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Ó ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà, îâåö è äîìàøíåé ëîøàäè, à òàêæå ñîðòîâ ðèñà ñðàâ-
íèëè ñïåêòðû ïðîäóêòîâ àìïëèôèêàöèè, ïîëó÷àåìûå â ïîëèìåðàçíîé öåïíîé ðåàêöèè ñ èñïîëüçî-
âàíèåì ôëàíãà ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 ñåìåéñòâà R173 â êà÷åñòâå ïðàéìåðà. Îáíàðóæåíî, ÷òî 
ñïåêòð àìïëèêîíîâ èìååò âûðàæåííûå ïîðîäî- è ñîðòîñïåöèôè÷íûå õàðàêòåðèñòèêè. Îáñóæäà-
þòñÿ âîçìîæíûå ïðè÷èíû ïðèñóòñòâèÿ â ãåíîìàõ æèâîòíûõ è ðàñòåíèé ãîìîëîãè÷íûõ íóêëåîòèä-
íûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé, àññîöèèðîâàííûõ ñ ðåòðîòðàíñïîçîíàìè, èõ ïîëèìîðôèçì è ýôôåê-
òèâíîñòü èñïîëüçîâàíèÿ â êà÷åñòâå ÿêîðÿ (anchor) äëÿ ïîëèëîêóñíîãî ãåíîìíîãî ãåíîòèïèðîâàíèÿ 
ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ âèäîâ æèâîòíûõ è êóëüòóðíûõ ðàñòåíèé.  

 

Êëþ÷åâûå ñëîâà: èíâåðòèðîâàííûå òåðìèíàëüíûå ó÷àñòêè ðåòðîòðàíñïîçîíîâ, IRAP-PCR 
ìàðêåðû (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism), ïîëèëîêóñíîå ãåíîòèïèðîâàíèå, ïîëè-
ìîðôíîå èíôîðìàöèîííîå ñîäåðæàíèå, äîëÿ ïîëèìîðôíûõ ëîêóñîâ. 
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Ïðèìåíåíèå ìåòîäîâ ñòðóêòóðíîé ãåíîìèêè â ïîïóëÿöèîííî-ãåíå-
òè÷åñêèõ èññëåäîâàíèÿõ ïîçâîëèëî ïåðåéòè îò ãåíîòèïèðîâàíèÿ îòäåëü-
íûõ ãåíîâ ê ãåíîòèïèðîâàíèþ ãåíîìîâ, îò îïèñàíèÿ ãåíåòè÷åñêîé ñòðóê-
òóðû ïîïóëÿöèé ïî íåñêîëüêèì ãåíàì ê èõ ñðàâíåíèþ ïî ïîëèëîêóñíûì 
ãåíîòèïàì (îò äåñÿòêîâ ãåíîâ äî ïîëíîãî ñåêâåíèðîâàíèÿ) (1). Òàêîå ïî-
ëèëîêóñíîå ãåíîòèïèðîâàíèå ïîëó÷èëî íàçâàíèå «ãåíîìíîãî ñêàíèðîâà-
íèÿ» (2). Ïðè ïîëèëîêóñíîì ãåíîòèïèðîâàíèè â êà÷åñòâå ÿêîðåé (anchors) 
÷àñòî ñëóæàò ìîáèëüíûå ãåíåòè÷åñêèå ýëåìåíòû (ÌÃÝ) â ñâÿçè ñ èõ øè-
ðîêîé ïðåäñòàâëåííîñòüþ â ãåíîìàõ è âûñîêîé ñòåïåíüþ ïîëèìîðôèçìà 
(3). Îáíàðóæåíî òàêæå, ÷òî íåêîòîðûå ÌÃÝ î÷åíü ðàñïðîñòðàíåíû è ãîìî-
ëîãè÷íûå èì ôðàãìåíòû âñòðå÷àþòñÿ ó óäàëåííûõ ñèñòåìàòè÷åñêèõ ãðóïï, 
íàïðèìåð ðàçíûõ êëàññîâ ïîçâîíî÷íûõ (4), ðàñòåíèé è æèâîòíûõ (5), à 
òàêæå ó äðóãèõ òàêñîíîâ (6). 

