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KOMPLEKSY SYNAPTONEMALNE

Zmienno$¢ rekombinacyjna, obok muta-
cyjnej, jest przyczyna ogromnego zroznico-
wania organizmow. Rekombinacje genetycz-
ne zachodzace podczas mejozy wystepuja na
trzech poziomach. Sa to: (i) rekombinacje
chromosomowe dotycza losowego rozcho-
dzenia si¢ chromosomoéw homologicznych
podczas anafazy I, (ii) rekombinacje chro-
matydowe dotycza losowego rozchodzenia
sie chromatyd w anafazie II oraz (iii) rekom-
binacje wewnatrzchromatydowe. Rekombi-
nacja wewnatrzchromatydowa zachodzi w
obrebie dwoch chromosoméw homologicz-
nych, wymieniajacych miedzy soba fragmen-
ty chromatyd, co prowadzi do powstania w
genomie unikatowych kombinacji alleli po-
chodzenia matczynego i ojcowskiego. Dzieki
takiej wymianie (ang. crossing-over), pozosta-
lym rekombinacjom oraz redukcji zawartoSci

DNA do poziomu 1C, organizmy diploidal-
ne wytwarzaja gamety, mogac w ten sposob
stworzy¢ nowy, rozny od rodzicielskiego or-
ganizm. Ogromna role w tym procesie od-
grywa kompleks synaptonemalny, ktoéry w
SciSle okreslonych miejscach spaja ze soba
dwa rownolegle utozone chromosomy homo-
logiczne, umozliwiajac im rekombinacj¢ po-
miedzy chromatydami niesiostrzanymi.

Po raz pierwszy kompleksy synaptone-
malne zostaly zaobserwowane ponad 50 lat
temu w spermatocytach raka (MOSES 1956),
golebia, kota i cztowieka (FAWCETT 1956). Na-
zwe tej unikalnej, jadrowej strukturze nadano
nieco pozniej i potwierdzono jej obecnosc u
szeregu roznorodnych organizmow poczaw-
szy od drozdzy, a skonczywszy na czlowieku
(MAREC 1996).

BUDOWA KOMPLEKSU SYNAPTONEMALNEGO

Kompletnie uformowany kompleks synap-
tonemalny (ang. synaptonemal complex, SC)
znajduje si¢ pomiedzy dwoma profazowymi
chromosomami homologicznymi, laczac je
na calej dlugoSci w pare tworzaca biwalent
(Ryc. 1). Kompleks synaptonemalny to troj-
warstwowa, biatlkowa struktura, sktadajaca sie
z dwoch elementow lateralnych (ang. lateral
elements, LE) i znajdujacego si¢ miedzy nimi
elementu centralnego (ang. central element,
CE). Pomiedzy elementami lateralnymi znaj-

duja si¢ tzw. guzki rekombinacyjne (ang. re-
combination nodule, RNs). Jest to zespot bia-
tek o elipsoidalnym ksztalcie, charakteryzuja-
cy sie znacznym pochlanianiem elektronéw
i wystepujacy jedynie w euchromatynowych
obszarach chromosomu (HOLM i RASMUSSEN
1980, SCHMEKEL i DANEHOLT 1998). W cen-
trum kompleksu widoczna jest tzw. struktu-
ra drabinkowa, powstala w wyniku potaczen
elementow lateralnych z centralnym przy po-
mocy mikrofilamentéw (TF’s). Elementy late-
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Ryc. 1. Struktura SC.

Zaznaczono: lateralne petle chromatyny (LCL), chro-
matydy siostrzane (SCd), element centralny (CE), ele-
ment lateralny (LE), mikrofilamenty (TF’s), guzek re-
kombinacyjny (RN), osie chromosomoOw laczace si¢
z LE (AC), kohezyny (wg PENKINA i wspotaut. 2002;
zmodyfikowana).

ralne kompleksu przylegaja do rdzeni biatko-
wych chromatyd siostrzanych, a kazdy z nich
zakonczony jest tarczka (MAREC 19906, PENKI-
NA i wspotaut. 2002).

Kompleks synaptonemalny zbudowany
jest z bialek o znacznej zawartoSci argininy
(DRESSER 1987), ktore pod wzgledem budo-
wy immunochemicznej nie wyst¢puja w zad-
nej innej fazie (PENKINA i wspotaut. 2002).
Po raz pierwszy biatka SC zostaly wyizolowa-
ne ze spermatocytOw szczura. Stosunkowo
niedawno wyizolowano, powielono i podda-
ne sekwencjonowaniu geny kodujace biatka
kompleksu czlowieka, chomika oraz drozdzy
Saccharomyces cerevisiae (PENKINA i wspol-
aut. 2002). Szczegotowa molekularna struk-
tura kompleksu synaptonemalnego moze byc¢
analizowana jedynie przy uzyciu mikroskopu
elektronowego lub skaningowego. W mikro-
skopie optycznym, nawet o wysokiej roz-
dzielczoSci i w duzym powigkszeniu mozliwe
jest jedynie uchwycenie struktury biwalentu,
z wyraznie zarysowanymi chromosomami w
stadium synapsy.

ELEMENT LATERALNY (LE)

Element lateralny, widziany w mikrosko-
pie elektronowym przedstawia si¢ jako po-
chtaniajace elektrony, amorficzne witokno, o
szerokosci 30-40 nm, ktére czesto trudno
odrozni¢ od lateralnych fragmentoéw chro-
matyny (MAREC 1996). DNA chromosomow
upakowany jest w postaci petli chromatyno-
wych zwigzanych z LE i odchodzacych pro-
mieniScie od osi SC. Obie chromatydy sio-
strzane kazdego z homologéw polaczone sa
z jednym elementem lateralnym. Zdarza sig,

