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Saccharomyces cerevisiae mielės yra vienos iš labiausiai ištyrinėtų ir įvairiose srityse pritaikomų eukariotinių mikroorganizmų. Saccharomyces paradoxus yra artimiausia žinoma rūšis S. cerevisiae mielėms. S. cerevisiae ir S. paradoxus mielės yra Totviridae šeimos dgRNR virusų ląstelės‑šeimininkės. Pagalbinio viruso L-A ir jo palydovo M palaikymas gali suteikti ląstelėms biocidinį fenotipą. Nepaisant gausių mielių dgRNR virusų tyrimų, trūko eksperimentinių duomenų apie kiekvieno dgRNR virusų koduojamos biocidinės sistemos komponento reikšmę Saccharomyces genties mielių genų raiškai. Šio darbo tikslas: ištirti Saccharomyces mielių dgRNR virusų poveikį ląstelės genų raiškai, paaiškinant ilgalaikio mielės ir virusų savitarpio prisitaikymo ypatumus. Pirmą kartą aukšto našumo RNR sekoskaita pritaikyta S. cerevisiae transkriptominio atsako į mielių dgRNR virusus vertinimui, ištirta kiekvieno dgRNR virusinės biocidinės sistemos komponento įtaka, įvertinti genų raiškos pokyčiai S. paradoxus mielėse, turinčiose skirtingą dgRNR virusų rinkinį, aprašytas transkriptominis atsakas į L-A-lus, M2, L‑A-66 ir M66 dgRNR virusų pašalinimą ir palyginti su virusine dgRNR siejami transkripcijos pokyčiai S. cerevisiae ir S. paradoxus ląstelėse. Dauguma naujai nustatytų pakitusios raiškos genų, susijusių su dgRNR virusų veikimu mielių ląstelėse, anksčiau nebuvo siejami su dgRNR virusais. Nustatyta, kad daugumos Saccharomyces mielių genų raiška po viruso(-ų) pašalinimo pakinta nuosaikiai.
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Saccharomyces cerevisiae yeasts are among the most studied and applied in various fields eukaryotic microorganisms. Saccharomyces paradoxus species is the closest relative of S. cerevisiae. Both species host Totviridae dsRNA viruses, of which helper L-A and satellite M can provide killer phenotype to the host cell. Despite the extensive research of yeast dsRNA viruses, the role of each component of the dsRNA-based killer system on Saccharomyces yeast gene transcription required elucidation. The objective of this study was to investigate the effects of the inherent dsRNA viruses on Saccharomyces spp. yeast gene expression and elucidate mechanisms of long-lasting yeast‑virus co-adaptation. For the first time high-throughput RNA-sequencing was employed to investigate of S. cerevisiae dsRNA‑virus‑related transcriptional responses, the impact of each dsRNA component on S. cerevisiae transcriptome was analyzed, gene transcription alterations in S. paradoxus cells with different sets of dsRNA viruses were evaluated and transcriptional responses to the elimination of L-A-lus, M2, L-A-66, and M66 dsRNA viruses were described, and results between virus-cured S. cerevisiae and S. paradoxus species were compared. The majority of differently expressed genes upon viral dsRNA loss in Saccharomyces spp. yeasts identified in this work has not been linked to dsRNA viruses previously. Transcription of most genes changed moderately upon viral dsRNA(s) elimination in Saccharomyces spp. cells.
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