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Temat pracy: Impact of DNA interhomolog polymorphism on meiotic crossover formation
at the genome-wide and recombination hotspot scale in Arabidopsis thaliana

(Wplyw polimorfizmu DNA pomiedzy homologami na formowanie mejotycznych crossing-
over w skali catogenomowej 1 na poziomie gorgcych miejsc rekombinacji u Arabidopsis
thaliana)

Rekombinacja mejotyczna crossing-over jest kluczowym procesem polegajacym na wzajemne;j
wymianie fragmentoéw chromosoméw homologicznych, ktéry prowadzi do tworzenia nowych
kombinacji alleli w organizmach hybrydowych. Podczas rekombinacji mejotycznej,
polimorfizm DNA pomiedzy homologami moze mie¢ wpltyw na czgstosé i1 rozktad crossing-
over wzdtuz chromosomoéw. Jednak efekt ten pozostaje wcigz stabo poznany.

Aby zbada¢ zwiazek migdzy polimorfizmem, a rekombinacja w skali calego genomu
zoptymalizowatam metod¢ genotypowania przez sekwencjonowanie (GBS), ktora umozliwia
mapowanie zdarzen crossing-over w roéznych krzyzowkach Arabidopsis thaliana. Porowanie
chromosomowego rozktadu crossing-over w liniach typu dzikiego 1 w tle mutantéw msh2, ktére
nie sg zdolne do wykrywania blednie sparowanych zasad w DNA, ujawnilo znaczace rdznice.
Polegaja one na tym, Zze miejsca bardziej polimorficzne, potozone w regionach
przycentromerowych sg mniej aktywne rekombinacyjnie w mutancie msh2, natomiast crossing-
over zachodzi z wyzszg czesto$cig w regionach subtelomerowych, ktore zawieraja znacznie
mniej polimorfizmow.

Ponadto, opracowatam nowe narzedzie do badania rozkladu crossing-over na poziomie
goracych miejsc rekombinacji, ktore nazwaliSmy typowaniem nasion (ang. seed-typing).
Metoda ta umozliwia zarOwno pomiar czgstosci crossing-over, jak 1 precyzyjne mapowanie
miejsc zajscia poszczegélnych zdarzen rekombinacyjnych. Korzystajac z tego podejscia,
zidentyfikowatam bardzo polimorficzny interwal ChP z trzema goragcymi miejscami
rekombinacji: Aro, Coco 1 Nala. Nasze wyniki pokazuja, Ze centra goracych miejsc
rekombinacji sg praktycznie pozbawione polimorfizméw pojedynczego nukleotydu (ang.
SNP), ale obecnos¢ SNP w ich bezposredniej bliskosci stymuluje aktywno$¢ crossing-over w
danym miejscu. Ponadto, zmiany strukturalne otaczajace badany interwal chromosomowy nie
majg wplywu na czesto$¢ rekombinacji, jesli nie obejmuja bezposrednio goracych miejsc
rekombinacji. Przy uzyciu linii 4. thaliana z naturalng delecjag w Coco lub po wygenerowaniu
sztucznej delecji przy pomocy CRSIPR/Cas9, potwierdzilismy, Ze u Arabidopsis nie wystepuje
wspotzawodnictwo miedzy blisko zlokalizowanymi goragcymi miejscami rekombinacji.

Dodatkowo, zbadali§my zwigzek pomiedzy SNP, MSH2 i rekombinacja poprzez mapowanie
crossing-over w tle mutanta msh2. Ujawnilo to interesujacg tendencj¢ polegajaca na tym, ze
bardziej polimorficzne gorace miejsca rekombinacji sa mniej aktywne po wylaczeniu systemu
rozpoznawania btednie sparowanych zasad (tj. w mutancie msh2). Bezposredni wplyw
polimorfizméw zostat sprawdzony w liniach, ktore sa heterozygotyczne tylko w badanym
interwale. Linie te, wykazywaly wyzsza czesto$¢ rekombinacji w badanym interwale w
poréwnaniu z pelni homozygotycznymi liniami wsobnymi. Efekt ten nie byl widoczny w
ro$linach posiadajacych mutacje w genie MSH2, co sugeruje, ze MSH2 promuje zachodzenie
crossing-over w gorgcych miejscach rekombinacji otoczonych regionami o wysokiej gestosci
SNP.
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