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Streszczenie

Stopien kondensacji chromatyny wptywa na wiele proceséw biologicznych w skali
komodrkowej, takich jak inicjacja transkrypciji genéw czy rekombinacja mejotyczna. Z
drugiej strony, drobne zmiany molekularne zachodzgce na poziomie nukleosomalnym
moga wptywac na takie czynniki jak reakcja na stres czy roznorodnos¢ genetyczna na

poziomie organizmalnym i populacyjnym.

W pierwszej czesci pracy zbadatem funkcje i wptyw modyfikatoréw chromatyny na
ekspresje gendéw odpowiedzi na stres u rosliny modelowej Arabidopsis thaliana.
Opisalismy acetylotransferaze NuA4, ktéra odpowiada za acetylacje histonu H4 oraz
wariantu H2A.Z. Obecnos¢ NuA4 jest niezbedna do ekspresji genéw zwigzanych ze
wzrostem i fotosyntezg. Z drugiej strony NuA4 stymuluje depozycje H2A.Z w genach
zwigzanych z reakcjg na stres, co ostatecznie prowadzi do ich wyciszenia w
fizjologicznych warunkach. Nastepnie zbadatem role enzymu deacetylazy histonowej
HDA19, ktéra moze specyficznie usuwac grupy acetylowe z H2A.Z i H3. Réwnowaga
pomiedzy acetylacjg i deacetylacjg histonéw tworzy zatem mechanizm zapobiegajacy

spontanicznej ekspresji genéw stresowych.

W dalszej czesci zbadatem mozliwos¢ modyfikowania chromatyny poprzez
naprowadzanie systemu opartego na nieaktywnej katalitycznie endonukleazie dCas9.
Wyniki wskazujg na to, ze lokalna rekrutacja peptydu VP64, prowadzi zaréwno do
zwiekszonej ekspresji wybranego genu oraz do lokalnej reorganizacji w strukturze
chromatyny, ktéra moze wptywac¢ na zachodzenie rekombinacji mejotycznej (crossing-

over, CO) w wybranym locus.

W drugiej czesci dysertacji przedstawitem metody bioinformatyczne wykorzystywane
w analizie danych NGS, ze szczegdélnym uwzglednieniem wykrywania zdarzen
crossing-over. Zaprojektowatem narzedzie internetowe oparte na srodowisku RShiny,

ktére pozwala na szybkie poréwnanie zestawéw danych, pochodzgcych z réznych



opublikowanych do tej pory eksperymentow typu genotyping-by-sequencing (GBS).
Dodatkowo przygotowatem prosty i skuteczny sposéb okreslania miejsca zachodzenia
crossing-over w skali hotspotu rekombinacyjnego, ktéry wykorzystywany jest w
metodzie seed-typing.

Podsumowujgc, przedstawitem rézne aspekty mojej dziatalnosci badawczej,
poczgwszy od badan nad rolg chromatyny w ekspresji genow stresowych i
rekombinacji mejotycznej, a skonczywszy na podejsciu obliczeniowym w analizie

danych biologicznych.



