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Ì.À. ÅËÜÊÈÍÀ1, Â.È. ÃËÀÇÊÎ1, 2  

Èñïîëüçîâàíèå ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé ìîáèëüíûõ ãåíåòè÷åñêèõ ýëåìåíòîâ â öåëÿõ ìàðêè-
ðîâàíèÿ ïîëèìîðôèçìà ó÷àñòêîâ èõ èíñåðöèé ìîæåò îêàçàòüñÿ íàèáîëåå ýôôåêòèâíûì ïîäõîäîì 
ïðè âûÿâëåíèè ñïåöèôè÷åñêèõ îñîáåííîñòåé ãåíîôîíäîâ äëÿ ðàçëè÷íûõ ãðóïï îðãàíèçìîâ, êîí-
òðîëÿ èõ äèíàìèêè, ÷òî îñîáåííî âàæíî â ðàáîòå ñ ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûìè âèäàìè. Â öàðñòâå 
ðàñòåíèé øèðîêî ðàñïðîñòðàíåí Sireviruses (Pseudoviridae) — îäíè èç äðåâíåéøèõ LTR-
ðåòðîòðàíñïîçîíîâ. Íàèáîëåå êðóïíûé è ïîäðîáíî èçó÷åííûé ðåòðîòðàíñïîçîí — SIRE-1. Åãî 
àíàëèç ïîêàçûâàåò, ÷òî èíñåðöèè óêàçàííîãî ðåòðîýëåìåíòà (â ÷àñòíîñòè, â ãåíîì êóêóðóçû) ïðî-
èçîøëè íåäàâíî. Ìû èçó÷èëè ïîëèìîðôèçì ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ, ôëàíêèðîâàííûõ ó÷àñòêàìè LTR-
ðåòðîòðàíñïîçîíà SIRE-1 (IRAP-PCR ìàðêåðû), â ãåíîìàõ ó ðàçëè÷íûõ òàêñîíîìè÷åñêèõ ãðóïï. 
Îáúåêòàìè èññëåäîâàíèÿ áûëè îäíîäîëüíûå ðàñòåíèÿ ìÿãêîé ïøåíèöû Triticum aestivum (îçè-
ìûå ñîðòà Ìîñêîâñêàÿ 39 è Ìèðîíîâñêàÿ 808, ÿðîâîé ñîðò Îìñêàÿ 36), äâóäîëüíûå ðàñòåíèÿ 
Glycine soja (ïÿòü äèêîðàñòóùèõ ïîïóëÿöèé èç Ïðèìîðñêîãî êðàÿ) è G. max (ñîðíîïîëåâàÿ 
ôîðìà ñîè, Êèòàé), à òàêæå ïðåäñòàâèòåëè çàâîäñêèõ è àáîðèãåííûõ ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî 
ñêîòà Bos taurus — ÷åðíî-ïåñòðîãî ãîëøòèíèçèðîâàííîãî, àéøèðñêîãî, ÿêóòñêîãî è êðàñíîãî ýñ-
òîíñêîãî (97 ãîë.). Â êà÷åñòâå ïðàéìåðà â IRAP-PCR áûë âûáðàí òåðìèíàëüíûé ó÷àñòîê SIRE-
1 (GCA-GTT-ATG-CAA-GTG-GGA-TCA-GCA). Ïîëó÷åííûå äàííûå ñâèäåòåëüñòâóþò î òîì, ÷òî 
ïîëèëîêóñíîå ãåíîòèïèðîâàíèå ïî IRAP-PCR ìàðêåðàì ñ èñïîëüçîâàíèåì ôðàãìåíòà ðåòðîòðàíñ-
ïîçîíà LTR SIRE-1 â êà÷åñòâå ïðàéìåðà ïîçâîëÿåò íàäåæíî äèôôåðåíöèðîâàòü íå òîëüêî ïðåä-
ñòàâèòåëåé îäíîäîëüíûõ è äâóäîëüíûõ ðàñòåíèé, íî è èõ ñîðòà. Â èññëåäîâàíèÿõ ïðåäñòàâèòåëåé 
ðàçíûõ ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà ïî IRAP-PCR ìàðêåðàì ïîëó÷åí ñïåêòð ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ 
(îò 13 äî 16 â çàâèñèìîñòè îò ïîðîäû) â äèàïàçîíå äëèí 330-1470 ï.í. Íàèáîëüøèé ïîëèìîð-
ôèçì ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ íàáëþäàëñÿ â ñðåäíåé ÷àñòè ñïåêòðà (760-980 ï.í.) ó àéøèðñêèõ è ÷åð-
íî-ïåñòðûõ êîðîâ. Íà äåíäðîãðàììå îäíà èç ãðóïï ÷åðíî-ïåñòðûõ êîðîâ è àéøèðñêèé ñêîò 
îêàçàëèñü áëèæå äðóã ê äðóãó, òîãäà êàê äðóãàÿ âìåñòå ñ êðàñíûì ýñòîíñêèì è ÿêóòñêèì ñêî-
òîì îáîñîáèëèñü â îòäåëüíûé ïîäêëàñòåð. Âûÿâëåííûå ðàçëè÷èÿ ïî ãåòåðîãåííîñòè â äâóõ èñ-
ñëåäîâàííûõ ãðóïïàõ ÷åðíî-ïåñòðîãî ñêîòà èç ðàçíûõ õîçÿéñòâ, âîçìîæíî, ñâÿçàíû ñ îñîáåí-
íîñòÿìè ïðîâîäèìîé òàì ñåëåêöèîííîé ðàáîòû ëèáî ñ èíûìè ôàêòîðàìè èñêóññòâåííîãî è/èëè 
åñòåñòâåííîãî îòáîðà. Îáñóæäàåòñÿ âîçìîæíîñòü ïðèìåíåíèÿ LTR-ðåòðîòðàíñïîçîíîâ â êà÷åñòâå 
ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèõ ìàðêåðîâ äëÿ ïîëèëîêóñíîãî ãåíîòèïèðîâàíèÿ ðàñòåíèé è æèâîòíûõ.  