ze pojedynczy LE w pewnych odcinkach jest
podzielony i tworzy dwie osie. Zjawisko to
moze sugerowac, ze LE jest zbudowany z
dwoch odrebnych wilokien, z ktérych kaz-
de odpowiada jednej chromatydzie (WEITH i
TRAUT 1980). Stosujac inne techniki elektro-
nowe DIERICH i wspotaut. (1992) zasugerowa-
li, ze element lateralny podzielony jest az na
trzy elementy: dwa glowne i jeden wezszy,
zlokalizowany po wewnetrznej stronie LE,
ktorego zadaniem jest stworzenie potaczenia
pomiedzy TFs a LE. Uzywajac przeciwcial
monoklonalnych stwierdzono w lateralnych
czeSciach kompleksu obecnos$¢ biatek SCP2
i SCP3 o masie odpowiednio 173-190 kDa
oraz 30-33 kDa (HEYTING i wspotaut. 1987).
W celu identyfikacji ewolucyjnego konser-
watyzmu biatek SCP2, poréwnano sekwen-
cje DNA szczurzego oraz ludzkiego i stwier-
dzono homologi¢ jedynie w 63% (PENKINA i
wspotaut. 2002). Biatkko SCP3 o masie 30 i
33 kDa jest produktem tego samego genu,
a jedno jest modyfikacja drugiego. Roéznice
wystepujace pomiedzy nimi przypuszczalnie
powstaja w trakcie lub po translacji (MOENS
i wspolaut. 1987). Przypuszczalnie regiony
DNA silnie zasocjowane z biatkami komplek-
su synaptonemalnego zawieraja sekwencje
odpowiedzialne za powstawanie crossing
over w tym miejscu. W pOzZniejsze etapy re-
kombinacji, kiedy naprawiane sa miejsca pek-
nie¢ lancucha DNA, réwniez zaangazowane
zdaja sie by¢ biatka SCP3, ktorych zadaniem
jest ochrona laczonych nukleotydow przed
restryktazami (PENKINA i wspoélaut. 2002).
Zadaniem SCP2 i SCP3 jest utrzymywanie
wiazania miedzy chromatydami siostrzanymi
a elementem lateralnym kompleksu, ktorego
obecnos¢ stwierdza si¢ do wczesnej anafa-
zy 1, oraz stabilizacja chiazm. Biatka SCP2 i
SCP3 zgrupowane sa wzdluz ramion chro-
mosomoéw od poczatku leptotenu do konca
diplotenu. Po zakonczeniu diplotenu biatka
te ulegaja koncentracji w centromerach, nie-
mniej jednak w niewielkich iloSciach pozo-
staja zwiazane z ramionami chromosomow
az do metafazy I (SCP2), a nawet anafazy I
(SCP3). Konstrukcja elementow lateralnych
kompleksu wspierana jest przez kohezyny
biatkkowe skupione wzdluz osi chromatyd
(PENKINA i wspotaut. 2002).

ELEMENT CENTRALNY (CE)

Przestrzefi pomiedzy elementami lateral-
nymi okreSlana jest jako region centralny
(ang. central region, CR; lub central space,
CS), 1/2 albo 1/3 tej przestrzeni zajmuje ele-
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ment centralny. Elementy lateralne lezace
naprzeciw sa polaczone regularnie rozmiesz-
czonymi mikrofilamentami (MAREC 1996).
Srednica mikrofilamentéw wynosi ok. 5 nm,
z wahaniami od 2 nm do 10 nm, co wskazu-
je na mozliwos¢ kurczenia si¢ tych elemen-
tow. Stwierdzono takze, iz wlokno mikrofi-
lamentu sktada sie z wiazki ciefiszych wio-
kien, kazde o przekroju 2 nm (SCHMEKEL i
DANEHOLT 1995). Mikrofilamenty sa utozone
rownolegle w stosunku do siebie, a prosto-
padle do elementéw lateralnych i chociaz
ich dhugos¢ (ok. 100 nm) jest wystarczajaca,
aby potlaczy¢ naprzeciwlegte LE’s, to kazdy
pojedynczy mikrofilament kurczy sie, siega-
jac jedynie do polozonego naprzeciw LE ele-
mentu centralnego. Kazdy TF polaczony jest
z dwoma symetrycznie potozonymi pilarami
- krotkimi strukturami wygladajacymi jak fi-
lary (ang. pillar). Dokladnie przez Srodek
kazdego pilaru, prostopadle do niego, bie-
gnie mikrofilament. Ulozenie takie zapewnia
odpowiednie zakotwiczenie specyficznych
segmentow TF’s w pilarach. Kazda para pilar
polaczona jest za pomoca wioknistych struk-
tur, zaroOwno miedzy soba, jak i innymi pila-
rami tworzacymi CE. Wiokna te znajduja si¢
wylacznie w obrebie CE i w przeciwienstwie
do TF’s nie biegna w kierunku elementow
lateralnych. Dzieki takiej organizacji region
centralny charakteryzuje si¢ bardzo regular-
na i stabilna budowa. Stopien uporzadkowa-
nia elementu centralnego zalezy od tego jak
doktadnie i regularnie poszczegolne jednost-
ki beda ustawione wzgledem siebie, tworzac
uktad drabinkowy z podzialem na odrebne
warstwy (Ryc. 2). Glownym biatkiem budu-
jacym TF’s jest SCP1 (SCHMEKEL i DANEHOLT
1995). Domniemana drugorzedowa budowa
SCP1 jest zblizona do prostych biatek takich
jak miozyna czy keratyna. Poza SCP1 w re-
gionie centralnym kompleksu u szczura wy-
kryto dwa dodatkowe biatka: SC48 i SCG65.
Jednakze nie maja one sktonnosci do organi-
zowania sie¢ w o-helise ani tworzenia innych
specyficznych struktur. Sekwencja biatkowa
SC48 pozostaje jak dotad nieustalona. Bial-
ko Zipl wyznacza miejsca inicjacji tworze-
nia kompleksu synaptonemalnego (BORNER
i wspotaut. 2004, ZICKLER 20006). Badania
nad biatkiem Zipl u Saccharomyces cerevi-
siae potwierdzaja brak homologii z ssaczym
SCP1, jednakze duze podobienstwo w budo-
wie drugorzedowej struktury wskazuje na
pelnienie tej samej funkcji przez oba biatka
(PENKINA i wspolaut. 2002). Zip2, réwniez
wykryte w centralnej czeSci kompleksu u
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Ryc. 2. Trojwymiarowy model regionu central-
nego.

