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Informacja genetyczna zapisana jest na chromosomach - dhugich, ciasno upakowanych
czasteczkach DNA. W wickszosci naszych komorek znajdujg si¢ dwa homologiczne zestawy
chromosoméw - po jednym odziedziczonym po kazdym z rodzicow. Rodzice rowniez posiadaja po
dwa takie zestawy, dlatego w trakcie mejozy, podczas powstawania komorek rozrodezych, plemniki
lub komorki jajowe otrzymuja tylko jedng wersje danego chromosomu. Proces ten prowadzi do
duzego zréznicowania genetycznego komorek rozrodczych i w konsekwencji potomstwa. W trakcie
mejozy zachodzi dodatkowe zjawisko, w wyniku ktorego réznorodno$¢ genetyczna zwicksza si¢
jeszcze bardziej. Zanim homologiczne chromosomy zostang losowo posegregowane miedzy
gametami, wymieniaja si¢ odpowiadajacymi sobie fragmentami swoich "ramion". W wyniku tego
procesu, zwanego "crossing-over", powstajag zupelnie nowe wersje chromosoméw o unikalnych
kombinacjach alleli, czyli wersji genow.

Crossing-over jest jednym z glownych mechanizmow ksztattujacych roznorodnosé
genetyczng, jednakze wcigz nie do konca wiemy jakie czynniki wplywaja na jego chromosomowa
lokalizacje. Wiemy, ze rozmieszczenie crossing-over nie jest losowe i niektore regiony rekombinuja
duzo cze¢sciej od innych. Zjawisko to jest dla nas szczegolnie istotne w konteks$cie hodowli roslin.
Czgstos¢ 1 lokalizacja crossing-over sa czynnikami warunkujagcymi mozliwo$¢ tworzenia i
podtrzymywania korzystnych uktadéw genow, wplywajacych na cechy uzytkowe, takie jak wysokos¢
plonowania czy odporno$¢ na stres $rodowiskowy. To z kolei bezposrednio wplywa na ilosé
pozywienia lub innych zasobow, jakie jesteSmy w stanie uzyska¢ uprawiajac dang rosline.

W naszych badaniach chcemy okresli¢ jakie czynniki zwigzane sg ze zroznicowang czgstoscia
crossing-over obserwowang w genomie rzepaku - waznej rosliny oleistej i biatkowej. Wykorzystujac
sekwencjonowanie dlugich fragmentow DNA chcemy sprawdzi¢, czy regiony, w ktérych
crossing-over obserwowane jest czesto, roznig si¢ sekwencja DNA od regiondéw nieulegajacych
rekombinacji. Dodatkowo, chcemy wykorzysta¢ uczenie maszynowe do przewidywania potencjatu
rekombinacyjnego konkretnych miejsc genomu, bazujac jedynie na ich sekwencji nukleotydowe;.

Wyniki naszych badan mogg poméc nam zrozumie¢ pewne aspekty crossing-over w rzepaku i
roslinach ogdlnie. W szczegdlnosci mamy nadzieje, ze poszerzymy naszg wiedzg dotyczaca
czynnikow wptywajacych na chromosomowa lokalizacje zachodzenia crossing-over, co z kolei
mogloby przyblizy¢ nas do bardziej kontrolowanego wykorzystania tego zjawiska w wytwarzaniu
nowych odmian ro$lin.