Êëþ÷åâûå ñëîâà: èíâåðòèðîâàííûå òåðìèíàëüíûå ñàéòû LTR-ðåòðîòðàíñïîçîíîâ, 
Glycine, Triticum, Bos taurus, ïîëèìîðôíîå èíôîðìàöèîííîå ñîäåðæàíèå, äîëÿ ïîëèìîðô-
íûõ ëîêóñîâ.  

Â ïîñëåäíèå ãîäû ðàçðàáîòàíî ìíîæåñòâî ìåòîäîâ ìàðêèðîâàíèÿ 
ïîëèìîðôèçìà ðàçëè÷íûõ ãåíîìíûõ ó÷àñòêîâ (RFLP — restriction fragment 
length polymorphism, SNP — single nucleotide polymorphism, AFLP — ampli-
fied fragment length polymorphism, SSR-PCR — simple sequence repeats PCR 
è äð.), óñïåøíî ïðèìåíÿþùèõñÿ äëÿ ãåíîòèïèðîâàíèÿ êàê ñîðòîâ êóëü-
òóðíûõ ðàñòåíèé (1-4), òàê è ïîðîä ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ âèäîâ æèâîòíûõ 
(5-7). Ñðåäè íèõ îñîáîå ìåñòî çàíèìàþò ìîáèëüíûå ýëåìåíòû, ïåðâîå è, 
âåðîÿòíî, ñàìîå ãëàâíîå îòëè÷èå êîòîðûõ îò äðóãèõ ñòðóêòóðíî-ôóíêöè-
îíàëüíûõ ýëåìåíòîâ ãåíîìà — ýòî ñïîñîáíîñòü ê ïåðåìåùåíèþ. Âûñîêàÿ 
ñêîðîñòü òðàíñïîçèöèé ïîçâîëÿåò ïðåäïîëàãàòü èõ ñóùåñòâåííóþ ðîëü â 
ãåíåðàöèè ãåíåòè÷åñêîé èçìåí÷èâîñòè (8).  

Ó ðàñòåíèé LTR (long terminal repeat) ðåòðîòðàíñïîçîíû çàíèìàþò 
çíà÷èòåëüíóþ ÷àñòü ãåíîìà: ó Arabidopsis thaliana — ÷óòü áîëåå 7 % (9), ó 
ðèñà — 50 %, ó ïøåíèöû — 90 % (10), ó êóêóðóçû — 75 % (11).  

Sireviruses — îäíè èç äðåâíåéøèõ LTR-ðåòðîòðàíñïîçîíîâ, ïîëó-
÷èâøèõ øèðîêîå ðàñïðîñòðàíåíèå âíóòðè öàðñòâà ðàñòåíèé. Ýòî åäèíñò-
âåííûé ïðåäñòàâèòåëü ñåìåéñòâà Pseudoviridae, ÷ëåíû êîòîðîãî ïðåäïîëî-
æèòåëüíî ìîãóò ñîäåðæàòü ãåí, áëèçêèé ê êîäèðóþùåìó îáîëî÷å÷íûå áåë-
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êè âèðóñíûõ ÷àñòèö (env-ïîäîáíûé ãåí). Ê íàèáîëåå êðóïíûì ïî ðàçìåðó 
(îêîëî 11 òûñ. ï.í.) è ïîäðîáíî èçó÷åííûì ýëåìåíòàì Sireviruses îòíîñèòñÿ 
SIRE-1. Àíàëèç ïîñëåäîâàòåëüíîñòè SIRE-1 ïîêàçûâàåò, ÷òî èíñåðöèè 
óêàçàííîãî ðåòðîýëåìåíòà (â ÷àñòíîñòè, â ãåíîì êóêóðóçû) ïðîèçîøëè 
íåäàâíî (12).  

Èñïîëüçîâàíèå ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé ìîáèëüíûõ ãåíåòè÷åñêèõ ýëå-
ìåíòîâ â öåëÿõ ìàðêèðîâàíèÿ ïîëèìîðôèçìà ó÷àñòêîâ èõ èíñåðöèé ìî-
æåò îêàçàòüñÿ íàèáîëåå ýôôåêòèâíûì ïîäõîäîì äëÿ âûÿâëåíèÿ ñïåöè-
ôè÷åñêèõ îñîáåííîñòåé ãåíîôîíäîâ äëÿ ðàçëè÷íûõ ãðóïï îðãàíèçìîâ, 
êîíòðîëÿ èõ äèíàìèêè, ÷òî îñîáåííî âàæíî â ðàáîòå ñ ñåëüñêîõîçÿéñò-
âåííûìè âèäàìè.  

Â ýòîé ñâÿçè öåëüþ ðàáîòû áûëî èçó÷åíèå âîçìîæíîñòè èñïîëü-
çîâàòü òåðìèíàëüíûå ó÷àñòêè ýíäîãåííûõ ðåòðîâèðóñîâ äëÿ âûÿâëåíèÿ 
ñîðòîñïåöèôè÷íûõ õàðàêòåðèñòèê ó êóëüòóðíûõ ðàñòåíèé, à òàêæå ãåíå-
òè÷åñêèõ îñîáåííîñòåé ó ðàçíûõ ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà.  

Ìåòîäèêà. Èññëåäîâàíèÿ âûïîëíÿëè íà îäíîäîëüíûõ ðàñòåíèÿõ 
Triticum aestivum è äâóäîëüíûõ ðàñòåíèÿõ Glycine soja è G. max. Ïøåíèöà 
áûëà ïðåäñòàâëåíà äâóìÿ îçèìûìè ñîðòàìè (Ìîñêîâñêàÿ 39 — ìÿãêàÿ îçè-
ìàÿ, Ìèðîíîâñêàÿ 808 — ìÿãêàÿ îçèìàÿ, âûâåäåíà èç ÿðîâîé) è îäíèì ÿðî-
âûì (Îìñêàÿ 36 — ìÿãêàÿ ÿðîâàÿ), ñîÿ — ïÿòüþ ïîïóëÿöèÿìè âèäà äèêî-
ðàñòóùàÿ óññóðèéñêàÿ (G. soja, Ïðèìîðñêèé êðàé) è ñîðíîïîëåâîé ôîðìîé 
ñîè (G. max, Êèòàé). Â àíàëèç òàêæå âêëþ÷èëè ïðåäñòàâèòåëåé çàâîäñêèõ 
è àáîðèãåííûõ ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà (âñåãî 97 ãîë.) — äâå ãðóïïû 
÷åðíî-ïåñòðûõ ãîëøòèíèçèðîâàííûõ êîðîâ (I ãðóïïà — ñ æèâîòíîâîä÷å-
ñêîé ôåðìû «Ñòåïàíüêîâî», Ìîñêîâñêàÿ îáë., II — èç âèâàðèÿ Ðîññèéñêî-
ãî ãîñóäàðñòâåííîãî àãðàðíîãî óíèâåðñèòåòà), êîðîâû àéøèðñêîé ïîðîäû 
(ÌÊÇ ¹ 1, Ìîñêîâñêàÿ îáë.), ÿêóòñêèé (Ðåñïóáëèêà Ñàõà) è êðàñíûé ýñ-
òîíñêèé ñêîò (ÑÏÊ «Çàðÿ», Ïñêîâñêàÿ îáë.).  

