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Kazdy organizm, ktory rozmnaza si¢ ptciowo posiada podwdjny zestaw genoéw- jeden pochodzacy od
ojca, a drugi od matki. Proces tworzenia gamet, czyli komoérek jajowych i plemnikow u ludzi, zachodzi
podczas mejozy, ktora redukuje material genetyczny o potowe. Dzieki temu po polaczeniu gamet
organizm potomny posiada réwniez podwdjny zestaw genow.

W trakcie mejozy zachodzg zdarzenia crossing-over, ktore petnig dwie kluczowe funkcje. Po pierwsze,
zapewniajg one wymian¢ materiatu genetycznego miedzy chromosomami pochodzacymi od rodzicow,
co nazywa si¢ rekombinacjg mejotyczng. To sprawia, ze rodzenstwo rozni si¢ genetycznie, cho¢ maja
tych samych rodzicow. Dodatkowo, crossing-over odgrywa istotng role w prawidlowej segregacji
chromosomoéw do komorek potomnych, co jest kluczowe dla prawidlowego funkcjonowania gamet.
Nieprawidtowa segregacja chromosomow moze prowadzi¢ do wielu chorob genetycznych.

Liczba i lokalizacja crossing-over sg s$cisle kontrolowane. Zachodza one w goragcych miejscach
rekombinacji tzw. hotspotach rekombinacji. Analiza historycznych map rekombinacji dwdch
podgatunkow ryzu wykazata, ze zdecydowana wiekszo$¢ hotspotéw znajduje si¢ w roznych miejscach,
pomimo ich duzego pokrewienstwa. Co doktadnie determinuje lokalizacje hotspotu rekombinacyjnego
oraz jak zachodzi ich ewolucja w ro$linach, zostatlo zbadane tylko w bardzo ograniczonym zakresie. W
zwigzku z tym, w ramach tego projektu bedziemy badali jak bardzo zachowane sg hotspoty w regionie
przycentromerowym w roslinie modelowej Arabidopsis thaliana. Stworzymy mapy rekombinacji dla
krzyzowek Arabidopsis, ktore sa ewolucyjnie odlegle od siebie. Dodatkowo, zbadamy, jak rdznice
strukturalne migdzy roznymi liniami przyczyniaja si¢ do zmian w lokalizacji i zachowawczoS$ci
hotspotéw mejotycznych. Analiza naszych wynikéw pozwoli zidentyfikowac czynniki genetyczne
lezace u podstaw dystrybucji hotspotow.

Aktywno$¢ i lokalizacja hotspotéw rekombinacyjnych zaleza zar6wno od czynnikéw genetycznych, jak
i epigenetycznych, co sprawia, ze liczba i rozmieszczenie crossing-over wzdhuz chromosomu nie sa
przypadkowe. Dlatego drugim celem tego projektu jest zbadanie mozliwosci zmiany aktywnos$ci
hotspotéw poprzez lokalne modyfikowanie stanu chromatyny. W szczeg6lnosci, bedziemy dazy¢ do
stworzenia systemu, ktory pozwoli na zmniejszenie aktywnosci okreslonych hotspotéw w regionie
przycentromerowym, co umozliwi kontrolowanie miejsc zachodzenia zdarzen crossing-over.

Badania te dostarczg wnioskéw na temat zachodzenia crossing-over oraz zachowawczosci hotspotow
rekombinacyjnych miedzy bardzo réznymi hybrydami Arabidopsis. Ponadto, wyjasnimy w jakim
stopniu stan upakowania chromatyny wptywa na rekombinacj¢ mejotyczng na poziomie hotspotow
rekombinacyjnych w obrebie regiondw przycentromerowych. Nasze wyniki przyczynig si¢ do rozwoju
nowatorskich strategii w inteligentnych praktykach hodowli ros§lin uprawnych.



