Оценка молекулярно-генетического состава эволюционно консервативных районов контакта Х-хромосомы с ядерной оболочкой у малярийного комара Anopheles atroparvus Thiel.
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Исследования пространственной организации хромосом играют важную роль в изучении эволюции близких видов. У видов малярийных комаров комплекса «maculipennis» были выявлены межвидовые различия в локализации и морфологии районов прикрепления хромосом к ядерной оболочке в трофоцитах яичников. С помощью окрашивания хромосом антителами к ламину В типа было показано, что у Х-хромосомы Аn. beklemishevi имеются четыре района контакта с ядерной ламиной: А, В, C, D (условные обозначения), у Аn.atroparvus – в районах 2B/С, 3A, 3С, а у An. messeae 1с, 1d и 2b-c. По результатам FISH микродиссектированных ДНК-проб с хромосомами трофоцитов близких видов районы A An. beklemishevi, 2B/С An.atroparvus и 2b An. messeae гомеологичны и сохранили свойство прикрепления к ядерной оболочке в ходе эволюции. Другие районы, как например, гомейологичные району B An. beklemishevi у An. atroparvus и An. messeae это свойство не проявляют.  Целью настоящего исследования было оценить молекулярно-генетическое содержание эволюционно консервативных районов контактов хромосом с ядерной оболочкой на примере района 2B/С An. atroparvus. An. atroparvus – до сих пор единственный вид малярийный комара из группы Maculipennis, геном которого был просеквенирован (Neafsey et al., 2015). С помощью in situ гибридизации было определено расположение сайта связывания ламина на физической карте генома этого комара. Район 2С, протяженностью 2 м. п. н., расположен в средней части левого плеча Х-хромосомы в районе, морфологически соответствующем типологии диффузного гетерохроматина дрозофилы. В дистальной части этого района расположен участок связывания ламина (2B/C). Определение содержания генов, мобильных генетических элементов и S/MAR последовательностей в районе 2С осуществляли с помощью инструментов Biomart, RepeatMasker, а также данных SMARTest соответственно.

В ходе анализа последовательности района 2C выявлено три участка с высоким содержанием S/MAR элементов, их плотность составляла 1,3% на 100 т.п.н, что в 1,7 раз выше, чем в среднем по району. Общим признаком этих участков являлось обедненность генами ‑ 3,8 гена на 100 т. п. н. (среднее по 2С ‑ 7,33±0,71; по Х-хромосоме – 7,16±0,26). Один из этих максимумов, протяженностью около 300 т. п. н., соответствовал сайту связывания ламина в 2B/C и характеризовался максимальной суммарной длиной и числом S/MAR элементов. В пределах данного участка плотность генов составляла 1,3 на 100 т. п. н. Другой его отличительной особенностью являлось низкое содержание как ретротранспозонов ‑ 1 на 100 т. п. н. (среднее по 2С ‑ 4,76±0,53; по Х-хромосоме – 4,95±0,22), так отсутствие ДНК-транспозонов (среднее по 2С – 1,24±0,17 на 100 т. п. н.; по Х-хромосоме – 1,28±0,07). Таким образом, изучаемый район прикрепления 2B/C по низкому содержанию генов соответствует характеристикам гетерохроматина, однако он характеризуется практически полным отсутствием мобильных элементов, которые широко представлены в интеркалярном диффузном гетерохроматине у An. gambiae (Sharakhova et al., 2010). На основе проведенного анализа можно предположить, что основным способом прикрепления Х-хромосомы к ядерной оболочке эволюционно консервативных районов прикрепления, таких как 2В/С является взаимодействие S/MAR последовательностей с белками ядерной ламины. Отсутствие мобильных элементов могло способствовать сохранению этой функции. Дальнейшее изучение молекулярно-генетических особенностей районов прикрепления хромосом к ядерной оболочке способствует пониманию эволюции пространственной организации хромосом у малярийных комаров.