Äëÿ ïîëèëîêóñíîãî ãåíîòèïèðîâàíèÿ èñïîëüçîâàëè IRAP-PCR 
ìàðêåðû (IRAP-PCR — inter-retrotransposon amplified polymorphism PCR) 
(13). Ãåíîìíóþ ÄÍÊ âûäåëÿëè ñ èñïîëüçîâàíèåì êîììåð÷åñêîãî íàáîðà 
«ÄÍÊ-ýêñòðàí 1» («Ñèíòîë», Ðîññèÿ). ÏÖÐ ïðîâîäèëè íà àìïëèôèêàòîðå 
«Òåðöèê» (Ðîññèÿ) ñ ïðèìåíåíèåì ñìåñè ÏÖÐ-ÐÂ («Ñèíòîë», Ðîññèÿ). Óñ-
ëîâèÿ è ñòàäèè ÏÖÐ: ïåðâîíà÷àëüíàÿ äåíàòóðàöèÿ — 94 °Ñ, 2 ìèí; äåíàòó-
ðàöèÿ — 94 °Ñ, 30 ñ; îòæèã — 55 °Ñ, 30 ñ; ýëîíãàöèÿ — 72 °Ñ, 2 ìèí; çà-
êëþ÷èòåëüíàÿ ýëîíãàöèÿ — 72 °Ñ, 10 ìèí; 35 öèêëîâ. Ïðàéìåðàìè ñëó-
æèëè òåðìèíàëüíûå ó÷àñòêè LTR-ðåòðîòðàíñïîçîíà SIRE-1 (GCA-GTT-
ATG-CAA-GTG-GGA-TCA-GCA). Ðåçóëüòàòû àìïëèôèêàöèè îöåíèâàëè 
ñ ïîìîùüþ ýëåêòðîôîðåçà â àãàðîçíîì ãåëå (1,5 %) ñ ïðèìåíåíèåì â êà-
÷åñòâå ìàðêåðà ìîëåêóëÿðíûõ ìàññ ÄÍÊ GeneRulerTM 100 bp DNA 
Ladder Plus («MBI Fermentas», ÑØÀ) äëÿ îöåíêè äëèíû ïðîäóêòîâ. Âè-
çóàëèçàöèþ ïðîäóêòîâ ÏÖÐ-àìïëèôèêàöèè ïîñëå îêðàøèâàíèÿ áðîìè-
ñòûì ýòèäèåì ïðîâîäèëè ïîä ÓÔ-ñâåòîì. Äëÿ òîãî ÷òîáû èçáåæàòü ãðó-
áûõ îøèáîê, àíàëèçèðîâàëè îáëàñòü ñïåêòðà ñ ðàçìåðîì ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ 
ìåíåå 1500 ï.í.  

Ìàòåìàòè÷åñêóþ îáðàáîòêó äàííûõ îñóùåñòâëÿëè ñ èñïîëüçîâà-
íèåì êîìïüþòåðíîé ïðîãðàììû TFPGA. Ðàñ÷åò èíäåêñà PIC (polymor-
phic information content) âûïîëíÿëè ïî ôîðìóëå äëÿ äèàëëåëüíûõ ëîêó-
ñîâ: PIC = 2f (1 − f), ãäå f — ÷àñòîòà îäíîãî èç äâóõ àëëåëåé (14).  

Ïîèñê ãîìîëîãè÷íûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé îñóùåñòâëÿëè â Gen-
Bank (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) ñ èñïîëüçîâàíèåì áàç äàí-
íûõ ñåêâåíèðîâàííûõ ó÷àñòêîâ, ïðèìåíÿÿ äëÿ ýòèõ öåëåé íàáîð àëãî-
ðèòìîâ BLASTn.   
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Ðåçóëüòàòû. Â ñâÿçè ñ øèðîêîé ïðåäñòàâëåííîñòüþ LTR-ðåòðî-
òðàíñïîçîíîâ (â òîì ÷èñëå SIRE-1) â ãåíîìàõ ðàñòåíèé äëÿ ïîëèëîêóñíîãî 
ãåíîòèïèðîâàíèÿ â êà÷åñòâå ïðàéìåðà â IRAP-PCR íàìè áûëà âûáðàíà 
òåðìèíàëüíàÿ îáëàñòü ýòîãî ìîáèëüíîãî ýëåìåíòà. 

Â ðåçóëüòàòå IRAP-PCR ñ ïðàéìåðîì ê òåðìèíàëüíîìó ó÷àñòêó ðåò-
ðîýëåìåíòà LTR SIRE-1 ìû ïîëó÷èëè îò÷åòëèâî âîñïðîèçâîäèìûå 
ñïåêòðû ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ êàê ó ñîè, òàê è ó ïøåíèöû, ïðè÷åì òàêèå 
ôðàãìåíòû íàõîäèëèñü â îäíîì ðàçìåðíîì äèàïàçîíå: ñóììàðíî äî 22 ëîêó-
ñîâ äëèíîé 350-1240 ï.í., 26 ëîêóñîâ — 220-1450 ï.í. (ðèñ. 1, 2). 