Na rysunku widoczne sa pilary, mikrofilamenty (TF),
elementy lateralne (LE), CE- element centralny (CE),
chromatyna (CH) i guzek rekombinacyjny (RN) (wg
SCHMEKELA i DANEHOLTA 1995; zmodyfikowana).

S. cerevisiae, nie wykazuje strukturalnej ho-
mologii z zadnym ze znanych biatek buduja-
cych SC (PENKINA i wspotaut. 2002). W rejo-
nie centralnym stwierdzono takze obecnosc
biatka Zip3, ktore razem z Zip2 ma za zada-
nie wyznakowa¢ miejsca dla Zipl. Zarow-
no Zip2 jak i Zip3 sa niezbedne w procesie
polimeryzacji kompleksu wzdtuz ramion ho-
mologow (FUNG i wspotaut. 2004), lecz ich
liczebnoS¢ nie wykazuje korelacji w stosun-
ku do liczby zdarzefi crossing over (HEN-
DERSON i KEENEY 2004). Nieobecnos¢ tych
bialek powoduje ustawianie si¢ chromoso-
mow homologicznych w odleglosci 400 nm
i laczenie sie tylko w nielicznych miejscach,
tzw. osiowe asocjacje- ang. axial associations
(FUNG i wspotaut. 2004). BORNER i wspotaut.
(2004) twierdza natomiast, ze przebieg pro-
cesu crossing over zalezy wtasnie od Zipl,
Zip2 i Zip3.

GUZKI REKOMBINACYJNE (RN’S)

Kolejna struktura kompleksu synapto-
nemalnego sa guzki rekombinacyjne, ktore
u organizmoéw z chiazmatycznym modelem
mejozy zasocjowane sa z niemal kazdym
elementem centralnym (HOLM i RASMUSSEN
1980). Guzki rekombinacyjne sa silnie zwia-
zane z rejonem centralnym SC. Potozone sa
na jego szczycie (na pilarach), a ich dluga
0§ zawsze przyjmuje roOwnolegte potozenie
do dtugiej osi LE’s (Ryc. 1). RN’s zachowu-
ja tacznoS¢ z obydwoma elementami late-
ralnymi za pomoca polaczen fibrylarnych
(SCHMEKEL i DANEHOLT 1998). Rozmiary guz-
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kow cechuja si¢ duzym konserwatyzmem —
niemal zawsze mierzac 100 nm (HOLM i Ra-
SMUSSEN 1980; ANDERSON i wspotaut. 1997).
Po raz pierwszy RN’s opisano u Drosophila
melanogaster (CARPENTER 1975). Wykazano
istnienie dwoch rodzajow guzkow. W za-
leznoSci od czasu pojawiania si¢ podczas
profazy I mozemy podzieli¢ je na: wczesne
(wykrywalne w leptotenie i zygotenie) i
poine (wykrywalne w dojrzatym SC w pa-
chytenie). Guzki wczesne sa znacznie licz-
niejsze i roznorodne w Kksztalcie (ANDER-
SON i wspotaut. 1997, PENKINA i wspotaut.
2002, ANDERSON i STACK 2005). Wczesne
guzki, ktore pojawiaja si¢ jeszcze przed wy-
tworzeniem synapsis wzdluz osi chromo-
somOw, sa rozmieszczone bardziej rowno-
miernie od péznych (ALBINI i JONES 1987).
Dyskusyjna pozostaje kwestia, czy istnieja
dwa rodzaje RN’s zlokalizowane w r6znych
miejscach, czy wczesne sa niedojrzala for-
ma poznych (SCHMEKEL i DANEHOLT 1998).
Liczba i rozmieszczenie pozinych guzkow
jest SciSle zwiazana z liczba i rozmieszcze-
niem miejsc wystepowania crossing over i
chiazm (CARPENTER 1975, RASMUSSEN i HOLM
1978, ZICKLER i wspotaut. 1992, PENKINA i
wspotaut. 2002, ZICKLER 2006), natomiast
liczba wczesnych guzkow rekombinacyj-
nych w duzym stopniu przekracza liczbe
zdarzen crossing over i chiazm (ALBINI i JO-
NES 1987, ANDERSON i STACK 2005, DE VRIES
i wspotaut. 2005). Hipoteza zwiazana z tym
odkryciem zaklada, ze pdzne guzki z punku
biochemicznego sa multikompleksami en-
zymatycznymi katalizujacymi crossing over
(MAREC 1996), podczas gdy wczesne na za-
sadzie markerOw zaznaczaja miejsce w nici
DNA, w ktorym inicjowana jest wymiana.
Jest to prawdopodobne, poniewaz podzine
guzki zajmuja centralne miejsce w struktu-
rze ostatecznie wyksztalconego kompleksu,
podczas gdy guzki wczesne przylegaja do
ramion chromosomow juz w czasie leptote-
nu i zygotenu, gdy chromosomy jeszcze nie
utworzyly par (PENKINA i wspotaut. 2002).
Guzki rekombinacyjne oraz kompleksy en-
zymatyczne odpowiedzialne za rekombina-
cje pojawiaja sie¢ i tacza z chromosomami
jako pierwsze w zygotenie. Mozna przy-
puszczac, ze inicjacja procesu rekombina-
cji ma miejsce wlasnie w tym czasie i jak
wykazano u drozdzy do pe¢kniecia podwoj-
nej nici DNA dochodzi jeszcze przed wy-
tworzeniem synapsis (SCHMEKEL i DANEHOLT
1998). Domniemana budowa bialek two-
rzacych RN’s zostala ustalona na podstawie

