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Мета. Пошук in silico послідовностей ре-

тротранспозонів надродини Ty1/Copia в геномі 

Deschampsia antarctica E Desv. Методи. Біоін-

форматичний аналіз архівів коротких прочитань 

геному та транскриптому, представлених у базі 

даних GenBank. Як референтну послідовність 

для пошуку було використано МГЕ рису Tos 17 

з надродини Ty1/Copia. Результати. Проведе-

ний пошук виявив у геномі D. antarctica послі-

довності ретротранспозонів надродини 

Ty1/Copia, які мають високий рівень подібності 

(до 75 % у районі гомологічних ділянок) до Tos 

17. Нерівномірність розподілу знайдених про-

читань уздовж референтної послідовності свід-

чить про існування в геномі групи послідовнос-

тей, які містять у своєму складі елементи, типо-

ві для надродини, що і характеризуються різним 

ступенем подібності до Tos 17, причому більш 

консервативні з них представлені серед знайде-

них прочитань відповідно у більшій кількості. 

Присутність подібних до Tos 17 прочитань у 

транскриптомі вказує на те, що виявлені в гено-

мі послідовності МГЕ характеризуються певним 

фоновим рівнем транскрипційної активності. 

Висновки. Методами біоінформатичного аналі-

зу in silico встановлено наявність в геномі 

D. antarctica транскрипційно-активних послідо-

вностей транспозонів надродини Ty1/Copia. 

Знайдені послідовності можуть бути використа-

ні в подальших дослідженнях для створення 

праймерів та аналізу активності МГЕ цієї над-

родини у D. antarctica. 

Ключові слова: біоінформатичний пошук, 

Deschampsia antarctica E Desv., мобільні гене-

тичні елементи, Ty1/Copia. 

 

Мобільні генетичні елементи (МГЕ), які 

відкрито Барбарою МакКлінток [1], у більшості 

вищих рослин складають понад половину (у де-

яких злаків – до 90 % [2]) ядерного геному. На 

сьогоднішній день накопичується все більше 

даних про те, що транспозиції МГЕ разом з ін-

шими механізмами генетичної мінливості відіг-

рають важливу роль у забезпеченні адаптивнос-

ті та еволюції рослин [3–7]. Вони можуть інду-

кувати зміни геному як на структурному, так і 

на функціональному рівнях. Питання про регу-

ляцію активності МГЕ та роль спричиненої цим 

генетичної мінливості в адаптації рослин наразі 

викликає підвищену увагу дослідників. 

МГЕ відрізняються за структурою і особ-

ливостями транспозиції, що дозволило поділити 

їх на два класи: ретротранспозони (механізм 

«копіювання і вставки») і ДНК-транспозони 

(механізм «вирізання і вставки») [4, 6, 8]. Реплі-

кативний спосіб переміщення ретротранспозону 

дозволяє швидко накопичувати велику кількість 

його копій, що веде до збільшення розміру ге-

ному рослини [9–11]. Мутації, які виникають 

внаслідок інсерції ретротранспозону, є стабіль-

ними (на відміну від мутацій, зумовлених акти-

вністю ДНК-транспозонів), оскільки останні під 

час переміщення вирізають свою вихідну копію 

з геному, а потім вбудовуються в іншу його ді-

лянку, тоді як копія ретротранспозону після 

вставки в геном залишається там перманент-

но [4]. До цього класу відносять LTR-вмісні ре-

тротранспозони, особливістю будови яких є на-

явність довгих кінцевих повторів (long terminal 

repeats, LTR), які не кодують білки, але містять 

промотори та термінатори, що регулюють тран-

скрипцію генів цих елементів. У складі LTR-

ретротранспозонів виділяють надродину 

Ty1/Copia-подібних елементів. Останнім часом 

у різних видів рослин і особливо у Triticaceae 

добре вивчено низку представників цієї надро-

дини ретротранспозонів [12–15]. 

Встановлено, що активація та переміщен-

ня певних МГЕ можуть відбуватися за впливу 

деяких стресових чинників та інших зовнішніх 

стимулів. Наслідком цього можуть бути зміни 

профілю експресії генів і зумовлені цим фено-

типові зміни, оскільки відомо, що вставка МГЕ 
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інколи надає розташованим поруч генам здат-

ність до активації транскрипції в умовах, які 

зазвичай викликають активацію самого МГЕ 

[15, 16]. Загалом підвищення мінливості геному 

рослин внаслідок активації МГЕ разом із прис-

коренням темпів еволюції може забезпечувати 

ефективний механізм адаптації рослин до нових 

умов довкілля. Привабливою моделлю для пе-

ревірки цієї гіпотези є рослини-екстремофіли, 

які пристосувалися до існування в умовах, не-

придатних для більшості інших видів. Одна з 

таких рослин – Deschampsia antarctica E Desv. 

(Poaceae), єдиний злак, що зростає у Морській 

Антарктиці [17]. Геном цього виду поки що за-

лишається практично не дослідженим, а про 

МГЕ у його складі нічого не відомо. 