 

Ðèñ. 1. Ýëåêòðîôîðåòè÷åñêèå ñïåêòðû, ïîëó÷åííûå â IRAP-PCR ñ ÄÍÊ ïøåíèöû Triticum aesti-
vum îçèìûõ (À — Ìîñêîâñêàÿ 39, Á — Ìèðîíîâñêàÿ 808) è ÿðîâîãî (Îìñêàÿ 36) ñîðòîâ ïðè 
èñïîëüçîâàíèè â êà÷åñòâå ïðàéìåðà òåðìèíàëüíîãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1: Ì — 
ìàðêåð ìîëåêóëÿðíûõ ìàññ GeneRulerTM 100 bp DNA Ladder Plus («MBI Fermentas», ÑØÀ). 

 

Àíàëèçèðóåìûå ãðóïïû 
Glycine îáëàäàëè âûñîêèì ïî-
ëèìîðôèçìîì (PICñð. = 0,414, 
P = 91 %) ïî ñðàâíåíèþ ñ 
T. aestivum (PICñð. = 0,120, 
P = 65 %; PICñð. — óñðåäíåí-
íîå çíà÷åíèå èíäåêñà PIC ïî 
âñåìó ñïåêòðó àìïëèêîíîâ). 
Ñ èñïîëüçîâàíèåì áàç äàííûõ 
GenBank áûë âûïîëíåí ïî-
èñê ó÷àñòêîâ ãîìîëîãèè ê 
ôðàãìåíòó LTR SIRE-1, ïî-
ñëóæèâøåìó ïðàéìåðîì, â ñå-
êâåíèðîâàííûõ ïîñëåäîâà-
òåëüíîñòÿõ ãåíîìîâ T. aestivum 
è G. max è âûÿâëåíû ñîîòâåò-
ñòâåííî 122 è 102 òàêèõ ó÷àñò-
êà (òàáë. 1). Ó Glycine íàèáî-
ëåå ïîëèìîðôíûìè îêàçàëèñü 
ôðàãìåíòû äëèíîé îò 350 äî 
490 ï.í. è îò 1010 äî 1240 ï.í. 
Çíà÷åíèÿ PICñð. äëÿ ýòèõ ôðà-

ãìåíòîâ ñîñòàâèëè ñîîòâåòñòâåííî 0,449 è 0,364. Ó T. aestivum, íàîáî-
ðîò, âûñîêèé ïîëèìîðôèçì íàáëþäàëñÿ â çîíå ñðåäíèõ äëèí (îò 520 äî 

Ðèñ. 2. Ýëåêòðîôîðåòè÷åñêèå ñïåêòðû, ïîëó÷åííûå â 
IRAP-PCR ñ ÄÍÊ äèêîðàñòóùåé ñîè Glycine soja ðàçíûõ 
ãðóïï ïðè èñïîëüçîâàíèè â êà÷åñòâå ïðàéìåðà òåðìè-
íàëüíîãî ó÷àñòêà ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1: 1-4 —
I ãðóïïà, 5-8 — II ãðóïïà; Ì — ìàðêåð ìîëåêóëÿðíûõ 
ìàññ GeneRulerTM 100 bp DNA Ladder Plus («MBI 
Fermentas», ÑØÀ).  
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720 ï.í. è îò 760 äî 990 ï.í., ñîîòâåòñòâåííî PICñð. — 0,196 è 0,155). Âñå 
òÿæåëûå ôðàãìåíòû áûëè ìîíîìîðôíûìè è âñòðå÷àëèñü ó 100 % èññëåäî-
âàííûõ îáðàçöîâ ïøåíèöû (òàáë. 2).  

1. ×èñëî ó÷àñòêîâ, ãîìîëîãè÷íûõ òåðìèíàëüíûì ñàéòàì ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR
SIRE-1, â ãåíîìàõ ñîè Glycine max è ïøåíèöû Triticum aestivum è èõ íåêî-
òîðûå ãåíåòè÷åñêèå õàðàêòåðèñòèêè ïî ðåçóëüòàòàì IRAP-PCR 

Ïîêàçàòåëü G. max  T. aestivum  
Äëèíà ãåíîìà, ìëðä ï.í.1 1,10  1,78  
×èñëî:   

íàéäåííûõ ãîìîëîãè÷íûõ ó÷àñòêîâ1 122 102 
ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ â ñïåêòðå 15-22 26 

PIC óñðåäíåííûé ïî ïðàéìåðó 0,414 0,120 
P, % 91 65 
Ï ð è ì å ÷ à í è å. 1 — ïî äàííûì http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi; IRAP-PCR — inter-retrotransposon
amplified polymorphism PCR, PIC — èíäåêñ ïîëèìîðôíîãî èíôîðìàöèîííîãî ñîäåðæàíèÿ ëîêóñà, P — äî-
ëÿ ïîëèìîðôíûõ ëîêóñîâ.  

 

2. ×àñòîòà àìïëèêîíîâ (×À) â ñïåêòðàõ, ïîëó÷åííûõ â IRAP-PCR ñ ïðàéìå-
ðîì, ãîìîëîãè÷íûì òåðìèíàëüíîìó ó÷àñòêó ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1,
è çíà÷åíèÿ èíäåêñà PICëîêóñà ó ñîðòîâ ïøåíèöû Triticum aestivum 

Ìîñêîâñêàÿ 39 Ìèðîíîâñêàÿ 808 Îìñêàÿ 36 Äëèíà  
ôðàãìåíòà, ï.í. ×À PICëîêóñà ×À PICëîêóñà ×À PICëîêóñà 

1450 0 0 0,2 0,159 1 0 
1420 1 0 1 0 1 0 
1370 1 0 1 0 0,4 0,349 
1340 0,8 0,483 0 0 0,4 0,349 
1210 1 0 1 0 1 0 
1130 1 0 1 0 1 0 
990 1 0 1 0 1 0 
900 1 0 1 0 1 0 
810 1 0 0,3 0,300 1 0 
790 1 0 0 0 0 0 
760 0 0 0,8 0,483 0 0 
720 1 0 1 0 1 0 
680 1 0 1 0 1 0 
630 0,500 0,414 0,800 0,483 1 0 
590 1 0 1 0 1 0 
570 0 0 0,3 0,3 0 0 
550 0 0 1 0 1 0 
540 1 0 0 0 0,2 0,189 
520 0,300 0,300 0 0 0 0 
460 1 0 0,700 0,488 0 0 
420 1 0 1 0 1 0 
360 1 0 1 0 1 0 
320 1 0 1 0 1 0 
270 1 0 1 0 1 0 
250 0,500 0,414 0,300 0,300 0,200 0,189 
220 1 0 1 0 1 0 
Ð, % 15 27 15 

Ï ð è ì å ÷ à í è å. IRAP-PCR — inter-retrotransposon amplified polymorphism PCR, PIC — èíäåêñ ïî-
ëèìîðôíîãî èíôîðìàöèîííîãî ñîäåðæàíèÿ ëîêóñà, P — äîëÿ ïîëèìîðôíûõ ëîêóñîâ.   

