Analiza transkryptomu omulka baltyckiego

Tomasz Sanko

W krélestwie zwierzat mitochondria dziedziczone sa gléwnie w linii zenskiej.
Zaobserwowano jedynie kilka wyjatkow od tej reguly. Prawdopodobnie najbardziej
wyraznym odstepstwem jest przypadek matzy z rodziny Mytilidae (morskie), Unionidae
(stodkowodne) oraz niektérych matzy z rodziny Veneridae. Ich mitochondria dziedziczone
sa dwoma niezaleznymi drogami. Samice otrzymuja tylko matczyne mitochondria
(z genomem typu F), natomiast samce zaro6wno matczyne jak i ojcowskie mitochondria
(z genomem typu M) przez co osobniki te sg heteroplazmatyczne. Ojcowskie mitochondria
zlokalizowane sg gtéwnie w komoérkach generatywnych 1 stanowig jedyne mitochondria
plemnikow. Ten sposob dziedziczenia nazwany zostal podwojnie uniparentalnym (DUI)
1 jego mechanizm pozostaje niewyjasniony. Oba genomy moga osigga¢ znaczny stopien
dywergencji  (20-50%) nukleotydowej jednak ich poziom dywergencji moze ulec
zmniejszeniu dzigki stabo jeszcze poznanemu zjawisku maskulinizacji, podczas ktorego
genom zenski zastgpuje genom meski w jego linii dziedziczenia.

Pomimo tak egzotycznego sposobu dziedziczenia, sktad mitochondrialnego DNA
(mtDNA) malzy wykazujacych DUI pozostaje typowy dla zwierzat. Wszystkie geny
mitochondrialne omutka (Mytilus spp.) usytuowane sg na nici H bogatszej w pary GC
a sekwencje niekodujace ograniczaja si¢ do krotkich odcinkow. Wystepuje tylko jeden
dhuzszy odcinek niekodujacy Zadnego biatka tzw. rejon kontrolny. Sadzi si¢, iz odgrywa on
glowna role w replikacji 1 transkrypcji mtDNA. Jednym z etapow transkrypcji gendéw
zaro6wno mitochondrialnych jak 1 jadrowych, jest dojrzewanie RNA, ktore wymaga zajscia
kilku proceséw: endonukleolitycznego podzielenia na odpowiednie fragmenty
prekursorowego RNA, jego ewentualnej edycji i poliadenylacji. Podczas tych procesow
z policistronowego prekursora wylaniaja si¢ monocistronowe czasteczki RNA
o odpowiednio zmodyfikowanych 5° i1 3’ koncach.

Glownym zadaniem w mojej pracy bylo rozpoznanie systemu obrobki post-
transkrypcyjnej mRNA baltyckiego omutka (Mytilus trossulus). Jest to pierwsza analiza
transkryptomiczna dla tej linii ewolucyjnej. Zastosowano trzy niezalezne podejscia:
i) analiza transkryptomu zrekombinowanego i zmaskulinizowanego; ii) analiza

modyfikacji post-transkrypcyjnych zachodzacych w mitochondrialnym mRNA; iii) analiza



wplywu dywergencji wewnatrzgatunkowej na stopien zakonserwowania procesow post-
transkryptomicznych.

Pierwsze podejscie pozwolito wytypowa¢  zmaskulinizowany genom
mitochondrialny, ktoéry nastepnie zostat w petni zsekwencjonowany. Dzieki temu mozliwe
byto wyjasnienie jakim zmianom ulegaja geny w zmaskulinizowanym genomie F,
niedlugo po tym, jak ten zaczyna by¢ przekazywany w linii me¢skiej. Wykazano, ze
rekombinacja genomu zenskiego jest tylko poczatkiem na drodze tranzycji genomu typu F
w genom typu M. Konsekwencjg tego jest rozluznienie presji selekcyjnej i gromadzenie
mutacji niesynonimicznych przez geny w genomie mitochondrialnym.

Drugie podejscie pozwolilo zmapowaé transkrypty gendow wystepujacych
tandemowo na mtDNA oraz odpowiedzie¢ na pytanie jakim procesom post-
transkrypcyjnym ulega mitochondrialne mRNA. Wykazano zatem, ze same geny
przepisane zostaja na jedng ni¢ mRNA, z ktorej nastgpnie sekwencje kodujace, otoczone z
obu stron tRNA, zostajg wycigte i poliadenylowane zgodnie z ,,modelem przerwy tRNA”.
W transkryptach zawierajacych geny potaczone tandemowo, uwolnienie si¢ genow
poprzedzone jest utworzeniem si¢ struktury pseudo-tRNA na 5' koficu ostatniego z gendw.
W ten sposéb ,,wolne” geny zostaja poliadenylowane.

Ostatnim badanym aspektem byt stopien zakonserwowania ewolucyjnego
procesOw post-transkrypcyjnych w obrgbie rodzaju Mytilus. W tym celu przeprowadzono
szeroka analiz¢ poréwnawcza transkryptomow kilku gatunkéw omulka. Analiza ta
pozwolita stwierdzi¢, ze proces dojrzewania mRNA wydaje si¢ byc¢ silnie
zakonserwowany 1 uwarunkowany topologig genomu niezaleznie od poziomu dywergencji

genomOw w populacji omutka na catym $wiecie.



