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Streszczenie

Serce kregowcoOw jest jednym z pierwszych narzadow powstajacych podczas rozwoju
embrionalnego. Proces rozpoczyna si¢ podczas gastrulacji, od utworzenia si¢ dwdch populacji
komorek macierzystych. Zlokalizowane s3 one po obu bokach wzdluz pionowej osi ciata
1 podzielone na pierwsze i drugie pole sercowe. W ostatnich latach opublikowane zostaty
doniesienia o wcze$niej nieopisanym zrdéznicowaniu wsréd komorek progenitorowych
znajdujacych si¢ w polach serca. W tej pracy wykorzystalem danio prggowane, organizm
modelowy czgsto uzywany w badaniach nad organogeneza, aby zbada¢d, kiedy i jak powstaje to
zréznicowanie. W pierwszej czesci rozprawy opisuje obecny stan wiedzy na temat rozwoju serca
i konserwacji mechanizméw rozwoju serca wsrdd kregowcow, koncentrujac  sie
na ostatnich doniesieniach o heterogeniczno$ci komorek tworzacych serce. W drugim rozdziale
opisuj¢ badanie potencjalnych sekwencji wzmacniajacych ekspresje (enhancerow) w poblizu
locus islla, kluczowego dla rozwoju serca czynnika transkrypcyjnego, w celu zidentyfikowania
sekwencji zdolnej do regulacji ekspresji tego genu w sercu. W trzecim rozdziale opisuj¢ analizg
transkryptomiczng pojedynczych komorek eksprymujacych nkx2.5, inny kluczowy dla rozwoju
serca czynnik transkrypcyjny, w okreslonych etapach powstawania serca danio prggowanego.
Potaczylem ten eksperyment z wyciszeniem ekspresji genow nkx2.5/nkx2.7 przy uzyciu
morpholino w celu dalszego zbadania udzialu genu nkx2.5
w tworzeniu heterogenicznos$ci progenitoréw serca. Ponadto ustanowitem w naszym laboratorium
wczesniej  opublikowang metode do  $ledzenia lineazu  komodrek  kompatybilng
z sekwencjonowaniem pojedynczych komorek, oparta na edycji sekwencji przez system
CRISPR/Cas9. Wyniki przedstawione w tej pracy stanowia czgs¢ wigkszego projektu, z wcigz
trwajacag analizg danych transkryptomicznych z pojedynczych komoérek. Stanowiag one fundament
dla przysztych projektow, skupiajacych sie na zglgbianiu pytan ujawnionych przez eksperymenty

opisane w tej pracy.