 

Ó Glycine áûë îáíàðóæåí òîëüêî îäèí ìîíîìîðôíûé ëîêóñ äëèíîé 
700 ï.í., â ñðåäíåì æå äîëÿ ïîëèìîðôíûõ ëîêóñîâ ïî ñïåêòðó ñîñòàâèëà 
93 %, PICñð. = 0,414. Ýòî ñâèäåòåëüñòâóåò îá îòíîñèòåëüíî âûñîêîì ãåíå-
òè÷åñêîì ðàçíîîáðàçèè èññëåäîâàííûõ ãðóïï êàê âíóòðè ðîäà Glycine, òàê 
è âíóòðè îäíîãî âèäà G. soja. Ïðè ýòîì ó G. max îòñóòñòâîâàë ëîêóñ äëè-
íîé 680 ï.í., òîãäà êàê òîò æå ëîêóñ âñòðå÷àëñÿ ó ïðåäñòàâèòåëåé G. soja.  

Â ðåçóëüòàòå IRAP-PCR ñ èñïîëüçîâàíèåì ôðàãìåíòà ðåòðîòðàíñ-
ïîçîíà LTR SIRE-1 â êà÷åñòâå ïðàéìåðà áûëè ïîëó÷åíû óíèêàëüíûå äëÿ 
êàæäîãî èç ñîðòîâ ïøåíèöû ñïåêòðû ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ. Òàê, ó ñîðòà ïøå-
íèöû Ìîñêîâñêàÿ 39 ôðàãìåíò ÄÍÊ äëèíîé 790 ï.í. ïðèñóòñòâîâàë ó âñåõ 
èññëåäîâàííûõ îáðàçöîâ ýòîãî ñîðòà, òîãäà êàê ó ñîðòîâ Ìèðîíîâñêîé 808 
è Îìñêîé 36 ôðàãìåíòîâ òàêîé äëèíû íå îáíàðóæèëè. È íàîáîðîò, ëîêóñ, 
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ñîîòâåòñòâóþùèé ôðàãìåíòó ðàçìåðîì 550 ï.í., íå âñòðå÷àëñÿ òîëüêî ó 
ñîðòà Ìîñêîâñêàÿ 39, ó îñòàëüíûõ ñîðòîâ ïî ýòîìó ëîêóñó PIC = 1.  

Ïîêàçàíî, ÷òî èíáðèäèíã â ïîïóëÿöèÿõ ðàñòåíèé è äðîçîôèëû, 
íàïðèìåð, ïðèâîäèò ê ôèçèîëîãè÷åñêèì è ôåíîòèïè÷åñêèì èçìåíåíèÿì, 
êîòîðûå, êàê ïðåäïîëàãàåòñÿ, îáóñëîâëåíû ýïèãåíåòè÷åñêèìè ýôôåêòà-
ìè, ñâÿçàííûìè ñ ïîïàðíûì âçàèìîäåéñòâèåì õðîìîñîì (15). Ïîäîáíûå 
ýïèãåíåòè÷åñêèå èçìåíåíèÿ ìîãóò ïðèâîäèòü ê àêòèâàöèè ìîáèëüíûõ ãå-
íåòè÷åñêèõ ýëåìåíòîâ è, êàê ñëåäñòâèå, ê óñèëåíèþ ïðîöåññîâ, âûçûâàþ-
ùèõ êàðèîòèïè÷åñêèå ìîäèôèêàöèè, ê ïîâûøåíèþ ãåíåòè÷åñêîãî ðàçíî-
îáðàçèÿ è ê ýïèãåíåòè÷åñêèì ïåðåñòðîéêàì, ÷òî ñëóæèò âàæíûì èñòî÷íè-
êîì ôåíîòèïè÷åñêîé èçìåí÷èâîñòè (15).  

Ïðåäëîæåííîé ãèïîòåçîé ìîæåò ÷àñòè÷íî îáúÿñíÿòüñÿ âûñîêèé 
ïîëèìîðôèçì âíóòðè ëîêóñà ó ñîðòîâ T. aestivum ñ ó÷åòîì òîãî, ÷òî ïøå-
íèöà — ñàìîîïûëèòåëü. Èçâåñòíî òàêæå, ÷òî íà äîëþ ðàñòåíèé ñ ïåðåêðå-
ñòíûì îïûëåíèåì ó ýòîãî ñàìîîïûëèòåëÿ ïðèõîäèòñÿ äî 3 %, à èíîãäà äî 
10 % ïîïóëÿöèè. Êðîìå òîãî, âûÿâëåíû ôîðìû ñ ïîâûøåííîé ÷àñòîòîé 
ïåðåîïûëåíèÿ (îò 2,6 äî 5 % â çàâèñèìîñòè îò ñîðòà), è ê íèì, â ÷àñòíî-
ñòè, îòíîñÿòñÿ ñîðòà îçèìîé ìÿãêîé ïøåíèöû ìèðîíîâñêîé ñåëåêöèè (16). 
Ñëåäîâàòåëüíî, âûñîêàÿ âíóòðèñîðòîâàÿ ãåòåðîãåííîñòü (âûñîêàÿ äîëÿ ïî-
ëèìîðôíûõ ëîêóñîâ è óâåëè÷åíèå èíäåêñà PIC) (ñì. òàáë. 2) ó ñîðòà Ìè-
ðîíîâñêàÿ 808 ïî ñðàâíåíèþ ñ äâóìÿ äðóãèìè ñîðòàìè ìîæåò áûòü îáó-
ñëîâëåíà ýòèì ôàêòîì.  

