Реконструкция полного митохондриального генома Turritopsis dohrnii, животного с обратной онтогенией
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Turritopsis dohrnii (Weismann, 1883) (Cnidaria, Hydrozoa, Hydroidolina, Anthoathecata) - животное, способное обращать вспять свой жизненный цикл и переходить из стадии с половым размножением (медуза) обратно в стадию, размножающуюся бесполым путем (полип). Изучение генома этого вида с целью выявления генетических особенностей, делающих возможным подобный метаморфоз, было начато нами с реконструкции и анализа полного митохондриального генома T. dohrnii.
Было проведено глубокое секвенирование образцов тотальной ДНК T. dohrnii с использованием прибора HiSeq 2000. На основе полученных данных глубокого секвенирования была проведена сборка митохондриального генома, после чего при помощи дополнительных ПЦР и последующего прямого секвенирования ПЦР-продуктов методом Сэнгера, удалось реконструировать полную последовательность митохондриальной ДНК T. dohrnii.
Проведенный анализ показал, что митохондриальный геном T. dohrnii представлен одной линейной хромосомой, включающей в себя 13 белок-кодирующих генов, 2 гена тРНК и два гена рРНК. Один из белок-кодирующих генов имеет частичную инвертированную копию в другой части генома, что характерно для некоторых представителей подкласса Hydroidolina, к которому принадлежит T. dohrnii. Также были выявлены отличия третичной структуры некоторых белков T. dohrnii по сравнению с белками ближайшими родственниками данного вида (Clava multicornis, Rathkea octopunctata, Nemopsis bachei).


Был проведен филогенетический анализ представителей класса Hydrozoa на основе последовательностей 13 белок-кодирующих генов, а также малой субъединицы (12S) рРНК и ее вторичной структуры, при помощи методов максимального правдоподобия и Байеса. В ходе анализа были выявлена новая топология для подотряда Filifera IV, отличная от представленной ранее на основе выборки, не содержащей T. dohrnii в своем видовом составе, а также установленной при помощи более коротких филогенетических маркеров.
В результате работы нами была получена полная последовательность линейного митохондриального генома Turritopsis dohrnii. В данный момент нами продолжается реконструкция полного генома этого организма с целью выявления генетических особенностей, позволяющих T. dohrnii проходить обратный метаморфоз из половозрелой медузы в полип, стадию бесполого размножения.
Работа выполнена при поддержке РНФ № 14-50-00029.
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