Ãåíîìíîå ñêàíèðîâàíèå ïðåäñòàâëÿåò îñîáûé èíòåðåñ äëÿ êîíòðîëÿ 
çà äèíàìèêîé ãåíîôîíäîâ ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ âèäîâ íå òîëüêî ïðè ðå-
øåíèè òðàäèöèîííûõ ñåëåêöèîííûõ çàäà÷, íî è â ñâÿçè ñ ðàçðàáîòêîé ãå-
íåòè÷åñêè îáîñíîâàííûõ ïðîãðàìì ïî ñîõðàíåíèþ êàê èñ÷åçàþùèõ ìåñò-
íûõ ïîðîä ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ æèâîòíûõ, òàê è ñîðòîâ êóëüòóðíûõ ðàñ-
òåíèé. Ïî äàííûì FAO (Food and Agriculture Organization, http://www.fao.org), 
äåãðàäàöèÿ ïëîäîðîäíûõ ïî÷â, âîäíûõ ðåñóðñîâ, ñîêðàùåíèå áèîðàçíîîá-
ðàçèÿ ïîðîä è ñîðòîâ ïðè ñåëüñêîõîçÿéñòâåííîì ïðîèçâîäñòâå ïðèîáðåëè 
óãðîæàþùèå ðàçìåðû, ôàêòè÷åñêè íå ñîâìåñòèìûå ñ åãî óñòîé÷èâûì ðàç-
âèòèåì (7).  

Ñåìåéñòâî ðåòðîòðàíñïîçîíîâ, ïîëó÷èâøåå íàçâàíèå R173, âïåðâûå 
îïèñàíî ó ðæè: îíî âêëþ÷àåò îêîëî 15 òûñ. èíäèâèäóàëüíûõ êîïèé íà äè-
ïëîèäíûé ãåíîì, ðàññåÿííûõ ïî âñåì õðîìîñîìàì; ðàçìåð åãî ïðåäñòàâè-
òåëåé âàðüèðóåò îò 3 äî 6 ò.ï.í. è äâå îáëàñòè, ôëàíêèðóþùèå R173 ýëå-
ìåíòû, èìåþò âûñîêóþ ñòåïåíü ãîìîëîãèè ñ ôëàíãàìè îäíîãî èç ðåò-
ðîòðàíñïîçîíîâ ïøåíèöû (8-10). Îêàçàëîñü òàêæå, ÷òî ñîçäàííàÿ íà îñíî-
âå R173 ñèñòåìà ïðàéìåðîâ ïîçâîëÿåò óñïåøíî äèôôåðåíöèðîâàòü áëèç-
êîðîäñòâåííûå äèêèå è êóëüòóðíûå âèäû ðàñòåíèé, ñîðòà êàðòîôåëÿ è 
ïîäñîëíå÷íèêà (11).  
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Ìû ïîïûòàëèñü îöåíèòü âîçìîæíîñòü ïîäáîðà óíèâåðñàëüíîãî ÿêîðÿ 
äëÿ øèðîêîãî ãåíîìíîãî ñêàíèðîâàíèÿ, âûïîëíèâ ñðàâíèòåëüíûé àíàëèç 
ïîëèëîêóñíûõ ñïåêòðîâ, ïîëó÷àåìûõ ñ ÄÍÊ îñíîâíûõ ñåëüñêîõîçÿéñòâåí-
íûõ âèäîâ ìëåêîïèòàþùèõ (êðóïíûé ðîãàòûé ñêîò, îâöû, ëîøàäè) è îä-
íîäîëüíûõ ðàñòåíèé (ðèñ) ïðè èñïîëüçîâàíèè â ýòîì êà÷åñòâå òåðìèíàëü-
íîãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 èç ñåìåéñòâà R173.  

Ìåòîäèêà. Îáúåêòàìè èññëåäîâàíèÿ áûëè ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûå æè-
âîòíûå ðàçíûõ âèäîâ è ïîðîä — êðóïíûé ðîãàòûé ñêîò (÷åðíî-ïåñòðàÿ 
ïîðîäà, êðàñíûé ýñòîíñêèé è ÿêóòñêèé ñêîò), ëîøàäè (ðóññêàÿ ðûñèñòàÿ, 
êàðà÷àåâñêàÿ è àëòàéñêàÿ ïîðîäû), îâöû (ýäèëüáàåâñêàÿ, êàëìûöêàÿ è êà-
ðà÷àåâñêàÿ ïîðîäû) (âñåãî 140 ãîë.), à òàêæå 14 ñîðòîâ ðèñà (êîëëåêöèÿ 
Âñåðîññèéñêîãî ÍÈÈ ðèñà, ã. Êðàñíîäàð) ñ íåîäèíàêîâîé ïðîäîëæèòåëü-
íîñòüþ âåãåòàöèîííîãî ïåðèîäà (ðàííåñïåëûå ñîðòà Äàëüíåâîñòî÷íûé, 
Èçóìðóä, Íîâàòîð, Ñàäêî, Ñïðèíò, Ôîíòàí, Ôàêåë; ñðåäíåñïåëûå — Âèî-
ëà, Ëèìàí, Ïðèìîðñêèé, ßíòàðü; ïîçäíåñïåëûå — Ëèäåð, Ñíåæèíêà).  

