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W przeciwienstwie do klasycznego, matczynego sposobu dziedziczenia mitochondriow
opisanego dla wigkszosci gatunkow zwierzat (w tym ludzi), omutki z rodzaju Mytilus
dziedziczg mitochondria wedlug modelu podwojnie uniparentalnego (DUI). W systemie DUI
mitochondrialny DNA (mtDNA) dziedziczony jest w uktadzie ,,matka-corka” oraz ,,0jciec-
syn”, gdzie samice przekazuja swoj mitochondrialny DNA (F mtDNA) zaréwno synom jak i
corkom, podczas gdy samce przekazuja jeden ze swoich mtDNA (M mtDNA) wytacznie
synom. W rezultacie osobniki me¢skie wykazujg heteroplazmi¢ o dywergencji si¢gajacej nawet
50% (~24 % dla rodzaju Mytilus).

W ciagu ostatniej dekady w mtDNA omutka odkryto nowa F-swoista ramke odczytu
(ORF) o dtugosci 375 par zasad, ktoéra prawdopodobnie ma znaczenie funkcjonalne. Podobng
ramke odczytu zidentyfikowano u kilku pokrewnych gatunkow tworzacych kompleks Mytilus
edulis, a takze u nieco odleglejszych ewolucyjnie M. californianius i M. coruscus co sugeruje,
ze jest ona utrzymywana w tej linii ewolucyjnej przez co najmniej 13 milionow lat. Co wigcej,
jest prawdopodobne, iz homologiczna ORF istnieje takze w genomie Musculista senhousia,
malza ze spokrewnionej z omutkiem podrodziny Crenellinae, rowniez wykazujacego DUI. Te
dane sugeruja, ze istnieja nierozpoznane dotad swoiste mitochondrialne geny, ktore moga
pehi¢ kluczowe funkcje biologiczne, takie jak regulacja transmisji mtDNA czy determinacja
ptci. Obecno$¢ dodatkowych otwartych ramek odczytu wskazuje, iz mitochondrialne genomy

zwierzat mogg spetnia¢ znacznie wigcej funkcji niz si¢ spodziewano.

Pierwsza czgs¢ dysertacji skupia si¢ na nowoczesnym podejsciu do badan
nad podwodjnie uniparentalnym systemem dziedziczenia mitochondriow w oparciu
0 wysokoprzepustowe sekwencjonowanie nowej generacji RNA (NGS RNA-seq). Ze wzgledu
na pokrewienstwo z gatunkiem wykazujacym DUI (Venerupis philippinarium; wspdlna
rodzina Veneridae) do badan pod katem wystepowania DUI wytypowany zostat Chilijski
gatunek malzy =z rodzaju Eurhomalea. Bioinformatyczna analiza sekwencji
transkryptomicznych wykazata obecnos¢ pojedynczego zestawu genow mitochondrialnych (w

tym atp8) dowodzac braku tego fenomenu dla gatunku E. rufa.

Druga cz¢$¢ dysertacji skupia sie¢ na dodatkowej czternastej otwartej ramce odczytu

(forf) zlokalizowanej w rejonie kontrolnym (CR) mitochondrialnego DNA omuika.



Pod wzgledem struktury sekwencja ta zawiera wszystkie niezbedne motywy do ekspresji
biatka: kodon startu, stopu oraz wysokie zakonserwowanie migdzyosobnicze. Co wigcej,
naukowcy upatrujag w tej i ramkach homologicznych (zidentyfikowanych u innych matzy z
DUI) kandydata nakluczowy element zaangazowany w podwojnie uniparentalne
dziedziczenie mitochondriow. Uzyskane wyniki oparte o wysokoprzepustowe techniki
sekwencjonowania DNA (NGS DNA-seq), metode western blot oraz spektrometrie¢ mas zdajg
si¢ wspiera¢ hipoteze o aktywnej ekspresji tego biatka, pozostawiajac jednak pole
do spekulacji. Detekcja badanej ramki forf ograniczata si¢ do tkanek plaszcza, osobnikdéw

meskich, w poczatkowym okresie dojrzewania gamet.

Trzecia cze$¢ pracy doktorskiej podejmuje problem ,,brakujacego” genu podjednostki
8 ATPazy w mitochondrialnym genomie matzy z gatunku Mytilus edulis. Od czasu publikacji
pierwszego mitogenomu malzy (tj. M. edulis) w 1992 roku istnieje przeswiadczenie, iz cze$é
malzy moze nie posiada¢ mitochondrialnego genu atp8. Przeprowadzone badania
wykorzystujace  technike western blot oraz dwuwymiarowa elektroforeze typu
BN/SDS- PAGE potaczong z detekcja aktywnosci enzymatycznej kompleksu syntazy ATP
pozwolity na jednoznaczne potwierdzenie ekspresji podjednostki 8 ATPazy zarowno przez

zenski (F) jak i meski (M) mitochondrialny genom matzy M. edulis.



