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Аннотация
В  работе проведен комплексный сравнительный анализ транскриптомных профилей и  генных семейств морских 

и пресноводных мшанок. Выявлены биологические процессы, ассоциированные с переходом в пресноводную среду обита-
ния, связанные с осморегуляцией, стресс-ответом, иммунной регуляцией, метаболизмом и симбиозом. Установлены таксоны, 
предположительно характерные для микробиоты пресноводных и морских видов мшанок.

Abstract 
This study presents a comprehensive comparative analysis of transcriptomic profiles and gene families in marine and fresh-

water bryozoans. Biological processes associated with the transition to freshwater habitats related to osmoregulation, stress response, 
immune regulation, metabolism and symbiosis were identified. Taxa putatively characteristic of the microbiota of freshwater and ma-
rine bryozoan species have been identified.

Мшанки — колониальные эпибионты, широко распространенные в морских и пресноводных биотопах [1]. 
Несмотря на высокое видовое разнообразие и значительную экологическую роль в пресноводных и морских эко-
системах [2], молекулярно-генетические особенности мшанок остаются недостаточно изученными. По сравне-
нию с другими беспозвоночными, у представителей данного типа до сих пор отсутствуют полноценно описанные 
геномные и транскриптомные данные, что ограничивает возможности исследования их эволюционной биологии, 
симбиотических взаимодействий и стратегий адаптации. Переход от морской к пресноводной среде представляет 
собой значимое эволюционное событие, сопровождающееся комплексной физиологической и молекулярной пе-
рестройкой, механизмы которой активно изучаются с применением биоинформатических подходов.

В анализ были включены сырые данные четырех видов мшанок — двух пресноводных (Fredericella sul-
tana, Plumatella fungosa) и двух морских (Dendrobeania fruticosa, Eucratea loricata), а также транскриптомные 
сборки из открытых источников, ранее опубликованные для других представителей данного типа. Для видов, чьи 
сборки отсутствовали в публичных базах, была выполнена de novo реконструкция транскриптомов на основе пар-
ных RNA-Seq-прочтений с использованием Trinity (v2.15.2). Предсказание и редукция белок-кодирующих после-
довательностей осуществлялись с помощью TransDecoder (v5.7.1) и CD-HIT (v4.8.1). Функциональная аннотация 
выполнялась несколькими базами данных.

Для всех видов были выделены общие ортогруппы с использованием OrthoFinder (v2.5.5). Филогенети-
ческий анализ и оценка времени дивергенции проводились на основе конкатенированной матрицы однокопий-
ных ортогрупп, выровненных с помощью MAFFT (v.7.471). Построение филогенетического дерева выполнено 
методом максимального правдоподобия в  IQ-TREE (v2.4.0), временные оценки получены с использованием 
MCMCTree на основе байесовского подхода. Изменения в размерах генных семейств оценивались в программе 
CAFE5 (v.1.1) на основе матрицы чисел копий транскриптов, что позволило выявить функциональные кате-
гории, демонстрирующие достоверное сокращение или расширение в  пресноводных линиях. Таксономиче-
ский состав микробиоты оценивался на основе транскриптомных данных с использованием инструмента Kaiju 
(v1.10.1) и базой данных refseq_nr. Для выявления таксонов, статистически обогащенных в морских и пресно-
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водных формах, применялся дифференциальный анализ с помощью инструмента LEfSe (v1.1.2) (p-value < 0,01, 
LDA score > 2). 

Филогенетический анализ и оценка времени дивергенции показали, что пресноводные мшанки отделились 
от морских форм в кембрийском периоде (~ 540 млн лет назад), что указывает на их независимое эволюционное 
развитие. В ходе анализа были выявлены функциональные категории генных семейств, потенциально связанные 
с адаптацией к пресноводной среде обитания, в том числе отвечающие за осморегуляцию, транспорт молекул 
и клеточные реакции на стресс. В частности, были обнаружены семейства, участвующие в поддержании внутри-
клеточного гомеостаза, включая процессы катаболизма нуклеотидов, транспорта анионов и аминокислот, а также 
механизмы клеточного ответа на такие стрессовые воздействия, как радиация, фолиевая кислота и окислитель-
ные повреждения. Таксономический анализ микробиоты выявил средоспецифичных бактериальных порядка 
Gemmatales [3] у пресноводных форм и Vibrionales [4] и Alteromonadales [5] — у морских, которые могут быть 
важными компонентами микробиома, влияющими на физиологическое состояние колонии в морских и пресно-
водных средах обитания.
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