Äëÿ îöåíêè ïîëèìîðôèçìà ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ, ôëàíêèðîâàííûõ èí-
âåðòèðîâàííûìè ó÷àñòêàìè ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 (AAC GAG GGG TTC 
GAG GCC) (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism — IRAP) (8-10), 
ãåíîìíóþ ÄÍÊ âûäåëÿëè èç êëåòîê êðîâè æèâîòíûõ è ïðîðîñòêîâ ðàñòå-
íèé ñ èñïîëüçîâàíèåì êîììåð÷åñêîãî íàáîðà «ÄÍÊ-ýêñòðàí 1» («Ñèíòîë», 
Ðîññèÿ). Ïîëèìåðàçíóþ öåïíóþ ðåàêöèþ (ÏÖÐ) ïðîâîäèëè íà àìïëèôè-
êàòîðå «Òåðöèê» (Ðîññèÿ) ñ ïðèìåíåíèåì ñìåñè ÏÖÐ-ÐÂ («Ñèíòîë», Ðîñ-
ñèÿ). Óñëîâèÿ è ñòàäèè ÏÖÐ: ïåðâîíà÷àëüíàÿ äåíàòóðàöèÿ ïðè 94 °Ñ — 
2 ìèí, äåíàòóðàöèÿ 94 °Ñ — 30 ñ, îòæèã 55 °Ñ — 30 ñ, ýëîíãàöèÿ 72 °Ñ — 
2 ìèí, çàêëþ÷èòåëüíàÿ ýëîíãàöèÿ 72 °Ñ — 10 ìèí (35 öèêëîâ). Ïðîäóêòû 
àìïëèôèêàöèè ðàçäåëÿëè ýëåêòðîôîðåçîì â 1,5 % àãàðîçíîì ãåëå ñ ïðè-
ìåíåíèåì â êà÷åñòâå ìàðêåðà ìîëåêóëÿðíûõ ìàññ ÄÍÊ GeneRulerTM 100 
bp DNA Ladder Plus («MBI Fermentas», ÑØÀ) äëÿ îïðåäåëåíèÿ äëèíû îá-
ðàçóþùèõñÿ ôðàãìåíòîâ. Äëÿ âèçóàëèçàöèè ãåëè îêðàøèâàëè áðîìèñòûì 
ýòèäèåì, ïðîñìàòðèâàëè ïîä ÓÔ-ñâåòîì è ôîòîäîêóìåíòèðîâàëè. 

Ìàòåìàòè÷åñêóþ îáðàáîòêó äàí-
íûõ îñóùåñòâëÿëè ñ ïðèìåíåíèåì êîì-
ïüþòåðíîé ïðîãðàììû TFPGA. Ðàñ÷åò 
èíäåêñà PIC (polymorphic information 
content) âûïîëíÿëè ïî ôîðìóëå äëÿ äè-
àëëåëüíûõ ëîêóñîâ: PIC = 2f(1 − f), ãäå 
f — ÷àñòîòà îäíîãî èç äâóõ àëëåëåé. PIC 
ðàññ÷èòûâàëè êàê ñðåäíåå çíà÷åíèå ïî 
âñåìó ñïåêòðó ïðîäóêòîâ àìïëèôèêà-
öèè (PICñð.). Íà îñíîâàíèè îöåíîê 
ïîëèìîðôèçìà àìïëèêîíîâ âû÷èñëÿëè 
çíà÷åíèÿ ãåíåòè÷åñêîãî ðàññòîÿíèÿ (DN, 
M. Nei, 1978) ìåæäó èññëåäóåìûìè ãðóï-
ïàìè, è ñ èñïîëüçîâàíèåì ïîëó÷åííûõ 
âåëè÷èí ñòðîèëè äåíäðîãðàììû. Ïîèñê 
ãîìîëîãè÷íûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé äëÿ 
ôðàãìåíòà PawS5 âûïîëíÿëè â áàçå äàí-
íûõ Gen-Bank NCBI (National Center for 
Biotechnology Information) ñ ïîìîùüþ 
ïðîãðàììû BLASTn. 

