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Odkrywanie genetycznych podstaw zmiennoSci crossing-over u Arabidopsis thaliana
poprzez wykorzystanie bioréznorodnosci

Mejoza wystepuje u wszystkich eukariotow (grupy, do ktorej nalezg ludzie, zwierzeta i rosliny) podczas ich
cyklu ptciowego i jest procesem prowadzacym do powstania haploidalnych gamet przed zaptodnieniem.
Proces ten ma fundamentalne znaczenie dla ewolucji, poniewaz wlasnie podczas mejozy zachodza
przetasowania genetyczne. To wihasnie dzigki temu potomstwo jest genetycznie rozne, nawet jesli ma tych
samych rodzicdéw. Ponadto, przetasowania genetyczne sa szeroko stosowane w rolnictwie do otrzymania
nowych odmian, na przyktad w celu zwigkszenia odporno$ci na szkodniki. Tasowanie genetyczne jest
wynikiem zaj$¢ zdarzen crosssing-over, ktore powoduja wzajemng wymiang materialu genetycznego
miedzy chromosomami rodzicielskimi. Wiadomo jednak, Ze zdarzenia crossing-over nie zachodzg
przypadkowo, ale sg $cisle regulowane, zarowno pod wzgledem liczby (nie wigcej niz 2-3 zdarzenia na parg
chromosomow), jak i lokalizacji wzdtuz chromosomow.

Niemniej jednak, obserwuje si¢ znaczne rdznice w kontroli rekombinacji mejotycznej zard6wno migdzy
gatunkami, jak i w ich obrebie. Piotr Zidtkowski, kierownik laboratorium, w ktérym bedzie realizowany
projekt, przez ostatnie lata prowadzit szereg badan, aby lepiej zrozumie¢ przyczyne takiej zmiennosci W
roslinie modelowej, Arabidopsis thaliana. Jednym z ostatnich odkry¢ jest udowodnienie, ze zmiennos¢
liczby zdarzen crossing-over wiaze si¢ z roznicami w sekwencji okreslonych genow miedzy r6znymi liniami
A. thaliana. Jednak do tej pory sprawdzono bardzo niewiele linii. Ponadto, nie wiadomo, czy podobne
mechanizmy genetyczne reguluja dystrybucj¢ zdarzen crossing-over wzdtuz chromosomow.

Glownym celem proponowanego projektu jest identyfikacja nowych regulatoréw genetycznych zdarzen
crossing-over (zarowno liczby, jak i lokalizacji) u roslin. W tym celu wykorzystamy zmiennos$¢ genetyczng
linii A. thaliana pochodzacych z catego $wiata. Ta ogromna populacja zostanie nast¢pnie przebadana pod
katem zmienno$ci w lokalizacji i liczbie zdarzen crossing-over za pomoca narzedzi opracowanych
specjalnie dla A. thaliana. Na koniec, przeprowadzone zostang analizy loci cech ilosciowych (QTL) i, po
raz pierwszy, badania asocjacyjne catego genomu (GWAS), aby powigza¢ zmienno$¢ zachodzenia zdarzen
crossing-over z roznicami w sekwencji okreslonych genow migdzy liniami A. thaliana. Analizy te dostarcza
nam informacji o potencjalnie nowych genach, ktére moga wptywac na zdarzenia crossing-over u ro$lin, a
takze narzedzi dla hodowcow roslin w celu przyspieszenia otrzymania nowych odmian poprzez utatwienie
taczenia pozadanych cech.