Â ñâÿçè ñ íåîäèíàêîâîé ðàñïðîñòðàíåííîñòüþ ó ðàçíûõ ñîðòîâ 
íàèáîëüøèé èíòåðåñ â ñëó÷àå ïøåíèöû ïðåäñòàâëÿþò ëîêóñû, ñîîòâåòñò-
âóþùèå ôðàãìåíòàì 790 è 550 ï.í., ñîè — ëîêóñû 790, 680 è 550 ï.í.  

Íà îñíîâàíèè çíà÷åíèé ãåíåòè÷åñêèõ äèñòàíöèé (DN), ðàññ÷èòàí-
íûõ ïî ìåòîäó M. Nej (1972) èñõîäÿ èç ÷àñòîòû àìïëèêîíîâ ðàçíîé äëèíû 
â ïîëó÷åííûõ ñïåêòðàõ ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ, ôëàíêèðîâàííûõ èíâåðòèðîâàí-
íûìè ó÷àñòêàìè ôðàãìåíòà ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1, íàìè áûëà ïî-
ñòðîåíà äåíäðîãðàììà (ðèñ. 3). Íà íåé âûäåëÿþòñÿ äâà îòäåëüíûõ êðóïíûõ 
êëàñòåðà îäíîäîëüíûõ è äâóäîëüíûõ ðàñòåíèé. Â êëàñòåðå îäíîäîëüíûõ â 
îäíó ãðóïïó îáîñîáëÿþòñÿ ñîðòà ïøåíèöû Ìèðîíîâñêàÿ 808 è Îìñêàÿ 36 

 

Ðèñ. 3. Äåíäðîãðàììà ôèëîãåíåòè÷åñêî-
ãî ðîäñòâà ìåæäó èçó÷åííûìè ãðóïïàìè 
ðàñòåíèé, ïîñòðîåííàÿ íà îñíîâàíèè ÷à-
ñòîòû àìïëèêîíîâ â IRAP-PCR ñ ïðàé-
ìåðîì, ãîìîëîãè÷íûì òåðìèíàëüíîìó
ó÷àñòêó ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1: 
1 — Glycine max (Êèòàé); 2-6 — G. soja
(Ïðèìîðñêèé êðàé); 7-9 — Triticum
aestivum, ñîðòà ñîîòâåòñòâåííî Ìîñ-
êîâñêàÿ 39, Ìèðîíîâñêàÿ 808 è Îì-
ñêàÿ 36. 

 
(ñì. ðèñ. 3). Ïîäîáíàÿ äèôôå-
ðåíöèàöèÿ ñîðòîâ îòðàæàåò êàê 
èõ ôåíîòèïè÷åñêèå îñîáåííî-
ñòè, òàê è ïðîèñõîæäåíèå. Íà-

ïðèìåð, äëÿ ñîðòîâ Ìèðîíîâñêàÿ 808 è Îìñêàÿ 36 îáùàÿ ôåíîòèïè÷åñêàÿ 
õàðàêòåðèñòèêà — áåëûé áåçîñòûé íåîïóøåííûé êîëîñ (17), òîãäà êàê 
Ìîñêîâñêàÿ 39 îòëè÷àåòñÿ îò íèõ áåëûì îñòèñòûì íåîïóøåííûì êîëîñîì 
(http://www.nemchinovka.ru/sorta/yar). Ïðè ýòîì îçèìûé ñîðò Ìèðîíîâñêàÿ 
808 áûë âûâåäåí èç ÿðîâîé ìÿãêîé ïøåíèöû ìåòîäîì ãðóïïîâîãî è ìàñ-
ñîâîãî îòáîðà ìîðôîëîãè÷åñêè îäíîðîäíûõ ðàñòåíèé (18).  
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Ïîëó÷åííûå äàííûå ñâèäåòåëüñòâóþò î òîì, ÷òî ïîëèëîêóñíîå ãå-
íîòèïèðîâàíèå ïî IRAP-PCR ìàðêåðàì ñ èñïîëüçîâàíèåì ôðàãìåíòà ðåò-
ðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1 â êà÷åñòâå ïðàéìåðà ïîçâîëÿåò íàäåæíî äèô-
ôåðåíöèðîâàòü ïðåäñòàâèòåëåé íå òîëüêî îäíîäîëüíûõ è äâóäîëüíûõ ðàñ-
òåíèé, íî è ðàçíûõ ïðèíàäëåæàùèõ ê íèì ñîðòîâ. 

Ðåçóëüòàòû âûïîëíåííîãî íàìè ïîèñêà â GenBank ó÷àñòêîâ ãîìî-
ëîãèè ê ôðàãìåíòó LTR ðåòðîòðàíñïîçîíà SIRE-1 ñ èñïîëüçîâàíèåì àëãî-
ðèòìîâ BLASTn ñâèäåòåëüñòâîâàëè î ïðèñóòñòâèè òàêèõ ïîñëåäîâàòåëüíî-
ñòåé â ãåíîìàõ íå òîëüêî ðàñòåíèé, íî è ìëåêîïèòàþùèõ. Íàïðèìåð, â ñå-
êâåíèðîâàííûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòÿõ ãåíîìà êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà âû-
ÿâëÿåòñÿ 165 ó÷àñòêîâ ñ òàêîé ãîìîëîãèåé. 

Äëÿ îöåíêè âîçìîæíîñòè ïðèìåíåíèÿ ôðàãìåíòîâ ðåòðîòðàíñïîçî-
íîâ ðàñòåíèé ñ öåëüþ ïîëèëîêóñíîãî ãåíîòèïèðîâàíèÿ è êîíòðîëÿ ãåíî-
ôîíäîâ ïîðîä ñåëüñêîõîçÿéñòâåííûõ æèâîòíûõ ìû âûïîëíèëè àíàëèç 
ãðóïï íåêîòîðûõ ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà (àéøèðñêèé, êðàñíûé ýñ-
òîíñêèé, ÿêóòñêèé ñêîò, äâå ãðóïïû ÷åðíî-ïåñòðûõ êîðîâ èç ðàçíûõ õî-
çÿéñòâ) ïî IRAP-PCR ìàðêåðàì ñ èñïîëüçîâàíèåì òåðìèíàëüíîãî ñàéòà 
ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1 â êà÷åñòâå ïðàéìåðà. Ïðè ýòîì áûëè ïîëó-
÷åíû ñïåêòðû ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ (îò 13 äî 16 â çàâèñèìîñòè îò ïîðîäû) â 
äèàïàçîíå äëèí 330-1470 ï.í. (ðèñ. 4).  

