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Работа посвящена поиску фракции общих для рода Populus L. тандем-
ных ДНК повторов. Поиск производился с помощью программы Tandem Re-
peat Finder в геноме тополя волосистоплодного. Праймеры, подобранные на 
найденные мономеры, использовались для ПЦР с другими видами тополей. 
На основании результатов предложены рекомендации для цитогенетиче-
ского изучения эволюции видов данного рода.

Введение. Повторяющаяся тандемная ДНК – одна из наиболее эволюци-
онно активных частей генома. Накопление общих для близких видов повторов 
ДНК и появление новых способствует дивергенции видов. Изучение фракции 
высококопийных тандемных повторов в геномах родственных видов часто по-
зволяет получить больше знаний об эволюционных процессах, происходивших 
при формировании их геномов [1]. 

Виды рода Populus L. относятся к пяти секциям, основными из которых 
являются Aigeiros, Tacamahaca и Populus (син. Leuce) [2]. Геном тополя воло-
систоплодного из секции Tacamahaca был секвенирован [3] ввиду большого ин-
тереса его для сельского хозяйства. Массив геномных данных, полученных на 
этом виде тополя, является ценным источником для поиска повторов ДНК как 
специфичных для данного вида, так и общих с другими видами тополей.

В настоящее время имеется не очень много сообщений относительно 
тандемных ДНК повторов у тополей [4, 5], поэтому данное направление являет-
ся достаточно актуальным для дальнейшего развития. 

Цели и задачи. Цель работы – выявить фракцию общих тандемных ДНК 
повторов для видов рода Populus L. Для этого были поставлены следующие 
задачи: 1. Провести анализ тандемных ДНК повторов в геноме тополя воло-
систоплодного с помощью программы Tandem Repeat Finder, 2. Подобрать на 
мономеры найденных повторов праймеры с помощью программы Primer3, 4. 
Провести ПЦР с подобранными праймерами на матрице ДНК других видов то-
полей из разных секций, 5. Выделить повторы, которые амплифицируются на 
матрице ДНК всех изучаемых тополей, и оценить их потенциал в качестве цито-
генетических маркеров для изучения эволюции тополей.
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Материал и методика. В работе были использованы образцы ДНК сле-
дующих видов тополей: P. nigra L., P. deltoides Bartr. ex Marshall, P. trichocarpa 
Torr. et A. Gray, P. maximowiczii Henry, P. simonii Can., P. candicans Ait., P. alba L., 
P. tremula L. Материал был собран автором в г. Москве, Воронежской области, 
а также ГБС имени Н.В. Цицина, Ботаническом саду ННГУ имени Н.И. Лобачев-
ского.

Для анализа геномных данных и целью поиска тандемых ДНК повторов 
была использована программа Tandem Repeat Finder, разработанная Benson 
(1999) [6]. Праймеры подбирались с помощью программы Primer3 [7]. ПЦР про-
водили на амплификаторе C1000 Touch™ Thermal Cycler (Вio-Rad, США), согласно 
программе программа: 94° С – 5 мин; 30 циклов 94° С – 30 с, 60° С – 30 с, 72° С – 1 
мин 30с;  72° С – 10 мин. Продукты ПЦР разделяли в 1,5%-ном агарозном геле 
при 5 В/см. Фотографировали результаты с помощью системы гель-документа-
ции Gel Doc XR+ (Вio-Rad, США).

Результаты исследования. В ходе выполнения выше описанных задач 
были получены следующие результаты. Поиск тандемных ДНК повторов в гено-
ме тополя волосистоплодного показал наличие в его геноме более 10000 повто-
ров с различной степенью копийности и длины мономера. Ввиду невозможно-
сти использования всех найденных повторов среди них был произведён отбор 
10 наиболее перспективных с точки зрения пригодности для использования в 
качестве цитогенетических маркеров (образуют непрерывные кластеры длиной 
более 10000 п.о.).

На мономеры выделенных повторов были подобраны праймеры. Оп-
тимизации условий проведения ПЦР была проведена на матрице ДНК тополя 
волосистоплодного. Для каждого из повторов было показано наличие ампли-
фикации, и наблюдался лестницеобразный характер профилей при электрофо-
резе продуктов ПЦР, характерный для амплификации тандемных повторов. При 
проведении ПЦР с теми же праймерами при тех же условиях на матрице ДНК 
других видов тополей было выявлена подобная картина электрофоретических 
профилей для 4 из 10 изучаемых повторов. ПЦР-продукты в данных вариантах 
были клонированы и секвенированы. Результаты секвенирования показали 
высокую степень идентичность (95-99%) мономеров данных повторов между 
изучаемыми видами. Данный факт дает основание заключить, что данные по-
вторы являются общими для данных видов тополей и – поскольку формируют 
непрерывные кластеры длиной более 10000 п.о. – могут послужить хорошими 
цитогенетическими маркерами для изучения коллинеарности хромосом и вы-
явления особенностей эволюционного формирования изучаемых геномов.  

Заключение. В результате проделанной работы выявлен пул тандемных 
ДНК повторов, которые являются общими для видов тополей из разных секций. 
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Данные повторы являются перспективной платформой для создания цитогене-
тических маркеров, использование которых может расширить знания об эволю-
ционном формировании геномов разных видов тополей.
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The work is devoted to the search for the fraction of tandem DNA repeats 
that is common for the Populus L. genus. The search was performed using the Tan-
dem Repeat Finder program in the blackwood poplar genome. The primers were 
designed with the monomers as a basis. They were used for PCR with other poplar 
species. Based on the results, the recommendations for a cytogenetic study of the 
poplar evolution are proposed.


