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Осетрообразные являются крайне интересным отрядом позвоночных, благодаря палео-
полиплоидным геномам, базальному положению среди филогенетического древа Actinopterygii
и медленной скорости морфологической и геномной эволюции. Геном стерляди уникален
тем, что его можно использовать в качестве референсного генома осетровых из-за самого
низкого уровня плоидности в этой группе.
В данном проекте мы секвенировали ДНК самца и самки стерляди, после чего произвели
сборку генома. Кроме того, мы произвели секвенирование транскриптома различных тка-
ней стерляди. Поиск повторяющихся элементов de novo проводился непосредственно на
прочтениях Illumina, а так же на готовой геномной сборке с использованием специализи-
рованных инструментов. В результате мы получили полную библиотеку повторяющихся
элементов.
Были идентифицированы тандемные повторы, в том числе те, которые отличались по
содержанию в геноме между самцом и самкой, однако FISH-анализ показал, что эти раз-
личия обусловлены внутривидовым полиморфизмом. Тем не менее, мы смогли определить
хромосомоспецифичные повторённые последовательности, в том числе такие, которые поз-
воляют различать паралогичные участки генома.
Анализ мобильной ДНК продемонстрировал преобладание ретроэлементов над ДНК-транс-
позонами. Были найдены новые потенциальные случаи горизонтального переноса мо-
бильных генетических элементов. Анализ транскриптов показал активность исследуемых
ДНК-транспозонов.
Наши результаты подчеркивают важность изучения повторяющихся элементов немодель-
ных организмов и могут помочь выявить новые пути эволюции геномов. Работа поддер-
жана грантом РНФ № 18-44-04007.
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