Streszczenie

Trojwymiarowa struktura genomu odgrywa kluczowa role w regulacji genoéw i
funkcjach komorkowych, wptywajac na przestrzenng organizacj¢ chromatyny oraz interakcje
migdzy elementami genomowymi. Ostatnie postepy w dziedzinie genomiki 3D znaczaco
wzbogacily wiedz¢ na temat wpltywu struktury chromatyny na ekspresj¢ gendow i procesy
biologiczne. Petle chromatynowe umozliwiaja dlugozasiggowe interakcje chromatynowe,
mediowane przez specyficzne czynniki biatkowe, takie jak kompleksy kohezyny i CTCF.

W pracy opisane zostalo zaimplementowane narzedzie ChromoLooping

(https://github.com/SFGLab/ChromoLooping)  stuzace do  modelowania  struktury

tréjwymiarowej chromatyny z danych mikroskopii super rozdzielczej oraz wykorzystanie
narzedzia do odzyskania ksztattu petli chromatynowej ze zdjg¢ mikroskopowych technologii
iIPALM. W projekcie uzyska¢ precyzje lokalizacji az do 2 nm, co dato symulowanag
rozdzielczo$¢ genomiczng 10 pz. Dodatkowo przedstawiono zastosowanie ChromoLooping
do modelowania struktury chromatyny z publicznie dostgpnych wielodomenowych zdjeé
mikroskopii $wietlnej oraz prace nad dostosowaniem ChromoLooping do zdje¢ mikroskopii
konfokalne;.

W drugiej czeSci pracy opisano implementacj¢ narzedzia nf-HiChIP

(https://github.com/SFGLab/hichip-nf-pipeline) do automatycznej analizy danych HiChIP.

Narzedzie to pozwala na zréwnoleglone przetwarzanie wielu probek danych HiChIP oraz
ChIP-seq 1 wspiera automatyczng analize¢ wielu replikatow, ich laczenie, oraz analize
potaczonej probki. Przedstawiono takze projekty, w ktorych narzedzie jest wykorzystywane
oraz zaproponowana kompleksowa analize poréwnawcza wielu probek danych genomiki
trojwymiarowej pochodzacych z sekwencjonowania nowej generacji (NGS).

W pracy przedstawione zostaly dwa podejscia do badania struktury trojwymiarowe;,
jedno wywodzace si¢ z technik mikroskopowych i1 obserwacji konformacji DNA w
pojedynczych komorkach i drugie skupiajace si¢ na populacyjnych danych genomicznych. Te
dwie dziedziny w polaczeniu stanowig kompleksowe narzgdzie do badania architektury
chromatyny. Niniejsza praca nie tylko poglgbia zrozumienie tréjwymiarowej struktury
chromatyny, ale takze oferuje innowacyjne metody badania dynamicznych interakcji w

obrebie genomu.
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