kilkakrotnych badan rekombinacji u . cere-
visiae. Bialka te maja charakter enzymow,
ktore ulegaja dynamicznym zmianom struk-
turalnym w trakcie profazy I, dojrzewania
i zanikania kompleksu. Wczesne guzki za-
wieraja kompleks bialek enzymatycznych
Rad50/Mrel1/Xrs2, ktorego zadaniem jest
zainicjowanie rozerwania podwojnej nici
DNA. Oprocz Rad50/Mrel1/Xrs2 w tworze-
niu wczesnych RN’s u drozdzy uczestnicza
takze biatka Rad51 i Dmcl, ktére wystepu-
ja glownie wzdluz ramion chromosomow
homologicznych (ANDERSON i wspotaut.
1997, FRANKLIN i wspotaut. 1999, TARSO-
UNAS i wspotaut. 1999, DE VRIES i wspolaut.
2005). Dzieki Rad51 i Dmcl, rozpoznaja-
cych odpowiednie homologiczne sekwen-
cje w petlach chromatynowych, osie chro-
mosomoOw zostaja przyciagniete do siebie i
tacza sie (MOENS i wspotaut. 2002; SUNG i
wspotaut. 2003). Kompleks enzymatyczny
tworzony przez Rad51/Dmc1/RPA/Msh4 od-
powiada za utrzymanie utworzonego pola-
czenia miedzy chromosomami homologicz-
nymi w stabilnej konformacji przestrzennej
oraz statej odlegtoSci (MOENS i wspotaut.
2002, HIGGINS i wspolaut. 2004, DE VRIES i
wspotaut. 2005). Kompleks Rad51 i Dmcl
wykazuje znacznie wicksza zdolnoS¢ wia-
zania jednoniciowego niz dwuniciowego
DNA. Powstate podczas inicjacji rekombi-
nacji regiony DNA zawierajace pojedyn-
cza ni¢ poddane zostaja w dalszym etapie
takze dzialaniu RPA i RAD52. W rejonach
wystepowania RPA stwierdza si¢ obecnos¢
biatka stabilizujacego chromosomy — BML
(PENKINA i wspotaut. 2002). W guzkach re-
kombinacyjnych S. cerevisiae wystepuja tez
Msh4, Msh5 i Mlhl - tzw. bialka naprawcze,
ktore ,katalizuja” laczenie sie nici DNA w
miejscach, w ktorych nastapila wymiana
fragmentow, zapewniajac tym samym pra-
widlowy przebieg crossing over i wlaSciwa
strukture chromosomow (ROSS-MACDONALD
i ROEDER 1994, HOLLINGSWORTH i wspotaut.
1995, HUNTER i BORTS 1997). U Lepidopte-
ra nie wystepuja guzki rekombinacyjne,
co w konsekwencji powoduje brak cros-
sing over i chiazm (MAREC i TRAUT 1993).
Prawdopodobnie RN’s uczestnicza takzie w
tworzeniu sie TF’s i CE, kontrolujac zbliza-
nie i laczenie filamentéw pochodzacych od
naprzeciwlegltych LE. W ten sposOb poste-
puje laczenie elementéw lateralnych na za-
sadzie mechanizmu zamka btyskawicznego
(SCHMEKEL i DANEHOLT 1998).
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FORMOWANIE I ROZPAD KOMPLEKSU SYNAPTONEMALNEGO

Podczas profazy I, gdy rozpoczyna sie
formowanie kompleksu synaptonemalnego,
organizacja chromatyny ulega diametralnym
zmianom. Poczawszy od leptotenu, biatka
kompleksu synaptonemalnego tacza si¢ ze Sci-
Sle okreSlonymi sekwencjami DNA zlokalizo-
wanymi w tych cze¢Sciach domen petlowych,
ktore sa zakotwiczone w rdzeniu biatkowym
chromatydy (MOENS 1994). Pierwszym Kkro-
kiem do stworzenia synapsis jest ustawienie
sie chromosoméw homologicznych w odle-
glosci ok. 300nm (MAREC 1996). W zygote-
nie homologi zaczynaja si¢ do siebie zblizac¢
i laczy¢ za pomoca elementow SC (PENKINA
i wspotaut. 2002). Petle chromatynowe od-
chodza promieniScie od elementéw lateral-
nych SC. WigkszoS¢ zwiazanej z SC chroma-
tyny jest nieaktywna — nie ulega transkrypcji
(MAREC 1996). Podczas wczesnej profazy LE
pojawiaja sie jako bialkowe osie (ang. axial
elements, AE’s, czyli tzw. elementy osiowe),
kazda potaczona z dwoma chromatydami
siostrzanymi. Elementy lateralne powstaja za-
wsze z nowosyntetyzowanych biatek, nigdy
w skutek reorganizacji juz istniejacych kom-
ponentow (HEYTING i wspotaut. 1988, 1989).
Na poczatku LE’s widoczne sa jako pojedyn-
cze, krotkie fragmenty wplatane w chromaty-
ne¢. Nastepnie zostaja umocowane z udziatlem
telomerow do wewnetrznej strony blony ja-
drowej. Miejsce mocowania SC’s znajduje si¢
zawsze w rejonie jadra znajdujacym si¢ na-
przeciw jaderka, w poblizu dwoch par cen-
trioli. Elementy lateralne ciagloS¢ osiagaja w
srodkowym zygotenie, kiedy to pojawiaja si¢
pierwsze kompletne biwalenty, a telomery w
miejscach umocowania SC do blony jadrowe;j
tworza charakterystyczne stadium bukietu.
LE’s siegaja wowczas od jednego telomeru
do drugiego telomeru kazdego chromosomu.
Po uksztaltowaniu LE’s zaczyna pojawiaC si¢
CE, taczac homologi na zasadzie zamka bty-
skawicznego na calej ich dlugoSci, z wyjat-
kiem miejsc, w ktorych proces zostat zaha-
mowany przez interlocking czyli zaze¢bianie
sie chromosomow (MAREC 1996). Proces ten
jest naturalnym zdarzeniem. Podczas paro-
wania homologéw w zygotenie dosy¢ czesto
zaobserwowaC¢ mozna zjawisko interlocking
(Howm 1985). Proces ten pojawia si¢, gdy
synapsis dwoch chromosoméw homologicz-
nych rozpoczyna sie¢ w dwoch miejscach,
podczas gdy w ich nadal niesparowanych
rejonach ulokowany jest chromosom innej
pary (chromosomowe interlocking), badz

