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Малярийные комары Anopheles подгруппе Maculipennis представляют собой обширную
группу двукрылых насекомых, переносчиков малярии. Вид An. messeae s.l, имеет широкое
распространение в бореальной области Палеарктики и характеризуется наличием пяти по-
лиморфных инверсий в геноме [1]. Клинальная изменчивость инверсии 2R1 направленная
с севера на юг, может обуславливать участие в адаптивной приспособленности особей к
более холодному климату. Целью работы стал поиск точек разрывов полиморфной инвер-
сии 2R1 и поиск возможной связи генов, расположенных в их окрестности, с адаптацией
к суровым климатическим условиям Сибири у An. messeae s.l.

Геном An. messeae не секвенирован, но порядок генов в стандартном варианте 2R0
у An. messeae совпадает с близкородственным An. atroparvus. Положение точек разрыва
инверсии 2R1 определяли по геномной карте An. atroparvus [2] путем мечения и флуорес-
центной in situ гибридизации (FISH) ген-специфичных ДНК-зондов с препаратами поли-
тенных хромосом An. messeae. Таким образом с точностью около 100 тыс. п. н. удалось
определить положение точек разрыва 2R1 : одна 12,494-12,607 млн. п. н., другая 36,546-
36,620 млн. п. н.

Проведен поиск генов, связанных с адаптацией к низким температурам и диапаузе у
Culex и Aedes относительно точек разрывов инверсии 2R1 на карте An. atroparvus. Одна
из точек разрыва инверсии 2R1, расположенная ближе к центромере, содержит больше
ортологов генов Aedes albopictus связанных с инвазией в умеренные широты [3] и с адапта-
цией к низким температурам [4]. Тогда как гены, связанные с метаболизмом жира у Culex
pipiens, наоборот доминируют в центральной части инверсии и в теломерной половине
плеча [4].

Окрестности точек разрывов инверсии 2R1 в геноме An. atroparvus обогащены генами,
ассоциированными с метаболическими процессами, приводящим к развитию диапаузы по
результатам анализа генной онтологии (GO:0015980, 0006091, 0045333, 0006508, 0070011,
0005996, 0019318, 0006006, 0019842, 0046983).

Полученные данные демонстрируют, что адаптивные свойства инверсии 2R1 могут
быть связаны с эффектом положения генов, находящихся в окрестности точек разрывов.

Работа выполнена при финансовой поддержке гранта РФФИ №18-34-20106.
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