 

Ðèñ. 4. Ýëåêòðîôîðåòè÷åñêèå ñïåêòðû, ïîëó÷åííûå â IRAP-PCR ñ ÄÍÊ êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà 
Bos taurus ðàçíûõ ïîðîä ïðè èñïîëüçîâàíèè â êà÷åñòâå ïðàéìåðà òåðìèíàëüíîãî ó÷àñòêà ðåò-
ðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1: 1-3 — àéøèðñêèé ñêîò, 4, 5 — êðàñíûé ýñòîíñêèé ñêîò, 6-8 — 
÷åðíî-ïåñòðûé ñêîò (I ãðóïïà), 9-11 — ÷åðíî-ïåñòðûé ñêîò (II ãðóïïà), 12-14 — ÿêóòñêèé 
ñêîò; Ì — ìàðêåð ìîëåêóëÿðíûõ ìàññ GeneRulerTM 100 bp DNA Ladder Plus («MBI 
Fermentas», ÑØÀ).  
 

3. Çíà÷åíèÿ èíäåêñà PICëîêóñà â ñïåêòðàõ, ïîëó÷åííûõ â IRAP-PCR ñ ïðàéìå-
ðîì, ãîìîëîãè÷íûì òåðìèíàëüíîìó ó÷àñòêó ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-1, 
ó êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà Bos taurus  

×åðíî-ïåñòðûé  Äëèíà  
ôðàãìåíòà, ï.í. 

Àéøèðñêèé 
II ãðóïïà I ãðóïïà 

ßêóòñêèé Êðàñíûé ýñòîíñêèé 

1470 0,325 0,486 0 0,488 0,452 
1300 0,500 0 0,465 0 0 
1200 0 0 0 0 0 
1100 0 0 0 0 0 
980 0,325 0,416 0,494 0 0,470 
950 0,325 0 0 0 0 
820 0,483 0 0,349 0 0 
800 0,496 – 0 0,380 0 
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Ïðîäîëæåíèå òàáëèöû 3
760 0,121 – 0,349 – 0 
720 0 0 0 0 0 
640 0 0,330 0,432 0 0 
590 0 0 0 0 0 
510 0 0 0 0 0 
440 0 0 0 0 0 
380 0,361 – 0,097 – 0,137 
330 0,457 0 0 0 0 

Ï ð è ì å ÷ à í è å. IRAP-PCR — inter-retrotransposon amplified polymorphism PCR, PIC — èíäåêñ ïî-
ëèìîðôíîãî èíôîðìàöèîííîãî ñîäåðæàíèÿ ëîêóñà. Ïðî÷åðêè îçíà÷àþò, ÷òî ëîêóñ îòñóòñòâóåò. 

 

Íàèáîëüøèé ïîëèìîðôèçì ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ íàáëþäàëñÿ â ñðåäíåé 
÷àñòè ñïåêòðà (760-980 ï.í.) ó ÷åðíî-ïåñòðûõ (I ãðóïïà) è àéøèðñêèõ êî-
ðîâ. Ó îñòàëüíûõ ïîðîä íàèáîëåå ïîëèìîðôíûì îêàçàëñÿ ëîêóñ, ñîîòâåò-
ñòâóþùèé ôðàãìåíòó ðàçìåðîì 1470 ï.í. Â ñïåêòðå àìïëèêîíîâ ÄÍÊ ó 
÷åðíî-ïåñòðûõ (II ãðóïïà) è ÿêóòñêèõ êîðîâ îòñóòñòâîâàëè ëîêóñû äëèíîé 
380 è 760 ï.í., â òî æå âðåìÿ îíè âñòðå÷àëèñü ó äðóãèõ ïîðîä (òàáë. 3). 

Ñïåêòðû àìïëèêîíîâ, ïî-
ëó÷åííûå â PCR ñ ïðàéìåðîì 
LTR SIRE-1 ñóììàðíî ïî âñåì 
ëîêóñàì, äëÿ ïðåäñòàâèòåëåé ÿêóò-
ñêîé, êðàñíîé ýñòîíñêîé è ÷åðíî-
ïåñòðîé (II ãðóïïà) ïîðîä êðóï-
íîãî ðîãàòîãî ñêîòà ñóùåñòâåííî 
íå ðàçëè÷àëèñü ïî äîëå ïîëèìîðô-
íûõ ëîêóñîâ (P) è èíäåêñó PICñð. 
(ñîîòâåòñòâåííî 14, 19 è 23 %; 
0,062, 0,066 è 0,094). Íàèáîëåå 
ãåòåðîãåííîé ïðè ýòîì îêàçàëàñü 
ïîïóëÿöèÿ àéøèðñêîãî ñêîòà 
(PICñð. = 0,212, P = 56 %) (òàáë. 4). 

 

Ðèñ. 5. Äåíäðîãðàììà ôèëîãåíåòè÷åñêîãî
ðîäñòâà ìåæäó èçó÷åííûìè ïîðîäàìè 
êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà Bos taurus, ïî-
ñòðîåííàÿ íà îñíîâàíèè ÷àñòîòû àìïëè-
êîíîâ â IRAP-PCR ñ ïðàéìåðîì, ãîìîëî-
ãè÷íûì òåðìèíàëüíîìó ó÷àñòêó ðåòðîòðàíñ-
ïîçîíà LTR SIRE-1: 1 — àéøèðñêèé 
ñêîò, 2 — ÷åðíî-ïåñòðûé ñêîò (I ãðóï-
ïà), 3 — ÿêóòñêèé ñêîò, 4 — êðàñíûé 
ýñòîíñêèé ñêîò, 5 — ÷åðíî-ïåñòðûé 
ñêîò (II ãðóïïà). 

