1. Streszczenie w jezyku polskim.

Kompleks transkrypeyjny Forkhead box stanowi zespét konserwatywnych czynnikéw
genetycznych, ktorych ekspresia wiaze si¢ z waznymi procesami fizjologicznymi
odbywajacymi si¢ na poziomie réznych obszaréw funkcjonalnych. Jego nazwa pochodzi od
genu fork head wykrytego po raz pierwszy w 1989 r. przez Weigel i wsp. u mutanta muszki
owocowe] Drosophila melanogaster. Obecnie geny kompleksu transkrypeyjnego Forkhead
okreslane sa jako geny Fox. Gen Foxp3 zostal opisany u wielu ssakow, w tym u czlowieka
(NC000023), psa domowego (NC006621) czy u myszy domowej (NC000086). Wskazany
gen odpowiada m.in. za réznicowanie i modulowanie aktywnosci limfocytéw T
CD4+CD25+Treg (Fontenot i wsp., 2003; Sakaguchi i wsp., 2005). Czynnik transkrypcyjny
FOXP3 jest niezbedny takze do samego rozwoju i funkcjonowania komérek regulatorowych
T (Treg) CD4+FOXP3+ (Seitz i wsp., 2022). Limfocyty Treg odgrywaja wazna role w
procesach autoimmonologicznych, a ich poziom ekspresji bywa powigzany z
diagnozowaniem nowotworéw (Biller i wsp.. 2007). Warto zauwazy¢, iz wystepowanie genu
Foxp3 u ssakéw wigze si¢ w pewng tendencja do konserwatywnego ogélnego powiazania
genow forkhead w funkcjami zycia weglowego (Wojtaszezyk i wsp., 2013). Obecny stan
wiedzy na temat genomu lisa pospolitego jest jeszcze niepelny. Genom lisa pospolitego
zawiera silne analogie do genoméw innych psowatych (Ryc. 13), w tym psa domowego, ale
wykazuje takze podobienstwa filogenetyczne do mniej oczywistych taksonéw, jak np.
pletwonogie (Arnason i wsp., 2006). Warto zauwazy¢, iz lis pospolity jest gatunkiem
bytujacym w warunkach naturalnych, ale podlega tez mechanizmom wsobnym
wynikajacym z wykorzystywania go takze w celach hodowlanych. Genom psa zostal w
catosci zsekwencjonowany juz w roku 2005 (CanFam1 i CanFam?2, Lindblad i wsp., 2005),
ale w chwili obecnej podlega dalszej eksploracji na polu poszukiwan epigenetycznych
czynnikéw warunkujacych ekspresje danych regionéw kodujacych. Celem badan byta ocena
zréznicowania poziomu ekspresji genu Foxp3 u lisa pospolitego w poréwnaniu do psa
domowego. Préby biologiczne w postaci krwi pelnej pobieranej od liséw pochodzily z
Zakladu Doswiadczalnego w Chorzelowie oraz prywatnych ferm zwierzat futerkowych na
terenie powiatu lubelskiego i ryckiego. Material biologiczny pobierano w warunkach
poddawania zwierzat eutanazji w celach produkcyjnych. Materiat biologiczny w postaci
krwi pelnej pochodzacej od osobnikéw psa domowego pobierano przy okazji
standardowych ~ czynnosci  lekarsko-weterynaryjnych podejmowanych w Klinice
Epizootiologii i Klinice Choréb Zakaznych Wydziatu Medycyny Weterynaryjnej
w Lublinie. Poziom ekspresji genu Foxp3 u lisa pospolitego jest wyzszy o 71 % u samic w
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poréwnaniu do sameow, a wynik ten jest statystycznie istotny, co moze sugerowaé zasadnog¢
zaloZenia hipotezy badawczej, iz gen ten poloZony jest na heterosomie X. Poziom ekpresji
genu HPRT u lisa pospolitego jest o 64 % Wyzszy u samcOdw w poréwnaniu do samic. a
wynik ten nie jest statystycznie istotny. Uzyskiwanie wynikéw poziomu ekpresji HPRT o
stabilnej charakterystyce SEM i rozkladzie wartosci osobniczych moze uzasadniaé zalozenie
hipotezy badawczej o zwrotnym sprz¢zeniu poziomoéw ekpresji HPRT i Foxp3. Poziom
ekspresji genu Foxp3 u lisa pospolitego jest wyzszy o 138 % u osobnikéw w wieku do 1
roku zycia w poréwnaniu do osobnikéw w wicku powyzej 1 roku, a wynik ten nie jest
statystycznie istotny. Lis pospolity odmiany plomienistej odznaczal sie najwyzszym
poziomem ekpresji genu HPRT na tle innych ras, a wynik ten byl wysoce statystycznie
istotny. Poziom ekpresji genu Foxp3 byl znaczaco wyzszy u psa domowego w poréwnaniu
do lisa pospolitego a wynik ten byl wysoce statystycznie istotny. Wyniki pracy potwierdzaja,
iz lis pospolity i pies domowy do gatunki silnie rozniace sie, a jednoczesnie podwazaja
zasadnos¢ stosowania w niektérych przypadkach starteréw psich w genomie lisa. Ze
wzgledu na znane funkcje genu Foxp3 w ukladzie immonologicznym, wyniki moga w
przysziosci postuzy¢ do stworzenia protokotu kalibracji badan klinicznych zgodnych z

wytycznymi GCP w celu tworzenia rozwiazan o funkcjach immumodulacyjnych.