Ðåçóëüòàòû. Ïðè ñðàâíèòåëüíîì 
àíàëèçå ãåíåòè÷åñêîé ñòðóêòóðû ó ïî-

 

Ðèñ. 1. Ýëåêòðîôîðåòè÷åñêèå ñïåêòðû àì-
ïëèêîíîâ, ïîëó÷åííûå â ðåçóëüòàòå IRAP-
PCR (Inter-Retrotransposon Amplified Poly-
morphism) ñ èñïîëüçîâàíèåì òåðìèíàëüíî-
ãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 â êà-
÷åñòâå ïðàéìåðà, ó æèâîòíûõ ðàçíûõ âè-
äîâ: 1, 11 — ìàðêåð ìîëåêóëÿðíûõ ìàññ 
GeneRulerTM 100 bp DNA Ladder Plus 
(«MBI Fermentas», ÑØÀ); 2, 3, 4 — 
êðóïíûé ðîãàòûé ñêîò; 5, 6, 7 — îâöû; 
8, 9, 10 — ëîøàäè (ïî îäíîé îñîáè êàæ-
äîé ïîðîäû). 
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ðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà, îâåö, ëîøàäåé íà îñíîâàíèè îöåíîê ïîëèìîð-
ôèçìà ïî 25 ôðàãìåíòàì ÄÍÊ ðàçíîé äëèíû (ðèñ. 1) â ñïåêòðàõ ïðîäóêòîâ 
àìïëèôèêàöèè (àìïëèêîíîâ) âûÿâèëè ôðàãìåíòû ÄÍÊ ðàçìåðîì îò 1300 
äî 480 ï.í. Ðàññ÷èòàííûå ïîêàçàòåëè ïîëèìîðôíîãî èíôîðìàöèîííîãî 
ñîäåðæàíèÿ (PICñð.) è äîëÿ ïîëèìîðôíûõ ëîêóñîâ (òàáë. 1) îêàçàëèñü íàè-
áîëüøèìè ó ìåñòíûõ ïîðîä âñåõ òðåõ âèäîâ ïî ñðàâíåíèþ ñ òàêîâûìè â 
ïîïóëÿöèÿõ, â áîëüøåé ñòåïåíè êîíòðîëèðóåìûõ èñêóññòâåííûì îòáîðîì 

(÷åðíî-ïåñòðûé ñêîò, ñïîðòèâ-
íûå ðûñàêè, ýäèëüáàåâñêèå îâ-
öû). Äåíäðîãðàììà ãåíåòè÷å-
ñêèõ âçàèìîîòíîøåíèé ìåæäó 
èññëåäîâàííûìè ãðóïïàìè, ïî-
ñòðîåííàÿ íà îñíîâàíèè ðàñ-
÷åòà ãåíåòè÷åñêèõ ðàññòîÿíèé 
(DN) ìåæäó ãåíîòèïàìè ïî 
ðàñïðåäåëåíèþ ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ 
ðàçíîé äëèíû, ôëàíêèðîâàííûõ 
èíâåðòèðîâàííûì ïîâòîðîì òåð-
ìèíàëüíîãî ó÷àñòêà PawS5, ïðåä-
ñòàâëåíà íà ðèñóíêå 2.  

Íà äåíäðîãðàììå âûäå-
ëèëèñü äâà îñíîâíûõ êëàñòåðà: 
îäèí îáúåäèíÿåò äâà ïîäêëà-
ñòåðà ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî 
ñêîòà è îâåö, â äðóãîé âêëþ÷å-
íû ïîðîäû ëîøàäåé. Ïîëó÷åí-

íûå äàííûå ñâèäåòåëüñòâóåò î òîì, ÷òî ïîëèëîêóñíîå ãåíîòèïèðîâàíèå ñ 
èñïîëüçîâàíèåì â êà÷åñòâå ÿêîðÿ òåðìèíàëüíîãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà 
PawS5 îòðàæàåò ðåàëüíûå ñîáûòèÿ ãåíåòè÷åñêîé äèôôåðåíöèàöèè ìåæäó 
âèäàìè, ïîñêîëüêó êëàñòåðèçàöèÿ ãðóïï èññëåäîâàííûõ æèâîòíûõ ñîîò-
âåòñòâóåò èçâåñòíûì òàêñîíîìè÷åñêèì âçàèìîîòíîøåíèÿì ìåæäó íèìè: 
ïîðîäû êàæäîãî âèäà ôîðìèðóþò îáùóþ ãðóïïó, â îäèí êëàñòåð ñ îâöàìè 
îáúåäèíÿåòñÿ êðóïíûé ðîãàòûé ñêîò (ïàðíîêîïûòíûå), òîãäà êàê ïîðîäû 
ëîøàäåé îáðàçóþò àâòîíîìíûé êëàñòåð (íåïàðíîêîïûòíûå) (ñì. ðèñ. 2). 