 
Íà îñíîâàíèè îöåíîê ïî-

ëèìîðôèçìà àìïëèêîíîâ ïîñòðî-
èëè äåíäðîãðàììó äëÿ èññëåäóåìûõ ãðóïï æèâîòíûõ (ðèñ. 5). ×åðíî-
ïåñòðûé (I ãðóïïà) è àéøèðñêèé ñêîò îêàçàëèñü áëèæå äðóã ê äðóãó, òîãäà 
êàê ÷åðíî-ïåñòðûé (II ãðóïïà), êðàñíûé ýñòîíñêèé è ÿêóòñêèé îáîñîáè-
ëèñü â îòäåëüíûé ïîäêëàñòåð. Íåîáõîäèìî îòìåòèòü, ÷òî ãåíåòè÷åñêàÿ 
äèñòàíöèÿ ìåæäó ÷åðíî-ïåñòðûìè è ÿêóòñêèìè êîðîâàìè áûëà êðàéíå ìà-
ëà (DN = 0,0076). Äâå ãðóïïû ÷åðíî-ïåñòðûõ êîðîâ ïî ãåíåòè÷åñêèì õàðàê-
òåðèñòèêàì (ñì. òàáë. 4) èìåëè çíà÷èòåëüíûå ðàçëè÷èÿ. Áóëüøóþ ãåòåðîãåí-
íîñòü îòìå÷àëè ó I ãðóïïû (P = 38 %, PICñð. = 0,137). Âîçìîæíî, ýòî ñâÿ-
çàíî ñ ðàçëè÷èÿìè â ïðîâîäèìîé ñåëåêöèîííîé ðàáîòå èëè èíûìè ôàêòî-
ðàìè êàê èñêóññòâåííîãî, òàê è åñòåñòâåííîãî îòáîðà. 

Òàêèì îáðàçîì, ïîëó÷åííûå äàííûå ñâèäåòåëüñòâóþò î òîì, ÷òî 

4. Õàðàêòåðèñòèêà ïîëèìîðôèçìà ëîêó-
ñîâ, âûÿâëåííûõ â IRAP-PCR ñ ïðàé-
ìåðîì, ãîìîëîãè÷íûì òåðìèíàëüíîìó 
ó÷àñòêó ðåòðîòðàíñïîçîíà LTR SIRE-
1, ó êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà Bos taurus 

Ïîðîäà, ãðóïïà ñêîòà PICëîêóñîâ P, % 
Àéøèðñêèé  0,212 56 
×åðíî-ïåñòðûé:   

I ãðóïïà 0,137 38 
II ãðóïïà  0,094 23 

ßêóòñêèé  0,062 14 
Êðàñíûé ýñòîíñêèé  0,066 19 
Ï ð è ì å ÷ à í è å. IRAP-PCR — inter-retrotransposon 
amplified polymorphism PCR, PIC — èíäåêñ ïîëèìîðô-
íîãî èíôîðìàöèîííîãî ñîäåðæàíèÿ ëîêóñà, P — äîëÿ 
ïîëèìîðôíûõ ëîêóñîâ. Îïèñàíèå ãðóïï ñì. â ðàçäåëå 
«Ìåòîäèêà». 
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ó÷àñòêè ìîáèëüíûõ ýëåìåíòîâ, â ÷àñòíîñòè LTR SIRE-1, ìîãóò ïðèìåíÿòü-
ñÿ â èññëåäîâàíèÿõ ãåíåòè÷åñêîé ñòðóêòóðû ó ãðóïï è ñîðòîâ êàê äâóäîëü-
íûõ (Glycine), òàê è îäíîäîëüíûõ (Triticum) ðàñòåíèé. Êðîìå òîãî, òàêîå 
ïîëèëîêóñíîå ãåíîòèïèðîâàíèå ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ, ïîëó÷åííûõ â ðåçóëüòà-
òå IRAP-PCR ñ ïðàéìåðîì, ãîìîëîãè÷íûì òåðìèíàëüíàìó ñàéòó ðåòðî-
òðàíñïîçîíà LTR SIRE-1, ïîçâîëÿåò âûÿâëÿòü ãåíåòè÷åñêèå îñîáåííîñòè 
ïîðîä êðóïíîãî ðîãàòîãî ñêîòà. 
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A b s t r a c t  

Using sequences of mobile genetic elements in order to mark polymorphic sites in their in-
sertion might be the most effective approach to identify specific features of gene pools of different 
groups of organisms and control their dynamics, which is especially important in dealing with agri-
cultural species. Sireviruses (Pseudoviridae) one of the oldest LTR-retrotransposons are widespread 
throughout the plant kingdom. SIRE-1 is one of the largest and most detailed studied retrotranspo-
son. Its analysis showed that insertions of the retroelement (particularly in the genome of maize) 
have occurred recently. We studied the polymorphism of DNA fragments flanked by LTR-
retrotransposon SIRE-1 (IRAP-PCR markers) in the genomes of different taxonomic groups. The 
objects of our study were Triticum aestivum (Moscovskaya 39, Mironovskaya 808, Omskaya 36 varie-
ties), Glycine soja (five wild populations of Primorskii region of Russia) and G. max (China), as well 
as representatives of the factory and indigenous breeds of cattle — Black-and-White cattle improved 
by Holstein cattle, Ayrshire, Yakut and Red Estonian cattle (97 animals in total). A terminal site of 
SIRE-1 was chosen as primer IRAP-PCR (GCA-GTT-ATG-CAA-GTG-GGA-TCA-GCA). The 
data indicate that the multiloci genotyping by IRAP-PCR using retrotransposon LTR SIRE-1 as 
a marker reliably differentiates not only representatives of the monocotyledonous and dicoty-
ledonous plants, but also their varieties. Spectrum of DNA fragments (13 to 16 depending on 
the breed) obtained in studies different breeds of cattle using IRAP-PCR markers was in the 
length range of 330-1470 bp. The highest polymorphism of DNA fragments was observed in the 
middle part of the spectrum (760-980 bp) in Ayrshire and Black-and-White cows. According to 
the obtained dendrogram one of the groups of Black-and-White cows and Ayrshire cattle were 
closer to each other, while the other with Red Estonian and Yakut cattle became isolated in a sepa-
rate subcluster. Identified differences in heterogeneity in the two studied groups of Black-and-White 
from different farms possibly could be explained by the peculiarities of breeding work carried out or 
with other factors of artificial and/or natural selection. The possibility of using LTR-retrotransposons 
as molecular genetic markers for polyloci genotyping plants and animals is discussed.  

Keywords: inverted terminal sites of LTR-retrotransposons, Glycine, Triticum, Bos taurus, 
polymorphic information content, the share of polymorphic loci.  
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