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Sekwencja genomowego DNA jest charakterystyczna cecha kazdego zywego organi-
zmu. Nawet genomy indywidualnych osobnikéw w obrebie gatunku réznia sie miedzy
sobg. Zmienno$¢ genetyczna obejmuje réoznorodne warianty, od zmian pojedynczych nu-
kleotydow (SNP) az po duze zmiany strukturalne (SV). Niezbalansowane SV, w ktorych
fragment sekwencji DNA jest tracony lub powielony, nazywane sg zmiennoscia liczby kopii
(CNV). Wiekszos¢é CNV nie ma znaczacego wptywu na fenotyp osobnika. Jednak niektore
z nich moga mie¢ wyrazny - szkodliwy efekt, np. zwigzany z rozwinieciem sie choroby,
podczas gdy inne ujawniaja sie lepsza adaptacja osobnika do warunkow srodowiska. U eu-
kariontéw geny zaangazowane we wspolny szlak metaboliczny sa zazwyczaj rozproszone w
genomie. Jednak w ostatnich latach zidentyfikowano metaboliczne klastry genow (MGC)
czyli skupiska niehomologicznych genéw zaangazowanych we wspoélny szlak metaboliczny.
Zaréwno CNV jak i MGC czesto wystepuja w dynamicznych regionach genomu takich jak
okolice centromeréw czy regiony bogate w transpozony. Oba te zjawiska, choé¢ stabo po-
znane, wydaja sie mie¢ istotny wpltyw na ksztattowanie genomoéw roslinnych. W regionach
podatnych na rearanzacje strukturalne mozliwos$¢ potaczenia korzystnych zestawow genow
jest wieksza niz w pozostalej czesci genomu, promujac tym samym tworzenie MGC. CNV
i MGC maja wiele elementéw wspoélnych i wydaje sie, ze udzial CNV w ksztattowaniu i
ewolucji MGC jest duzy i znaczacy.

Celem prowadzonych badan w ramach mojej rozprawy doktorskiej byto okreslenie we-
wnatrzgatunkowej zmiennosci liczby kopii dla rosliny modelowej Arabidopsis thaliana, a
takze analiza, w jakim stopniu CNV wplywaja na strukture i stabilno$¢ metabolicznych
klastrow genow. Wykorzystujac dane z wysokoprzepustowego sekwencjonowania nowej ge-
neracji dla ponad 1000 naturalnych linii A. thaliana, opracowatam autorskie podejscie do
integracji wynikow z siedmiu programéw opartych o trzy gtéwne metody detekcji CNV:
analize gltebokosci pokrycia, analize mapowania odczytéw sparowanych i analize mapowa-
nia odczytow roztacznych. Stworzytam katalog duzych indeli (50-499 pz) oraz wariantow
CNV (>500 pz). Wykazatam, ze CNV sa waznymi markerami, ktére moga byé¢ wyko-
rzystywane w analizach populacyjnych i asocjacji z fenotypem. Nastepnie skupitam sie
na zbadaniu zmiennosci strukturalnej (gtownie CNV) w czterech MGC, w populacji A.
thaliana. Zaobserwowalam ogromng réznorodnos¢ w obrebie badanych klastrow. Klaster
gen6w marneralu wydaje sie ustalony na poziomie gatunku. Klaster biosyntezy thalianolu
istnieje w dwoch wersjach. W tym MGC zidentyfikowatam inwersje, obecng az w 65% ba-
danej populacji, ktora skutkowala bardziej zwartym klastrem centralnym. Kompaktowa
wersja klastra biosyntezy thalianolu byta dominujaca i bardziej konserwatywna niz wersja
nieciggta. Najwickszy, wysoce zmienny i zréznicowany w populacji jest klaster biosyntezy
arabidiolu/baruolu. W tym klastrze zidentyfikowatam duza (21-27 kpz) insercje genomowa,
obecng w okoto jednej trzeciej analizowanej populacji. Wewnatrz insercji wystepuje nowa
para genoéw: CYP705A2a-BARS2, przy czym BARS2 stanowi niereferencyjny gen kodu-
jacy nowa, dotychczas niescharakteryzowana syntaze oksydoskwalenu (OSC) w genomie
A. thaliana. Analiza asocjacji z fenotypem (GWAS) wskazata, ze linie z insercja mialy
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wolniejsza dynamike wzrostu korzeni i byly zwiazane z cieplejszym klimatem w poréwna-
niu do linii z referencyjnym uktadem genéw. W korzeniach i lisciach, profil ekspresji gendéw
w klastrze arabidiolu/baruolu byl r6zny dla linii z insercja i bez. Dodatkowo, analiza par
genoéw: OSC-oksydazy cytochromu P450 wykazala, ze pary gendéw sa bardziej zmienne niz
ich niesparowane odpowiedniki.

Uzyskane wyniki badann podkreslaja istotny wplyw zmiennosci genetycznej w formo-
waniu i ksztattowaniu MGC. Duza réznorodno$é klastrow u A. thaliana wskazuje na ich
dynamiczna ewolucje zas wyniki GWAS potwierdzaja ich mozliwa role w réznorodno-
sci fenotypowej i adaptacji roslin. Zrozumienie zmiennosci genetycznej i jej wpltywu na
organizacje genomu jest kluczowe w lepszym zrozumieniu ich funkcji.