 

 

Ðèñ. 2. Äåíäðîãðàììà, õàðàêòåðèçóþùàÿ ãåíå-
òè÷åñêèå ðàññòîÿíèÿ (DN) ìåæäó ðàçíûìè âè-
äàìè æèâîòíûõ íà îñíîâàíèè ÷àñòîòû âñòðå-
÷àåìîñòè 25 ëîêóñîâ, âûÿâëÿåìûõ â ñïåêòðàõ 
ïðîäóêòîâ IRAP-PCR àìïëèôèêàöèè (Inter-Ret-
rotransposon Amplified Polymorphism) ñ èñïîëü-
çîâàíèåì òåðìèíàëüíîãî ïîâòîðà ðåòðîòðàíñïî-
çîíà PawS5 â êà÷åñòâå ïðàéìåðà: 1 — àëòàé-
ñêèå ëîøàäè, 2 — ðûñàêè, 3 — êàðà÷àåâñêèå 
ëîøàäè, 4 — êàðà÷àåâñêèå îâöû, 5 — ýäèëü-
áàåâñêèå îâöû, 6 — êàëìûöêèå îâöû, 7 —
÷åðíî-ïåñòðûé ñêîò, 8 — ÿêóòñêèå êîðîâû, 9 —
êðàñíûé ýñòîíñêèé ñêîò.  

 

Ó èçó÷åííûõ ñîðòîâ ðèñà (ðèñ. 3) ïîëó÷åííûé àíàëîãè÷íûé ñïåêòð 
àìïëèêîíîâ âêëþ÷àë 13 îñíîâíûõ ôðàãìåíòîâ äëèíîé îò 1000 äî 200 ï.í., 
êîòîðûå îò÷åòëèâî âîñïðîèçâîäèëèñü ïðè ïîâòîðíûõ àìïëèôèêàöèÿõ. Èõ 
ðàññìàòðèâàëè êàê ìàæîðíûå àìïëèêîíû ñïåêòðà; ôðàãìåíòû ÄÍÊ, èäåí-
òèôèêàöèÿ êîòîðûõ âûçûâàëà çàòðóäíåíèÿ (ìèíîðíûå àìïëèêîíû) ïðè ïî-
âòîðíûõ àìïëèôèêàöèÿõ, íå ó÷èòûâàëè. Ïðè ÏÖÐ ñ óêàçàííûì ïðàéìå-
ðîì ó ðàñòåíèé íå áûëî îáíàðóæåíî âíóòðèñîðòîâûõ ðàçëè÷èé ïî ìàæîð-

1. Õàðàêòåðèñòèêà ïîëèìîðôíîñòè ñïåêòðîâ
àìïëèêîíîâ, ïîëó÷åííûõ ó ðàçíûõ âèäîâ è 
ïîðîä æèâîòíûõ â ðåçóëüòàòå IRAP-PCR 
(Inter-Retrotransposon Amplified Polymor-
phism) ñ èñïîëüçîâàíèåì òåðìèíàëüíîãî
ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 â êà÷å-
ñòâå ïðàéìåðà 

Ïîðîäà 
Äîëÿ ïîëèìîðô-
íûõ ëîêóñîâ, % 

PIC 

Ë î ø à ä è 
Àëòàéñêàÿ  20 0,096 
Ðûñèñòàÿ  13 0,049 
Êàðà÷àåâñêàÿ  15 0,108 

Î â ö û  
Êàðà÷àåâñêàÿ  50 0,195 
Ýäèëüáàåâñêàÿ  33 0,110 
Êàëìûöêàÿ  47 0,199 

 Ê ð ó ï í û é  ð î ã à ò û é  ñ ê î ò 
×åðíî-ïåñòðûé  33 0,108 
ßêóòñêèé  47 0,214 
Êðàñíûé ýñòîíñêèé 47 0,178 
Ï ð è ì å ÷ à í è å. PIC — ïîëèìîðôíîå èíôîðìàöèîííîå 
ñîäåðæàíèå. 
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íûì àìïëèêîíàì, îäíàêî îòìå÷àëèñü âûðàæåííûå ìåæñîðòîâûå ðàçëè÷èÿ: 
÷èñëî àìïëèêîíîâ âàðüèðîâàëî îò 5 (ñîðòà Ñàäêî, Ôîíòàí, ßíòàðü) äî 9 
(ñîðòà Äàëüíåâîñòî÷íûé, Ôàêåë, Ñíåæèíêà).  

