Analiza sekwencji i ekspresji mitochondrialnego DNA u rosliny pasozytniczej Phelipanche
ramosa, ze szczegélnym uwzglednieniem $ladéw horyzontalnego transferu genow.

Phelipanche ramosa jest ro$ling
holopasozytnicza, co oznacza, ze pobiera
zarbwno wode z solami mineralnymi, jak
I zwigzki organiczne od innej rosliny
(zywiciela), sama tracac zdolnos¢
przeprowadzania fotosyntezy. Ta zalezno$¢
pokarmowa niesie za sobg nie tylko zmiany
morfologiczne i biochemiczne, takie jak brak
lisci czy chlorofilu. Aktualne badania
wskazuja, ze relacja, w ktérej dochodzi do tak
bliskiego kontaktu komérek dwoch réznych
gatunkow, moze ulatwiaC przeptyw genoéw
migdzy nimi. Horyzontalny transfer genow
(HGT) to zjawisko przenoszenia materialu
genetycznego, nawet pomiedzy daleko
spokrewnionymi gatunkami, bez udziatu
rozmnazania plciowego. Umozliwia ono
przeptyw nie tylko fragmentéw genomow, ale
prawdopodobnie réwniez calych genomow,
np. mitochondrialnych, miedzy organizmami
nalezacymi do odleglych linii ewolucyjnych.
Pozyskiwanie nowych wariantow genow
poprzez transfer horyzontalny pozwala
gatunkowi biorcy zwigkszy¢ swoj potencjat
adaptacyjny.
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Fig.1. Phelipanche ramosa - zdj¢cie wykonane podczas zbioru

materialu w miejscowosci Szewce w woj. Swigtokrzyskim
16.09.2022 r.

Komoérki roslinne zawierajg trzy rozne organelle z wlasnymi genomami (jadra, mitochondria,
chloroplasty) i w obrgbie kazdego z nich moze doj$¢ do zjawiska HGT. Szczegolnie interesujagcym
przedmiotem badan nad tym zjawiskiem wydaje si¢ jednak by¢ genom mitochondrialny, posiadajacy
pewne wlasciwosci utatwiajace wlaczanie obcego materiatu genetycznego. Jak dotad niewiele jednak
wiadomo na temat genoméw mitochondrialnych w rodzinie Orobanchaceae. Pierwszy przypadek
transferu genu mitochondrialnego od zywiciela do pasozyta z tej rodziny zostat opisany przez cztonkow
zespolu naszego laboratorium. Poza HGT, w mitochondrialnych genomach pasozytow moga
wystepowa¢ rowniez inne zmiany dotyczace rozmiaru genomu, zawartosci gendéw oraz ich
degeneracji/utraty, a powszechnos$¢ tych zjawisk rowniez pozostaje niejasna.

Celem przeprowadzonych badan byla analiza zmian ewolucyjnych w genomie
mitochondrialnym P. ramosa. Zasadniczym krokiem byto uzyskanie sekwencji DNA pokrywajgcych
caty genom mitochondrialny, za pomocg dwoch nowoczesnych technologii sekwencjonowania: Oxford
Nanopore, ktora dostarczyla dtuzsze fragmenty genomu, oraz Illumina, z krotszymi odczytami, ale
takze z nizszym wskaznikiem btedu. Potaczenie obydwu wynikdéw przy uzyciu oprogramowania
bioinformatycznego umozliwito ztozenie genomu mitochondrialnego, sprawdzenie zawartosci genow,



wykrycie sladow degradacji niektorych genow oraz wyszukanie §ladow HGT. Ponadto, rozszerzeniem
tych analiz bylo zsekwencjonowanie transkryptomu w technologii Illumina RNA-Seq, ktoére
umozliwito sprawdzenie aktywnosci gendw mitochondrialnych, a takze identyfikacj¢ sladow HGT
W obrgbie transkryptomu.
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Fig.2. Wizualizacja ztozonego genomu mitochondrialnego P.ramosa z uwzglednieniem lokalizacji gendow, oraz
dtugos$ci poszczegolnych odcinkdw, wykonana przy uzyciu programu Bandage [1].

Wyniki wskazujg na stosunkowo duzy rozmiar genomu mitochondrialnego badanego gatunku.
Analiza zawarto$ci genow sugeruje catkowity brak genow: rps2, rps7 i rpsll w genomie
mitochondrialnym P. ramosa, potwierdzony analizg transkryptomu. Z kolei obecno$¢ jedynie
szczatkowych sekwencji gendw rpl2, rpsl, rps19 i sdh4 w wynikach sekwencjonowania sugeruje ich
degradacj¢. Badania przeprowadzone w ramach projektu rzucily $wiatlo na rézne aspekty ewolucji
genomu mitochondrialnego wyjatkowych organizmoéw, jakimi sg rosliny holopasozytnicze.

Badania wykonano przy wsparciu finansowym Wydziatu Biologii w ramach Programu Strategicznego
Inicjatywa Doskonatosci w Uniwersytecie Jagiellonskim.



Geny korowe

Geny zmienne

Rozmiar

Poréwnywane gatunki [genomu

(kb)
Cycas taitungensis 415
Amborella trichopoda | 3866
Liriodendron tulipifera | 554
Spirodela polyrhiza 228
Butomus umbellatus 451
Phoenix dactylifera 715
Oryza sativa 491
Zea mays 570
Vitis vinifera 773
Gossypium hirsutum 622
Carica papaya 477
Arabidopsis thaliana 367
Brassica napus 222
Ricinus communis 503
Hevea brasiliensis 1326
Vigna radiata 401
Lotus japonicus 381
Malus domestica 397
Citrullus lanatus 379
Cucurhita pepo 983
Viscum scurruloideum 66
Beta vulgaris 369
Silene vulgaris 427
Helianthus annus 301
Daucus carota 281
Nicotiana tabacum 431
Asclepias syriaca 682
Rhazya stricta 549
Boea hygrometrica 511
Mimulus guttatus 525
Salvia miltiorrhiza 49%
Ajuga reptans 352
Phelipanche ramosa 953

.. - geny funkcjonalne .. - pseudogeny

- w trakcie weryfikacji

D - brak genu

Fig.3. Tabela przedstawiajaca wielkosci genomoéw wraz z zawartoscig gendw w 34 mitogenomach roslin
okrytozalazkowych oraz C. taitungensis, zestawiona z badanym gatunkiem [2](zmodyfikowane).
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