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Род Wallacemonas - моноксенные паразиты насекомых, - относительно недавно опи-
санная группа в большом семействе Trypanosomatidae. Одной из уникальных черт три-
паносоматид является чрезвычайно сложный митохондриальный геном, представленный
кинетопластом - сетью переплетенных кольцевых молекул двух размерных типов, назы-
ваемых макси- и миникольцами.

Максикольца кодируют около 18 генов компонентов дыхательной цепи и митобиро-
сомы, более половины из которых представлены криптогенами, чьи транскрипты требу-
ют дополнительного уридилового редактирования. Процесс созревания функциональных
мРНК регулируются с помощью гидовых РНК (гРНК) [3], гены которых расположены в
миникольцах.

Род Wallacemonas отличается тем, что большая часть его генов, например, ND8, не
нуждается в редактировании [2]. Эта особенность, вероятнее всего, возникла именно у
Wallacemonas, так как у представителей базальных по отношению к роду филогенетиче-
ских групп ND8 является криптогеном [2]. Случаи редукции редактирования (как и его
возникновения) довольно редки и крайне интересны с эволюционной точки зрения.

Исчерпывающим образом охарактеризованы лишь два кинетопластных генома дик-
сенных видов: Leishmnania tarentolae [5] и Trypanosoma brucei [1], - популяции мини- и
максиколец которых оказались крайне гетерогенными. В типичном случае несколько ты-
сяч миниколец размером до 1 т.п.н. кодируют около 300 гРНК, обеспечивая потребность
клетки в редактировании 10 из 18 генов.

В данной работе нами был собран и аннотирован полный кинетопластный геном изоля-
та Wallacemonas sp. W sd. Используя инструментарий, разработанный нами ранее [3], мы
показали, что вместе с реверсией криптогена к гену происходит реорганизация генома ги-
довых РНК, сопровождающаяся множественной утратой миниколец. Продемонстрирована
миграция генов гРНК ND8 из утраченных миниколец в некодирующую (дивергентную)
область максикольца, структура которой оказалась уникальной среди известных ранее
трипаносоматид [4].
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