Â ñïåêòðàõ àìï-
ëèêîíîâ ïî÷òè ó âñåõ èñ-
ñëåäîâàííûõ ñîðòîâ ðå-
ãóëÿðíî ïðèñóòñòâîâàëè 
ôðàãìåíòû, èìåâøèå ðàç-
ìåðû îêîëî 500, 450, 350 
è 250 ï.í. (òàáë. 2), êîòî-
ðûå ñóùåñòâåííî êîðî÷å 
ñàìîãî ðåòðîòðàícïîçî-
íà (îò 3 äî 6 ò.ï.í.) (3, 
4). Ýòî ïîçâîëÿåò ïðåäïî-
ëàãàòü, ÷òî ó ðàçíûõ ñîð-
òîâ ðèñà â ãåíîìàõ îòíî-
ñèòåëüíî ïîñòîÿííî ñî-
õðàíÿåòñÿ âçàèìíîå áëèç-
êîå ïîçèöèîíèðîâàíèå 
òåðìèíàëüíûõ ó÷àñòêîâ 
PawS5 íà êîðîòêèõ ðàñ-

ñòîÿíèÿõ (250-500 ï.í.) â àëüòåðíàòèâíûõ öåïî÷êàõ ÄÍÊ. 

2. Õàðàêòåðèñòèêà îñíîâíûõ àìïëèêîíîâ, ïîëó÷åííûõ ó ðàçíûõ ñîðòîâ ðèñà â 
ðåçóëüòàòå IRAP-PCR (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism) ñ 
èñïîëüçîâàíèåì òåðìèíàëüíîãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 â êà÷åñò-
âå ïðàéìåðà 

Äëèíà àìïëèêîíà, ï.í. 
Ñîðò 

1000 950 850 750 700 600 500 450 400 350 300 250 200
×èñëî àì-
ïëèêîíîâ 

Äàëüíåâîñòî÷íûé + 0 0 + + 0 + + + + + + 0 9 
Èçóìðóä + 0 0 + 0 0 + + 0 + 0 + + 7 
Íîâàòîð + 0 + 0 0 0 + + 0 + + + + 8 
Ñàäêî + 0 0 0 + 0 0 + 0 + + 0 0 5 
Ñïðèíò 0 0 0 0 + 0 + + + + + 0 0 6 
Ôàêåë 0 0 0 + + 0 + + + + + + + 9 
Ôîíòàí + + 0 0 0 0 + + 0 + 0 0 0 5 
Âèîëà 0 0 0 + 0 + + + 0 + + 0 0 6 
Ëèìàí 0 0 0 0 + + + + + + 0 + 0 7 
Ïðèìîðñêèé + 0 + 0 0 0 + + 0 + 0 + 0 6 
ßíòàðü 0 0 + 0 0 0 + + 0 + 0 + 0 5 
Ëèäåð + 0 0 0 + 0 + + + + 0 + 0 7 
Ðàïàí 0 0 0 0 0 + + + 0 + + + 0 6 
Ñíåæèíêà + 0 0 + 0 0 + + + + + + + 9 

 

Ðàçíîîáðàçèå èçó÷åííûõ ñîðòîâ ðèñà ïî ïðîäóêòàì àìïëèôèêàöèè 
ñâèäåòåëüñòâóåò î òîì, ÷òî ó ýòèõ ñîðòîâ èíñåðöèè/äåëåöèè òàêèõ ôðàãìåí-
òîâ ïðîèñõîäÿò äîñòàòî÷íî àêòèâíî. Âûñîêàÿ ñêîðîñòü ýâîëþöèè ãåíîìà 
ðèñà, ñâÿçàííàÿ ñ òðàíñïîçèðóþùèìèñÿ ýëåìåíòàìè, äîñòàòî÷íî ïîäðîáíî 
îïèñàíà â ëèòåðàòóðå (12): ïîêàçàíî, ÷òî ÷àñòîòà äåëåöèé è èíñåðöèé 
òðàíñïîçèðóþùèõñÿ ýëåìåíòîâ â 2 ðàçà âûøå, ÷åì ñèíîíèìè÷íûõ çàìåí â 
ñðåäíåì ïî ñòðóêòóðíûì ãåíàì. Ïîâûøåííàÿ ìîáèëüíîñòü ÷ëåíîâ ñåìåé-
ñòâà R 173 îáíàðóæåíà ïî âíóòðèñîðòîâîé èçìåí÷èâîñòè èõ ïðèñóòñò-
âèÿ/îòñóòñòâèÿ ó ñîðòà ðæè â ñâÿçè ñ ïðîäîëæèòåëüíîñòüþ õðàíåíèÿ ñåìÿí 
(13). Ïî-âèäèìîìó, èìåííî âûñîêàÿ ñêîðîñòü ýâîëþöèè òðàíñïîçèðóþùèõ-
ñÿ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé â ãåíîìå ðèñà ìîæåò îáúÿñíÿòü óíèêàëüíîñòü ñî-
÷åòàíèÿ ïðîäóêòîâ àìïëèôèêàöèè ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ, ôëàíêèðîâàííûõ èí-
âåðòèðîâàííûì ïîâòîðîì ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5, äëÿ êàæäîãî èç 14 èñ-
ñëåäîâàííûõ ñîðòîâ. 