nawet caly biwalent (biwalentowe interloc-
king). Chromosom ten (biwalent), znalazlszy
siec pomiedzy homologami laczonymi przez
SC, zostaje miedzy nimi uwieziony (HOLM i
RASMUSSEN 1980). Powstale petle i uwiezione
w nich chromosomy musza zosta¢ zlikwido-
wane przed zajSciem rekombinacji. Mecha-
nizm naprawczy, likwidujacy interlocking,
powoduje pekniecie jednego z LE uwi¢zione-
go wewnatrz biwalentu wraz z polaczonym z
nim chromosomem. Po wypetleniu uwiezio-
nej chromatyny nastepuje polaczenie rozcig-
tego miejsca. Biochemiczne podloze procesu
wskazuje, ze bierze w nim udzial ATP-zalezna
topoizomeraza typu II, posiadajaca zdolnosc
szybkiego rozcinania podwojnej nici DNA,
dzieki czemu krzyzujace si¢ ramiona chromo-
somOw zostaja uwolnione (MAREC 1990).
Podczas formowania elementu centralne-
go, TF’s powstaja z filamentow, odchodza-
cych od prekursorow elementow lateralnych.
Filamenty te ulegaja fuzji, taczac ze soba na-
przeciwlegle potozone LE’s. Analiza ich prze-
biegu wykazata, ze siegaja one od jednego
elementu lateralnego do naprzeciwlegtego, a
tylko nieliczne koncza sie w elemencie cen-
tralnym. (SCHMEKEL i DANEHOLT 1995). Dtuz-
sze filamenty sa lepiej zauwazalne i rozroz-
nialne u owadow, gdzie wystepuje wicksze
zageszczenie TF's niz u ssakow, u ktorych jest
ono mniejsze (SOLARI i MOSES 1973). Z anali-
zy tomograficznej wynika, iz proces tworze-
nia zarOwno wilokien, jak i filamentow, jest
procesem zmiennym i w duzej mierze uzalez-
nionym od zageszczenia sieci fibrylarnej. Po
utworzeniu TF's w specyficznych, wyznaczo-
nych dla nich miejscach zaczynaja formowac
sie pilary, taczac sic wioknami — tworza dra-
binkowa strukture. Gdy jednostki budujace
region centralny wystepuja w niskim zagesz-
czeniu, oddzialywania miedzy nimi sa bar-
dzo slabe, przez co regularna organizacja jest
praktycznie niewidoczna. Przy duzym zagesz-
czeniu rosna oddziatywania miedzy molekuta-
mi, co pociaga za soba wzrost uporzadkowa-
nia struktury, az do skrajnych przypadkow,
w ktorych przybiera ona posta¢ o niemalze
krystalicznym uktadzie (SCHMEKEL i DANEHOLT
1995). We wczesnym pachytenie wszystkie
homologi wykazuja w pelni uksztattowane
synapsis (MAREC 1996). Kompletne synapsis
najpOzniej osiagaja fragmenty chromosomow
tworzace organizator jaderkotworczy (ang.
nucleolar organizer region, NOR) (RASMUS-
SEN 19806). Znaczne opoéznienie w tworze-
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nie synapsis, towarzyszace niekompletnemu
potaczeniu homologéw, jest zjawiskiem ty-
powym dla heterochromosomow Z i W, ob-
serwowanych u ciem np. Galeria mellonella
(WANG i wspotaut. 1993) czy ptakéw (SOLARI
1977) oraz X i Y obserwowanych u ssakow
(BURGOYNE 1982, MAREC 1996, PAGE i wspot-
aut. 20006). Szereg przeprowadzonych badan
wskazuje na to, iz kompleks synaptonemalny
najpierw pojawia si¢ w miejscach specyficz-
nych, tzw. centrach parowania (ang. pairing
center). Miejsce, w ktorym rozpoczyna si¢
tworzenie synapsis miedzy dwoma chromo-
somami warunkuje prawidlowe rozpoznanie
odcink6w homologicznych i prawdopodob-
nie jest potencjalnym miejscem wystapienia
rekombinacji genetycznej (MOENS 1994, ZIC-
KLER 20006). Liczba i rozmieszczenie RN’s tak-
ze odpowiadaja miejscom inicjacji tworzenia
SC, a w nastepstwie liczbie zdarzefn crossing
over (CARPENTER 1988, ZICKLER i KLECKNER
1999, ANDERSON i STACK 2005, ZICKLER 2006).
Wprost proporcjonalna zalezno$S¢ miedzy
liczba poznych guzkow a miejscami inicjacji
SC zostata zaobserwowana takze u kukurydzy
(MAGUIRE i RIESS 1994) oraz u drozdzy Sorda-
ria (ZICKLER i wspotaut. 1992, ZICKLER 2000).
PENKINA i wspotaut. (2002) donosza nato-
miast, ze formowanie kompleksu u drozdzy i
roslin wyzszych jest inicjowane w wielu miej-
scach biwalentu, natomiast u zwierzat zawsze
rozpoczyna si¢ od regiondéw telomerowych i
postepuje wzdtuz. Interstycjalne synapsis ma
miejsce takze w przypadku, gdy ruch homo-
logow zostaje utrudniony z powodu ich zaze-
bienia si¢ z innymi homologami — zjawisko
interlocking (RASMUSSEN 1986). RASSMUSEN
(1986) wykazal, ze za przyciaganie si¢ homo-
logow, poprzedzajace tworzenie kompleksu,
odpowiedzialne sa krotkie, subterminalne
segmenty, tzw. miejsca rozpoznawcze, ktore
znajduja sie na kazdym z koncow chromoso-
mu. Inicjacja formownia SC rozpoczyna si¢
w subterminalnych rejonach chromosomu i
postepuje w kierunku najblizszego telome-
ru. Powyzsze obserwacje dowodza, ze proces
koniugacji chromosomow jest konsekwencja
istnienia dwoch miejsc rozpoznawczych w
kazdym chromosomie, a nie wynikiem ab-
solutnej homologii regionéw chromosomo-

wych. ZICKLER (2000), cytujac badania TESSE
i wspotaut. (2003), oraz HENDERSON i KEENEY
(2004) twierdza natomiast, ze formowanie
kompleksu jest bardziej uzaleznione od zja-
wiska DSBs (ang. DNA double strand break,
przerwanie podwojnej nici DNA) oraz bialek
bioracych w nim udzial niz od presynaptycz-
nego ulozenia chromosomow. SC utrzymuje
swoja strukture az do poznego diplotenu.
Jako pierwsze rozpadowi ulegaja CE, nastep-
nie LE pekaja wzdluz ich dlugiej osi, naste-
puje ich wieloetapowa dekondensacja i SC
zostaje usuniety z biwalentow (PENKINA i
wspotaut. 2002). Proces rozpadu komplek-
soOw przebiega wedlug réznych wariantow
(MAREC 1996):

