Studium molekulárních základů evoluce feromonové komunikace hmyzu prostřednictvím RNA-seq
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Výzkum genomů a transkriptomů, který býval doménou konsorcií vědeckých týmů zaměřených na studium modelových organismů, byl s rozvojem sekvenačních technik nové generace (NGS) zpřístupněn i pro studium nemodelových druhů. Hmyz, který představuje abundatní, různorodou a ekonomicky relevatní skupinu čítající nejméně 1 000 000 popsaných druhů, byl před rozšířením NGS studován na transkriptomické úrovni pouze omezeně. Pro pochopení molekulárních mechanismů evoluce feromonové komunikace, jenž představuje druhově specifický komunikační kanál koordinující klíčové aspekty života hmyzu, např. reprodukci, jsme studovali geny zapojené v biosyntéze feromonů u třech evropských druhů čmeláků, čmeláka zemního (Bombus terrestris), ekonomicky významného opylovače skleníkových rostlin, čmeláka hájového (B. lucorum) a čmeláka skalního (B. lapidarius), kteří se navzájem zásadně liší chemickým složením samčího feromonu. 

Prostřednictvím RNA-seq sekvenování a de novo sestavení transkriptomů feromonových žláz a referenčních tkání těchto tří druhů čmeláků bylo získáno více než 30 000 kontigů pro každý druh z nichž 12 000 – 13 000 bylo anotováno výrazy Gene Ontology (GO) popisující jejich predikované molekulární funkce a biologické procesy, ve kterých jsou geny zapojeny. V této skupině predikovaných genů bylo u jednotlivých studovaných druhů čmeláků identifikováno 400 – 1 200 genů abundatně a přednostně exprimovaných ve feromonové žláze. Vizuální inspekcí těchto kandidátů byla popsána komplexní síť genů zapojených v biosyntéze derivátů mastných kyselin a terpenových látek, které představují hlavní feromonové složky, a byly identifikovány geny, jejichž rozdílná míra exprese s největší pravděpodobností přispívá k druhově specifickému složení samčích feromonů u studovaných druhů [1, 2, a nepublikované výsledky].
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