Ðèñ. 3. Ýëåêòðîôîðåòè÷åñêèå ñïåêòðû àìïëèêîíîâ, ïîëó÷åí-
íûå ó ðàçíûõ ñîðòîâ ðèñà â ðåçóëüòàòå IRAP-PCR (Inter-
Retrotransposon Amplified Polymorphism) ñ èñïîëüçîâàíèåì 
òåðìèíàëüíîãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà PawS5 â êà÷åñòâå 
ïðàéìåðà: 1 — ìàðêåð ìîëåêóëÿðíûõ ìàññ GeneRulerTM 100
bp DNA Ladder Plus («MBI Fermentas», ÑØÀ), 2 — Âèîëà, 
3 — Äàëüíåâîñòî÷íûé, 4 — Èçóìðóä, 5 — Ëèäåð, 6 — Ëè-
ìàí, 7 — Íîâàòîð, 8 — Ïðèìîðñêèé, 9 — Ðàïàí, 10 — Ñàä-
êî, 11 — Ñïðèíò, 12 — Ñíåæèíêà, 13 — Ôàêåë, 14 — Ôîí-
òàí, 15 — ßíòàðü, 16 — îòðèöàòåëüíûé êîíòðîëü. 
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Èíòåðåñíî îòìåòèòü, ÷òî ïî ñðàâíåíèþ ñ ðàñòåíèÿìè ðèñà ó ìëå-
êîïèòàþùèõ â ãåíîìå ðåæå âñòðå÷àþòñÿ êîðîòêèå (ìåíåå 480 ï.í.) ìàæîð-
íûå ôðàãìåíòû ÄÍÊ, ôëàíêèðîâàííûå èíâåðòèðîâàííûì ïîâòîðîì PawS5 
(ñì. ðèñ. 1, 2). Âîçìîæíî, ïðè÷èíà çàêëþ÷àåòñÿ â òîì, ÷òî ó ýòîé êóëüòóðû 
ãåíîì ïðèìåðíî â 6 ðàç ìåíüøå, ÷åì ó ïàðíî- è íåïàðíîêîïûòíûõ. 

Ïðè ïîèñêå ãîìîëîãè÷íûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé äëÿ ôðàãìåíòà 
PawS5 â GenBank áûëî îáíàðóæåíî áîëüøîå ÷èñëî ó÷àñòêîâ ñ ÷àñòè÷íîé 
ãîìîëîãèåé. Ó ìëåêîïèòàþùèõ, êàê ïðàâèëî, îíè ëîêàëèçîâàíû â îáëàñòè 
ïîëèãåííîãî ñåìåéñòâà P450 è ãåíîâ, ñâÿçàííûõ ñ ôóíêöèåé èììóííîé 
ñèñòåìû, ôàêòîðîâ ðåãóëÿöèè òðàíñêðèïöèè. Â öåëîì ó÷àñòêè ãîìîëîãèè 
ê ôëàíãó PawS5 øèðîêî ïðåäñòàâëåíû òàêñîíîìè÷åñêè, â òîì ÷èñëå ó 
ïðîêàðèîòè÷åñêèõ âèäîâ.  