— oba LE’s i CE zostaja usunic¢te z biwa-
lentow w postaci bezksztaltnej masy, ktora
nastepnie ulega degradacji. Tylko niewiel-
kie pozostaloSci SC utrzymuja si¢ w obrebie
chiazm do diakinezy;

— LE’s i CE po opuszczeniu biwalentow
tworza polikompleksy;

— LE’s i CE przeksztatcaja si¢ w biatkowe
osie ciagnace sie wzdluz chromatyd.

Z biochemicznego punktu widzenia two-
rzenie si¢ biatek kompleksu i jego rozpad
podczas diplotenu regulowane sa poprzez
fosforylacje i defosforylacje. Proces ten w
duzej mierze zalezny jest od kinaz, ktore
kontroluja formowanie biatek kompleksu. In-
hibicja kinaz zaleznych od cyklicznych AMP
i GMP reguluje fosforylacje btony jadrowe;j i
kondensacje chromatyny w premitotycznych
jadrach (LAMB i wspotaut. 1991), wiec praw-
dopodobnie procesy fosforylacji i defosfory-
lacji pelnia podobna role w dezorganizacji
SC podczas diplotenu. Badania EPE i wspot-
aut. (2000) oraz PAGE i wspotaut. (2006) wy-
kazaly, ze takze kohezyny sa istotnie zaanga-
zowane w tworzenie spojnosci miedzy SC a
chromosomem, cho¢ ich obecnos¢ stwierdza
sie rowniez wowczas, gdy LE’s nie wystepu-
ja. W organizacji LE’s biora udzial takze inne
boczne struktury, skupione wzdtuz osi chro-
mosomow, wchodzace w istotne interakcje z
jego biatkami. Jedna z nich jest chromosomo-
we rusztowanie (ang. chromosome csaffold),
tworzone przez topoizomeraze II o DNA oraz
podjednostke SMC2 (PAGE i wspoétaut. 2000).

POLACZENIE KOMPLEKSU SYNAPTONEMALNEGO Z DNA

Kompleks synaptonemalny laczy sie z
petlami utworzonymi przez profazowa chro-
matyn¢ jedynie w nielicznych miejscach.

Wiekszos¢ profazowego DNA nie kontaktu-
je siec z SC, a tylko mniej niz 0,5% jest Sci-
Sle zwiazana z t3 strukturg i nosi nazwe SC
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DNA. SC DNA zbudowane jest z unikalnych
i Srednio powtarzalnych sekwencji. Po do-
ktadniejszym zbadaniu SC DNA dowiedziono
jego niezwykle specyficznych wtaSciwosci,
co pozwolito na utworzenie nowej rodziny
jadrowego DNA (PENKINA i wspotaut. 2002).
W celu zapewnienia precyzyjnego potlacze-
nia sekwencji homologicznych obu chromo-
somoéw tworzacych biwalent, niezbednego
dla prawidlowego przebiegu crossing over,
kompleks musi taczy¢ sie z chromatyna wy-
soce specyficznie. Biochemiczne badania
prowadzone nad zachowaniem DNA pod-
czas profazy I wskazuja, iz za specyficznosc
wiazania DNA z SC odpowiedzialne jest tzw.
zyg DNA. Pojedyncze kopie (5-10 kb) se-
kwencji tego DNA, rozlokowane sa wzdhuz
chromosomo6éw (MAREC 1996). W komorkach,
oprocz typowych profazowych kompleksow
synaptonemalnych, wystepuja takze polikom-
pleksy. Polikompleksy (ang. policomplexes,
PCs) sa to struktury pojawiajace si¢ w post-
pachytenowych komorkach u réznych or-
ganizmow. Moga znajdowac si¢ zaroOwno na
obszarze jadra, jak i w cytoplazmie komorki.
NajczeSciej przybieraja forme ulozonych w
stos fragmentow SC. Najprawdopodobniej s3

to samoorganizujace si¢ struktury powstale
z kompleksOw synaptonemalnych, ktére po
spelnieniu swej funkcji zostaly usuniete z po-
laczen chromosomalnych, jak zaklada jeden
z wariantow rozpadu SC. Agregaty w postaci
PCs wystepuja swobodnie badz zwiazane z
chromatyna, czy tez innymi strukturami. Po-
likompleksy wystepuja zaroOwno w spermato-
cytach jak i oocytach (MAREC 1996). Dowie-
dziono, ze np. u zyta, konikd6w polnych, my-
Szy pojawiaja si¢ jeszcze przed rozpoczeciem
mejozy, a zanikaja wraz z rozpoczeciem ko-
niugacji chromosomoéw homologicznych, co
sugeruje, ze polikompleksy moga by¢ forma
przechowywania podjednostek kompleksu
synaptonemalnego, jako struktury zdolnej do
samoorganizowania i niewymagajacej dostar-
czania nowych elementow. Prawdopodobnie
w powstawanie PCs zaangazowana jest blo-
na jadrowa (MAREC 1996). Badania WOLFA i
MESA’E (1993) wykazaly, ze PCs obecne sa w
komorce podczas obu podzialow mejotycz-
nych, po czym zmierzaja do jader miodych
spermatyd. Opisany transfer powodowany
jest duzym powinowactwem PCs do DNA, a
produkty rozpadu PCs prawdopodobnie bio-
ra udziat w dojrzewaniu spermatyd.

