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Rekombinacja crossing-over jest niezbedna do prawidtowej segregacji chromosomow
i mieszania informacji genetycznej podczas mejozy. Petniejsze zrozumienie procesow
determinujacych crossing-over i jego dystrybucje ma duze znaczenie dla hodowli roslin
uprawnych. W tej pracy wykorzystuje ,forward genetics” i ,reverse genetics’, aby
zidentyfikowac i scharakteryzowac czynniki mejotycznej rekombinacji crossing-over.

W pierwszym rozdziale pokrétce przedstawiam aktualny stan wiedzy na temat podziatu
komodrek mejotycznych, szlakdw pro- i antyrekombinacyjnych oraz innych czynnikow i
zjawisk, ktore wptywajg na czestotliwos¢ i rozktad crossing-over.

W drugim rozdziale badam réznice w rozktadzie i czestosci crossing-over, korelacje
miedzy gestoscia SNP a czestotliwoscig crossing-over oraz mape rekombinacyjnych
loci cech ilosciowych w 5 populacjach Arabidopsis. Populacje te uzyskano z krzyzéwek
miedzy linig referencyjng Col-0 i 5 ekotypami pochodzacymi z 5 réznych stref
klimatycznych.

W trzecim i ostatnim rozdziale scharakteryzowatam wptyw poziomu ekspresji genow
MutL na czestos¢ crossing-over w okreslonych interwatach genomowych Arabidopsis.
W tym celu uzytam linii mutantéw i dwdch réznych pozioméw nadekspresji. Moje
gtébwne wnioski sg nastepujace: 1. U Arabidopsis MLH1 i MLH3, ale nie PMS1, wptywaja
na czestos¢ rekombinacji w badanych interwatach. 2. MLH1 i MLH3 wykazuja silna
stabilizacje dawki genu, gdzie zaréwno utrata funkgji, jak i nadmierna nadekspresja sa
szkodliwe dla ptodnosci roslin. 3. Charakterystyka cytogenetyczna pokazuje, ze MLH1
jest niezbedny do tworzenia i zapewniania crossing-over.