Â ïîñëåäíèå ãîäû íàêàïëèâàþòñÿ äàííûå î øèðîêîì ðàñïðîñòðà-
íåíèè ãîðèçîíòàëüíîãî ïåðåíîñà ðàçëè÷íûõ ìîáèëüíûõ ýëåìåíòîâ, â ÷à-
ñòíîñòè òðàíñïîçîíà Ãåëèòðîíà ìåæäó ãðèáàìè, ðàñòåíèÿìè è æèâîòíûìè 
(5), òðàíñïîçîíà Ãåëèòðîíà ìåæäó óäàëåííûìè òàêñîíàìè æèâîòíûõ (6), 
ðåòðîòðàíñïîçîíîâ ìåæäó âèäàìè êóëüòóðíûõ ðàñòåíèé (14). Ïîëó÷åííûå 
íàìè ðåçóëüòàòû ñâèäåòåëüñòâóþò î òîì, ÷òî ðàñïðîñòðàíåííîñòü ãåíîì-
íûõ ñâÿçåé ìåæäó ïðåäñòàâèòåëÿìè ðàçëè÷íûõ òàêñîíîâ áëàãîäàðÿ ìî-
áèëüíûì ãåíåòè÷åñêèì ýëåìåíòàì ìîæåò áûòü ãîðàçäî áîëåå ñóùåñòâåí-
íîé, ÷åì òðàäèöèîííî ïðèíÿòî ñ÷èòàòü. 

Òàêèì îáðàçîì, íàëè÷èå â ãåíîìàõ ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ âèäîâ 
æèâîòíûõ è êóëüòóðíûõ ðàñòåíèé ãîìîëîãè÷íûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé äå-
ëàåò âîçìîæíûì óñïåøíîå èñïîëüçîâàíèå ïîñëåäíèõ â ðîëè ÿêîðÿ ïðè 
ãåíîìíîì ñêàíèðîâàíèè è ïîëèëîêóñíîì ãåíîòèïèðîâàíèè. Â ÷àñòíîñòè, 
ïðèìåíåíèå â ýòèõ öåëÿõ òåðìèíàëüíîãî ôðàãìåíòà PawS5 â êà÷åñòâå 
ïðàéìåðà â ïîëèìåðàçíîé öåïíîé ðåàêöèè ïîçâîëÿåò ïîëó÷àòü ïîëèëî-
êóñíûå ñïåêòðû ïðîäóêòîâ àìïëèôèêàöèè, ñ ïîìîùüþ êîòîðûõ ìîæíî 
íàäåæíî äèôôåðåíöèðîâàòü êàê ïîðîäû æèâîòíûõ (êðóïíîãî ðîãàòîãî 
ñêîòà, îâåö è ëîøàäåé), òàê è ñîðòà ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ êóëüòóð (íà-
ïðèìåð, ðèñà).   
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A comparative analysis was carried out of the amplification product spectra received in po-
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specific traits in animals and the variety-specific traits in rice were revealed in the amplicons spectra. 
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Â íàçíà÷åíèè ïëàòåæà óêàæèòå íîìåð çàêàçà, Âàøè ôàìèëèþ, èìÿ, îò÷åñòâî. 
 

Ñòîèìîñòü óñëóãè: 
 îäèí îòòèñê — 120 ðóá.,  
 íå áîëåå øåñòè îòòèñêîâ (àáîíåìåíò) — 360 ðóá.,  
 íå áîëåå äâåíàäöàòè îòòèñêîâ (àáîíåìåíò) — 700 ðóá.  

Öåíû ïðèâåäåíû ñ ó÷åòîì ÍÄÑ 10 %. Àáîíåìåíòíîå îáñëóæèâàíèå ïðåäïîëàãàåò ïðåäîñòàâëåíèå 
óêàçàííîãî ÷èñëà îòòèñêîâ çà ïåðèîä íå áîëåå êàæäîãî òåêóùåãî ãîäà ïî ïðåäîïëàòå. 
 

E-mail äëÿ çàêàçà ýëåêòðîííûõ îòòèñêîâ — agrobiol@mail.ru 
 

© Ýëåêòðîííûå îòòèñêè ÿâëÿþòñÿ èíòåëëåêòóàëüíîé ñîáñòâåííîñòüþ ðåäàêöèè æóðíàëà «Ñåëüñêî-
õîçÿéñòâåííàÿ áèîëîãèÿ». Âíåñåíèå â íèõ êàêèõ áû òî íè áûëî èçìåíåíèé è äîïîëíåíèé íå äî-
ïóñêàåòñÿ. Ïåðåïå÷àòêà, òèðàæèðîâàíèå, ðàçìåùåíèå â ñðåäñòâàõ èíôîðìàöèè, â òîì ÷èñëå 
ýëåêòðîííûõ è ñåòè Èíòåðíåò, à òàêæå êîììåð÷åñêîå ðàñïðîñòðàíåíèå âîçìîæíû òîëüêî ñ 
ðàçðåøåíèÿ ðåäàêöèè.  


