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Populirvetenskaplig sammanfattning
Jakob Willforss, Department of Immunotechnology, Lund University

Allt levande 4r byggt frin de byggstenar vi kallar celler. Dessa celler bestér i sin tur av olika typer av
molekyler vilka vi kan mita for att forutsiiga deras egenskaper. Dessa molekyler kallas f6r biomarkérer, och
kan anvindas for att accelerera forskning inom béde jordbruk och medicin. Dagens jordbruk méter stora
utmaningar i att bdde producera tillrickligt mycket mat till virldens befolkning, och for att samtidigt
anpassa sig till ett klimat i férandring. Biomarkorer har hir en viktig roll i att skynda pa avel av vixter och
djur genom att snabbare hjilpa oss att forsta vilka individer som har de egenskaper man vill ha, och kan pa
sa sitt hjilpa jordbruket att mota dess utmaningar.

I det hir arbetet miter vi protein - den molekyl som utfor storre delen av arbetet i cellerna. Protein har
manga olika funktioner, till exempel att bygga strukturer, omvandla solljus till socker i vixter och forsvara
celler mot angrepp av frimmande organismer.

Arbetet bestar av tvd huvudspar. I den ena delen studerar vi biomarkarer i tre olika jordbruksprojeke. I det
forsta jordbruksprojektet studerar vi hur tvd olika havresorter reagerar pa angrepp fran svamp, dir den ena
havresorten har ett mer effektivt forsvar och den andra har ett simre forsvar, men ger en bittre skord.
Genom att studera skillnaderna bidrar vi till att utveckla havresorter som bade kan forsvara sig béttre mot
svampangrepp och ge en bra skord. I det andra projektet studerar vi hos tjurar hur protein i sidesvitskan
paverkar deras fertilitet. Det 4r kint att protein i sidesvitskan paverkar spermans forméga att befrukta, men
kunskapen om hur det fungerar ir fortfarande begrinsad. Hir identifierar vi protein som ir relaterade till
befrukeningsférmagan, vilket kan bidra till att béttre kunna forutse tjurar med lag fertilitet vilken kan
bespara stora resurser och underlitta aveln av andra viktiga egenskaper. Slutligen studerar vi hur olika
potatissorter reagerar nir de vixer i norra och sodra Sverige, dir vissa sorter bittre kan utnyttja de
annorlunda forhallandena i norra Sverige med lingre dagar och kortare somrar. Detta bidrar till att frsta
hur vi béttre kan anvinda jordbruksarealerna i norra Sverige.

For att mita miangden av olika protein i celler anvinder man maskiner som kallas masspektrometrar, vilka
kan mita molekylers vikt med stor noggrannhet. For att mita protein si delar man dem forst i sma bitar -
peptider - som man skickar in i masspektrometern. Peptiderna skickas via en vitska genom vad som kallas
en elektronspray - ett tunt munstycke som skickar ut en dimma av sma droppar som sedan tillfors
laddningar av en stark elektrisk spinning. Vitskan hos dessa smé droppar dunstar snabbt bort, och kvar blir
elektriskt laddade peptider. Laddade molekyler accelereras av elektriska filt och hur snabbt de accelereras
beror pa deras vikt och hur stark laddning de har. Detta anvinds inne i masspektrometern f6r att mita
molekylernas vikt med stor noggrannhet. Peptiderna bryts sedan ned i smé bitar genom att krockas med en
gas under hogt tryck. Slutligen mits dven dessa peptid-bitar. Dirmed har vi noggranna mitningar av vikten
hos de ursprungliga peptiderna, och mitningar av deras fragment. Dessa fragment kan ses som peptidernas
fingeravtryck — nigot som unikt identifierar dem.

Mitningarna skickas sedan till en dator dir en lang resa borjar for att pussla ihop en bild av hur mycket av
olika proteiner som ursprungligen fanns i cellerna man mitte. Hir riknar man férst ut hur mycket som
fanns av de olika peptiderna, och anvinder sedan deras fragment (deras "fingeravtryck") for att jimfora mot
en stor samling kinda peptider och dirmed avgora deras identiteter. Sista steget ér att anvinda olika



datorprogram for att pussla ihop peptiderna till en bild av hur mycket av olika protein som fanns i det
ursprungliga materialet. Dessa mitningar kan vi anvinda for att hitta biomarkérer.

Datorprogrammen man anvinder for att analysera protein ar ofta svéra att anvinda och uppdateras stindigt
med nya analysmetoder. Den andra delen av arbetet bestér av att utveckla tva datorprogram som gor det
enklare att hitta ritt metoder for att analysera protein-data. Det forsta programmet anvinds for att illustrera
protein-datan med olika typer av visualiseringar, vilket bland annat underlittar jimférelser nir man
upprepar ett experiment for att forsikra sig om att det man sett i ett forsta forsok fortfarande finns dir.
Varje steg i mitningarna frin experiment till mitning i masspektrometern tillfor en viss osikerhet i
resultatet, och det finns en risk att detta ger en felaktig bild av den ursprungliga mangden protein. Det
andra datorprogrammet hjilper anvindaren att vilja den metod som bist minskar mingden osikerhet i
protein-datan. Dessa datorprogram har bada anvints i ovan nimnda biomarkérstudier for att minska
osikerheten i analysen och for att ge en bittre forstdelse av datan.

Sammanfattningsvis ger detta arbete tillging till nya datorprogram som kan anvindas for biade studie av
protein och andra molekyler - i jordbruk, eller andra biologiska omraden som till exempel medicin. Dessa
verktyg har sedan tillimpats i tre olika jordbruksstudier for att si bra som méjligt anvinda protein-datan,
och for att hitta biomarkoérer som kan anvindas f6r att snabba pé utvecklingen av ett mer hallbart jordbruk.
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