Komparativni genomika hub rodu Geosmithia napri¢ ekologickymi strategiemi

TEREZA VESELSKA

Laboratof genetiky a metabolismu hub, Mikrobiologicky tistav AV CR, Videfiska 1083, 142 00 Praha 4

Rod Geosmithia zahrnuje houby asociované s podkornim hmyzem, jejichz ekologicka role zlstava
z velké cCasti nejasna. Vyjimkou jsou tfi ambrosiové druhy (G. microcorthyli, G. eupagioceri a
G. cnesini), nutricni symbionti ambrosiovych brouki, ktefi v bélovém dieve aktivné péstuji houby,
které jim slouzici jako jediny zdroj potravy. Navzdory fylogenetické neptibuznosti vykazuji
ambrosiové houby konvergentni fenotyp: kvasinkovity rist a palisadovité uspoiadani hyf s kulovi-
tymi konidiemi, kterymi se brouk zivi. Podobny fenotyp se vSak vyskytuje i u dalSich druhti rodu
Geosmithia, zejména u specialisti Zijicich v uzké symbioze s lykozravymi klirovei napadajicimi
stromy z Celedi Pinaceae. Tato symbidza je v rodé pravdépodobné ancestralni a je vysledkem
dlouhodobé koevoluce. Ostatni druhy rodu tvofi generalistické asociace s riznorodymi hostiteli.
Riizné typy symbiodzy, od volnych po obligatni, se v ramci evoluce rodu vyvinuly opakované a ne-
zavisle, coz ¢ini rod Geosmithia vyjimeénym modelem pro studium adaptaci spjatych s prechodem
k obligatni symbioze.

Pro srovnavaci analyzy bylo vybrano 11 druhi Geosmithia: 3 ambrosiové, 3 specialisti a 5 genera-
listt. Jejich genomy byly sekvenovany technologii PacBio HiFi a sestaveny az na uroven chromo-
zomu. U ¢tyi druhti byla spravnost slozeni genomti oveéfena pomoci Hi-C sekvenace (Illumina
NextSeq), kterd rovnéz poskytla data pro analyzu prostorové organizace genomu. Transkriptomova
data generovana pro kazdy studovany druh a vlastni proteinova databaze byla vyuzita k anotaci
genomd.

Velikost genomil se pohybovala mezi 25,9-30,3 Mb se zastoupenim repetitivnich elementd 3,4—
11,5 %. Genomy byly sestaveny pievazné do 9 chromozomi, s vyjimkou dvou generalistl s 10
chromozomy. I mezi blizce pfibuznymi druhy byla pozorovdna nizka chromozomova syntenie,
Casto doprovazend akumulaci repetitivnich sekvenci v oblastech chromozomovych zloml a
vznikem druhové specifickych gend. Hi-C analyza potvrdila pfitomnost Rablovy konformace
chromatinu a umoznila predikci poloh centromer, jejichZ struktura vSak zlstdva nejasnd. Pocet
anotovanych genti se pohyboval od 6 993 do 8 472, pti¢emz specialisté vykazovali redukovany
pocet, zejména mezi signalnimi proteiny a CAZymes.



