Pasozyty to organizmy, ktore Zyja kosztem innych, nie zabijajac, przynajmniej od razu.
Cho¢ czesto kojarzymy je z owadami czy grzybami, to w Swiecie ro$lin rdwniez istnieje
wiele pasozytéw. Na przyktad rodzina Orobanchaceae obejmuje rosliny pasozytnicze, z
ktérych niektére stracity zdolno$¢ do fotosyntezy i sg catkowicie zalezne od swoich
gospodarzy. Pasozyty roslinne moga wptywac na rézne aspekty zycia roslin, w tym na ich
genomy. Ciekawym zjawiskiem jest horyzontalny transfer genéw (HGT), gdzie geny
przenosza sie nawet miedzy daleko spokrewnionymi gatunkami bez rozmnazania
ptciowego. To zjawisko, zachodzace naturalnie od miliardéw lat, umozliwito roslinom
lagdowym rozwoj réznych zdolnosci, jak np. produkcja ligniny, niezbednej do osiggania
duzych rozmiar6w. Badania nad tym zjawiskiem zmienily nasze rozumienie historii
zycia, pokazujac, Ze poziomy transfer genéw tgczy rézne linie ewolucyjne niczym pajecza
sie¢ rozpieta na drzewie zycia.

Ro$liny pasozytnicze tacza sie z roslinami-gospodarzami przez specjalne struktury
zwanymi haustoriami, ktore przenikajg do ich tkanek i pobieraja potrzebne substancje,
w tym wode, sktadniki odzywcze, a nawet czasteczki genetyczne DNA i RNA. Ciekawostka
jest, ze te “ukradzione” geny moga zosta¢ wigczone do DNA pasozyta. Co wiecej, w
niektérych przypadkach, jest odwrotnie - geny pasozyta moga przejs¢ do genomu
zywiciela. Ro$liny posiadaja trzy oddzielne genomy w réznych cze$ciach komorki: jadrze,
chloroplastach i mitochondriach. Wydaje sie, ze genom mitochondrialny jest szczeg6lnie
podatny na przyjmowanie obcych genéw.

W naszym projekcie zbadaliSmy gatunek holopasozytniczy Orobanche coerulescens, w
ktérym poprzednio znalezliSmy transfer genu atp6 do genomu mitochondrialnego.
WykorzystaliSmy dwie nowoczesne technologie sekwencjonowania: Oxford Nanopore,
ktéra dostarcza dtuzsze fragmenty genomu, oraz Illumina z krétszymi odczytami, ale z
nizszym udziatem btedow. Te dwa rodzaje odczytdw pozwolity nam na odtworzenie
kompletnego genomu mitochondrialnego (ryc. 1). Sprawdziliémy jakie geny zawiera, czy
sg one aktywne, oraz czy poza atp6 sa inne przypadki HGT. Do wykrycia aktywnych,
przeniesionych genéw wykorzystaliSmy technike RNA-seq. Z jednej strony pozwolita ona
sprawdzi¢, czy transkrybowane sg obce geny uprzednio wykryte w mitochondrialnym
DNA, z drugiej, mamy nadzieje, ze wykryjemy rowniez sygnaty HGT wsrod aktywnych
genow genomu jagdrowego. Nasze dotychczasowe wyniki wskazujg, Ze badana roslina nie
wykazuje wyraznych oznak degradacji gen6w w genomie mitochondrialnym, znalezZlismy
za to kilka potencjalnych nowych przypadkéw HGT, ktore obecnie badamy bardziej
szczegbtowo. Uzyskane wyniki okazaly sie bardzo pomocne przy tworzeniu wniosku
grantowego, ktory sktadamy w ramach konkursu Opus 26.
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Ryc. 1. Ztozone chromosomy mitochondrialne O. coerulescens z zaznaczonym potozeniem

genow.



