (IF=1,444)

— Chibani M., Glazewska 1., Rokicki J. 2004. The use of isozymes to identify specimens of
Pomphorhynchus (Acanthocephala) in flounder, Platichthys flesus from the Baltic Sea. Journal
of the Marine Biological Association of the United Kingdom, 84, 277 — 279 (IF=0,781)

Pierwsza publikacja z tego cyklu prezentowata wyniki badan wykonanych podczas naszej wyprawy
na Spitsbergen i dotyczyta polimorfizmu genetycznego lokalnych populacji skorupiakéw z rodzaju
Calanus. Analiza markerow zostata wykonana poprzez elektroforez¢ na octanie celulozy. Byta to
nowa metoda, ktora zostala wybrana do naszych badan z uwagi na jej szybko$¢ i matg ilos¢ materiatu
biologicznego potrzebng do analizy. Do moich obowigzkéw nalezato wdrozenie metody z
uwzglednieniem warunkéw naszego laboratorium, a nastepnie kazdorazowo dostosowanie jej do
specyfiki kolejnych badanych gatunkow. M) udzial w wymienionym projekcie oraz projektach
nastepnych polegal na wykonaniu badan laboratoryjnych oraz na statystycznej analizie otrzymanych
wynikow.

Kolejny projekt dotyczyt analizy populacji matzoraczkéw z gatunku Cyprideis torosa ze
stodkowodnych stanowisk w Anglii, Holandii 1 w Polsce. Byly to jedne z pierwszych badan
maltzoraczkow wykonanych metodami elektroforetycznymi, stad tez wzbudzily zainteresowanie u

naukowcow z tej dziedziny, skutkujace cytowaniami odnotowanymi przez bazy WoS i Scopus.
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Trzecia publikacja dotyczyla badan nad widlonogami z gatunku Calanoides carinatus
zamieszkujacymi wody morskie Ghany, a ostatnia z wymienionych prac- gatunkowej identyfikacji
pasozytow flader z Battyku. W tym przypadku moj udziat w publikacji obejmowal takze
wspotautorstwo artykutu.

Na liscie publikacji sa rowniez cztery artykuly naukowe w jezyku polskim z zakresu analizy
rodowodowej i mtDNA. Odrgbng pozycja stanowig sekwencje mtDNA opublikowane w bazie
GenBank. Jest to 14 sekwencji mtDNA koni arabskich i 5 sekwencji psow, ktore zostaty przebadane
w ramach projektow opisanych w publikacjach [1, 3, 4]. Ostatnim przejawem mojej aktywnos$ci
naukowej byta prezentacja wstegpnych lub koncowych wynikow badan na polskich i
mie¢dzynarodowych konferencjach naukowych. Obejmowata ona cztery referaty wygloszone na
konferencjach ogoélnopolskich oraz 11 prezentacji plakatowych.

Odnotowanie mojej naukowej aktywnos$ci w waskiej dziedzinie badan rodowodowych i
badan mtDNA u zwierzat domowych zaowocowalo prosbami ze strony redakcji siedmiu
zagranicznych i polskich czasopism o wykonanie recenzji artykutow dotyczacych badan koni i psow
oraz innych gatunkow zwierzat. Jak dotad modj dorobek w tej dziedzinie obejmuje trzynascie
wykonanych recenzji.

Zainteresowanie wynikami moich badan naukowych ze strony oséb zwigzanych z hodowla
badanych ras zwierzat sklonito mnie do regularnej prezentacji wynikow badan takze w postaci
artykutow popularnonaukowych. Pierwszymi tekstami byly artykuly opublikowane na lamach
miesiecznika "Kon Polski" w latach 2002-2004. W nastepnych latach, w biuletynach Klubu Ogara
Polskiego i Gonczego Polskiego oraz Klubu Hovawarta zostaly opublikowane teksty dotyczace
psow, ktore doczekaly si¢ rowniez wersji elektronicznej na stronie Klubu Hovawarta i na portalu
rasypolskie.com. W zwigzku z zamknigciem wymienionych stron internetowych, zdecydowatam si¢
na stworzenie wlasnej ogolnodostepnej platformy do prezentacji popularnonaukowych i naukowych
tekstow kynologicznych, dedykowanej wiascicielom i hodowcom badanych ras pséow. Strona
”Projekt Sicz Ortowska” (www.siczorlowska.republika.pl) zadebiutowata w sieci jesienig 2013 roku;
obecnie sa na niej dostepne pliki z dziewigcioma artykutami oraz odnosniki do dwoch artykutow
naukowych dostgpnych w systemie Open Access, a takze bazy danych rodowodowych ogarow
polskich i hovawartow opublikowane w postaci szesciu zestawien. W tym nurcie dziatalnosci
popularyzatorskiej miesci si¢ takze moéj udziat w cyklu wyktadow prowadzonych przez pracownikow
Wydziatu Biologii UG dla uczniéw szkot licealnych pt. ,,Zapros naukowca do szkoly”, w ramach
ktorego prezentuj¢ wykltad dotyczacy rodowodéw 1 sposobow ich weryfikacji, oraz udziat w

kolejnych edycjach Baltyckiego Festiwalu Nauki.




Podsumowanie dorobku naukowego i popularnonaukowego:

Dorobek naukowy i popularnonaukowy po uzyskaniu stopnia doktora (2002-2014):

e 5 artykutéw z listy JCR w cyklu stanowigcym ,,znaczace osiagnigcie” (IF=6,999; 150 pkt.
MNiSW wg listy 2013)

e 10 artykuléw, w tym sze$¢ w czasopismach z listy JCR (IF=5,81; 184 pkt. MNiSW wg listy
2013)

e | publikacja ksigzkowa

e 14 sekwencji mtDNA koni arabskich i 5 sekwencji mtDNA pséw zdeponowanych w bazie
GenBank (NCBI)

e publikacja baz danych- sze$¢ zestawien danych rodowodowych dwoch ras pséw

opublikowanych w internecie
e 3 referaty wygloszone na konferencjach ogélnopolskich

e 10 doniesien plakatowych, w tym pig¢ prezentowanych na konferencjach migdzynarodowych
e 16 tekstow popularnonaukowych

¢ 13 recenzji dla zagranicznych i polskich czasopism, w tym 12 recenzji dla czasopism z listy
JCR

Dorobek naukowy i popularnonaukowy przed uzyskaniem stopnia doktora:

¢ 4 artykuly naukowe, w tym dwa w czasopismach z listy JCR (IF=1,288; 71 pkt. MNiSW wg
listy 2013)

¢ | referat wygloszony na konferencji ogdlnopolskiej;

¢ 1 doniesienie plakatowe prezentowane na konferencji og6lnopolskie;j

Yoo 6 onsudeg

17