UDZIAL KOMPLEKSU SYNAPTONEMALNEGO W DSB, REKOMBINACJI I POWSTAWANIU
CHIAZM

Kompleks synaptonemalny przez ponad
pot wieku obserwowany byl u setek eu-
kariotycznych gatunkow roSlin i zwierzat.
Istnieja jednak takie, u ktorych struktura
ta nie wystepuje. Sa to np. drozdze Schi-
zosaccharomyces pommne (podczas, gdy SC
jest doskonale rozwiniety u Saccharomy-
ces cerevisiae) oraz samce kilku gatunkéw
much np. Drosophila melanogaster. W tych
dwoch przypadkach koniugacja zastapiona
jest poprzez kontakt pomie¢dzy kilkoma he-
terochromatynowymi regionami chromoso-
mow (PENKINA i wspotaut. 2002). Chromo-
somy samcow D. melanogaster, W przeci-
wieistwie do samic, nie rekombinuja (nie
wystepuje ani SC ani chiazmy), mimo to ich
chromosomy ulegaja regularnemu parowa-
niu i segregacji (ZICKLER 20006). Utrzymanie
polaczenia miedzy chromosomami jest moz-
liwe dzieki bialkowym strukturom wiokno-
podobnym zwanym kollochorami (PENKINA i
wspotaut. 2002). MAREC (1996) twierdzi na-
tomiast, ze kollochory sa to miejsca, w kto-
rych chromosomy ptci wykazuja sparowa-
nie. Wedhug tej teorii, kollochory w pewnej

czeSci sktadaja si¢ z NOR-6w, a kazdy NOR
zawiera ok. 200 kopii rDNA, ktore stanowiq
rejony homologiczne w obu chromosomach
ptci, umozliwiajac parowanie pomi¢dzy X i
Y (MAREC 1996). Synapsis nie tworza takze
grzyby z gatunku Aspergillus nidulans, wy-
ksztatcajac jedynie elementarne fragmenty
SC (czeSciowo AE’s bez TF’s), nie osiagaja-
ce ciagtosci budowy, czego konsekwencja
jest brak crossing over (DE BOER i HEYTING
20006). U orzeska Tetrahymena thermophila
brak jest zarowno AFE’s, jak i TF’s, niemozli-
we jest wiec utworzenie kompleksu (LOIDL i
SCHERTHAN 2004). Zjawisko zupelnego braku
rekombinacji mozna zaobserwowac takze u
samic Bombyx mori. W tym przypadku mie¢-
dzy homologami tworzy sie¢ kompleks, ktory
utrzymuje sic w zmodyfikowanej formie az
do poczatku anafazy, stanowiac substytut
chiazm, jednak nie zachodzi crossing over
(LoipL 2006). Stwierdzono takze zupelny
brak SC i rekombinacji u niektorych mutan-
tOw nicieni Caenorhabditis elegans (ZICKLER
2006). W komorkach organizméw homoga-
metycznych proces parowania chromoso-
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mow plciowych niczym nie rézni si¢ od pa-
rowania autosomow. Dwa chromosomy pici

XX, badz ZZ, tworza biwalent z kompletnie
wytworzonym SC.

SYNAPSIS HETEROCHROMOSOMALNE

W  komorkach osobnikéw heterogame-
tycznych przebieg procesu parowania zalezy
od stopnia homologii pomiedzy heterochro-
mosomami. Z uwagi na rézne uklady deter-
minacji plci u osobnikow heterogametycz-
nych mozemy zaobserwowac nastepujace
zjawiska:

— X i Y (analogicznie Z i W) podczas pa-
rowania tworza SC o roznej dtugosci;

— nie wystepuje parowanie chromoso-
mow plciowych;

— w ukladzie XO (ZO) pojedyncze hete-
rochromosomy pojawiaja si¢ jako uniwalenty
(MAREC 1996).

Wystepowanie kompleksu synaptone-
malnego charakterystyczne jest dla autoso-
mow i zdarza sie, ze chromosomy ptci sa
go pozbawione badZ pojawia si¢ on w nie-
co zmodyfikowanej formie. Spowodowane
jest to u wielu gatunkow znacznymi roz-
nicami w morfologii pary XY w stosunku
do siebie. Problem stanowi takze dlugos¢
oraz sktad genowy tych chromosomow. W
wiekszoSci tych przypadkéw zachowanie
chromosomoéw podczas koniugacji zdaje si¢
by¢ wymuszone i nieco nienaturalne. Mimo
opisanych utrudnien proces przebiega pra-
widlowo, co dowodzi ogromnych zdolnosci
dostosowawczych i Swiadczy o dynamice
kompleksu. U gatunkoéw, u ktéorych ptec
determinuje para XY badz ZW, obserwu-
jemy duze morfologiczne oraz genetyczne
zroznicowanie tych chromosomoéw. Dzie-
je sie tak m.in. u ptakow i ssakow, gdzie
heterochromosomy wykazuja homologie
jedynie w nielicznych obszarach, w prze-
ciwienstwie do ryb, ktérych chromosomy
ptci charakteryzuja si¢ znacznie mniejszy-
mi réznicami w stosunku do siebie (PAGE i
wspotaut. 2006). Niehomologiczne regiony
chromosomoéw zazwyczaj nie acza sie¢ kom-
pleksem synaptonemalnym a LE’s ulega-
ja znacznym modyfikacjom. SC taczy tylko
fragmenty pseudoautosomalne (PAR) beda-
ce odpowiednikiem region6w homologicz-
nych na autosomach. Modyfikacje i rdzni-
ce miedzy LE’s zwiazanymi z fragmentami
objetymi i nieobjetymi synapsis wynikaja z
roznego rozmieszczenia podjednostek bial-
kowych SCP2 i SCP3 budujacych te struktu-
ry (DOBSON i wspotaut. 1994, PAGE i wspot-

aut. 2006). Ponadto biatko SCP1 wchodza-
ce w sktad CE roéwniez moze mie¢ wplyw
na te modyfikacje (MEUWISSEN i wspotlaut.
1992). Szczegotowa analiza rozmieszczenia
SCP1 wykazala, iz jest zasocjowane rowniez
z pojedynczymi LE’s chromosomow X i Y,
ktore nie koniuguja. Ekstremalne zjawisko
koniugacji stwierdzono u torbaczy, u kto-
rych chromosomy pltci nie posiadaja w 0go-
le region6w homologicznych (wiekszos¢
gatunkéw torbaczy nie posiada regionu
pseudoautosomalnego, PAR). Obserwujemy
tu ciekawy przypadek modyfikacji SC wy-
stepujacy w heterochromosomach samcow.
Wyksztatcily one specyficzna strukture DP
(ang. danse plate - dostownie: gesta, tepa
ptyta), ktéra utrzymuje biwalent pary XY
(SOLARI i BIANCHI 1975, PAGE i wspolaut.
2006). DP powstaje na skutek modyfikacji
heterochromosomalnych, ktore rozwijajac
sie¢ po wewnetrznej stronie btony jadrowej,
stanowia podloze do tworzenia si¢ struktu-
ry, w ktorej zatopione sa konce chromoso-
mow X i Y. RoOwnie interesujaco przedsta-
wia sie zjawisko koniugacji heterochromo-
somOw u prostoskrzydlych (Orthoptera),
gdzie pte¢ determinowana jest przez ukltad
XX/X0, przez co podczas samczej mejozy
pojedynczy chromosom X zachowuje si¢ jak
uniwalent. Analiza tego chromosomu wyka-
zala, iz formuje on pojedynczy, cienki AE,
w przeciwiefistwie do nieobjetych synap-
sis rejonow heterochromosomow ssaczych.
Jeszcze bardziej skomplikowana i oryginal-
na jest mejoza u Hemiptera, ktorych chro-
mosomy plci w ogodle nie podlegaja rekom-
binacji ani synapsis, pojawiajac si¢ jako
uniwalenty podczas metafazy I, po czym
po zakonczeniu telofazy I, ulegaja II po-
dzialowi — redukcyjnemu. Zjawisko to nosi
nazwe odwroconej mejozy (ang. inwerted
meiosis, IM) (PAGE i wspoétaut. 2006). Pod-
czas badania ultrastruktury profazowych
chromosomow pici (m.in. u pluskwiaka
Triatoma infestans) nie stwierdzono wyste-
powania LE’s wzdtuz ich osi, jedynie wokot
autosomow zlokalizowano obecnos¢ SCP3,
gtownej frakcji bialkowej budujacej LE’s.
Stwierdzono takze, ze nieobecnosci hetero-
chromosomalnych LE’s towarzyszy brak ko-
hezyn biatkowych (P1G0zz1 i SOLARI 2003).
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ZNACZENIE KOMPLEKSU SYNAPTONEMALNEGO

Kompleks synaptonemalny odgrywa zna-
czaca role w mejozie, zachowuje wysoki
konserwatyzm budowy i wykazuje ogromna
dynamike podczas profazy I podzialu me-
jotycznego (HoLMm 1985). Poza udzialem w
parowaniu homologéw podczas mejozy i
rekombinacji uczestniczy takzie w segregacji
i dysjunkcji chromosomow. SC posredniczy
w tworzeniu polaczenia miedzy homologami
umozliwiajac tym samym zblizenie ku sobie
pewnych regionow i zweryfikowanie ich ho-
mologii, dzi¢ki czemu mozliwa jest obustron-
na wymiana odpowiednich odcinkéw chro-
matyd w SciSle okreSlonych miejscach, co
zapewnia prawidlowy kierunek rekombinacji
(MAREC 1996). Kompleks synaptonemalny od-
grywa kluczowa role w rekombinacji, ponie-
waz jest struktura, w ktorej zlokalizowane sa
najwazniejsze kompleksy enzymatyczne, od-
powiedzialne za przebieg tego procesu (BOR-

NER i wspolaut. 2004, DE VRIES i wspolaut.
2005, ZICKLER 2006). Oprocz tego kompleks
formuje si¢ miedzy niehomologicznymi chro-
mosomami, umozliwiajac wymian¢ wylacznie
homologicznych odcinkéw (ZICKLER 20006).
Przypuszcza si¢, ze elementy kompleksu for-
mujace si¢ podczas wczesnej profazy odpo-
wiedzialne sa za detekcje i uporzadkowanie
zapetlen wewnatrz chromosomowych (RA-
SMUSSEN 1986). ObecnoS$¢ synapsis stwier-
dzono nawet w komorkach somatycznych
Diptera, gdzie dochodzi do parowania chro-
mosomOw podczas zycia osobniczego (ang.
somatic pairing) (FUNG i wspotaut.1998).
Kompleks synaptonemalny wykazuje ewolu-
cyjny konserwatyzm u ogromnej wiekszosSci
rozmnazajacych sie plciowo eukariontow,
jak tez jednokomorkowych Protozoa, po-
przez Fungi i algi, az po kregowce (PENKINA
i wspotaut. 2002).

SYNAPTONEMAL COMPLEXES

Summary

Genetic recombination is the main cause of
changeability of different organisms. Synaptonemal
complex (SC) is a protein structure which controls
correct course of coniugation and the frequency
of crossing over. It binds chromosomes into the bi-
walents. This structure consists of central element
(CE) and two lateral elements (LE) related to the
chromatin. There are observed ovale structures be-
tween lateral elements called recombination nodules
(RNs). Recombination nodules are multienzimatic
complexes, which catalize DSBs (Doubble Strand
Breakes) and crossing over process. Synaptonemal
complex is very important in meiosis pairing, but
there are several taksons which do not form this

structure, for example D. melanogaster male. Inter-
esting modifications of synaptonemal comlexes are
observed in heterohromosomes, which show slight
homology, like the ZW pair in birds or some insects.
A few organizms, such as eutherian mammals, form
Danse Plate between heterochromosomes instead
SC. There is observed interlocking during pairing
sometimes, when chromosome or bivalent stuck be-
tween another pair of homologs. There are also ob-
served in many organisms policomlexes consisting
of synaptonemal’s complex elements. In most events
immunostaining metods are used to test function
and structure of synaptonemal’s complex elements.
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