Метою роботи був пошук in silico мето-

дами біоінформатичного аналізу послідовностей 

ретротранспозонів надродини Ty1/Copia в гено-

мі D. antarctica. 

 

Матеріали і методи 

Для пошуку було використано архіви ко-

ротких прочитань (sequence read archive, SRA) із 

бази даних GenBank: SRX465632, яка містить 

дані розшифрування геномної ДНК (153,3 млн 

парних прочитань), та SRX465633, який містить 

транскриптомні послідовності виду (14,9 млн 

парних прочитань) [18]. Пошук послідовностей, 

гомологічних до ретротранспозонів надродини 

Ty1/Copia у геномі D. antarctica, проводили за 

допомогою програми BLASTN [19] із викорис-

танням стандартного алгоритму пошуку blastn. 

Максимальна кількість послідовностей для по-

шуку становила 10000. Як референтну послідо-

вність для пошуку використали повну послідов-

ність МГЕ рису (Orysa sativa) Tos 17 [12], яка 

розташована на ділянці [26694762-26698875] 7-ї 

хромосоми із бази даних Rice Genome Research 

Program [20]. У результаті пошуку отримували 

файл у форматі .sam, який у текстовому форматі 

містить знайдені нуклеотидні послідовності, 

вирівняні до референтної послідовності. Для 

аналізу результатів пошуку використовували 

програму Unipro UGENE [21]. 

 

Результати та обговорення 

Дані розшифровування геному та транск-

риптому D. antarctica наразі представлені у ви-

гляді архівів коротких парних прочитань дов-

жиною 101 пн. Збирання з цих послідовностей 

довгих контігів та їх анотування поки що не 

проводилося. Це перешкоджає безпосередньому 

пошуку послідовностей МГЕ за їхніми характе-

рними консервативними мотивами і потребує 

застосування іншої стратегії пошуку. Тому в 

цьому дослідженні ми проводили пошук прочи-

тань, гомологічних до референтної послідовнос-

ті. Як таку послідовність використали повну 

послідовність МГЕ рису Tos 17 (4114 пн), яка 

містить довгі кінцеві повтори (LTR) довжиною 

105 пн та розташовану між ними відкриту рамку 

зчитування довжиною 3336 пн. На початку пос-

лідовності МГЕ між 173 та 190 нуклеотидами 

розташована ділянка зв’язування праймера 

(PBS). В межах транксрибованої ділянки Tos 17 

ідентифіковано мотиви, споріднені з доменом 

GAG-pre-integrase, ферментами інтегразою та 

зворотною транскриптазою, тобто всі основні 

елементи, типові для представників надродини 

Ty1/Copia, за винятком специфічного для кож-

ної групи антигенного білка GAG. 

У результаті пошуку в геномі D. antarctica 

послідовностей, гомологічних до МГЕ рису 

Tos 17, було знайдено 7611 коротких прочитань. 

Вирівнювання знайдених прочитань до рефере-

нтної послідовності показало, що вони покри-

вають лише частину геномної ДНК (рис.). Го-

мологічні фрагменти концентрувалися переваж-

но в транскрибованій ділянці, виходячи за її 

межі і частково захоплюючи 5’-LTR. У межах 

транскрибованої ділянки вони розташовувалися 

майже по всій її довжині, за винятком послідов-

ності, яка охоплює мотив gag-pre, а також діля-

нки довжиною 402 п. н. у центральній частині 

транскрибованого регіону. Найбільшу кількість 

гомологічних фрагментів було знайдено до ді-

лянок 1565–1660, 1848–1981 та 2560–2720. Пе-

рша і остання з цих ділянок збігаються з послі-

довностями, які кодують інтегразу та зворотну 

транксриптазу відповідно. Порівняння гомоло-

гічних ділянок консенсусної послідовності, зіб-

раної на основі знайдених прочитань, із відпові-

дними ділянками референтної послідовності 

показало, що рівень подібності між ними  ста-

новив 74 %. 

Пошук гомологічних до Tos 17 послідов-

ностей, проведений в архіві транскриптомних 

послідовностей D. antarctica, дав аналогічні ре-

зультати, за винятком дещо більшого покриття 

референтної послідовності. Загалом у транскри-

птомі вдалося знайти 2310 гомологічних прочи-

тань. Усі знайдені фрагменти за результатами 

вирівнювання так само розташовувалися в ме-

жах відкритої рамки зчитування і трохи виходи-

ли за її межі в ділянці 5’-LTR.  
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Рис. Схематична будова послідовності ретротранспозону Tos 17 за [12] та розташування знайдених у ге-

номі (Геном) та транскриптомі (Транскриптом) D. antarctica гомологічних прочитань. Гістограма показує роз-

поділ знайдених фрагментів уздовж референтної послідовності. ORF – відкрита рамка зчитування; LTR – довгі 

кінцеві повтори. Консервативні мотиви в транскрибованому регіоні: gag-pre – домен GAG-pre-integrase; rve – 

інтеграза; RVT-2 – зворотна транскриптаза.  

 

Водночас розподіл знайдених фрагментів 

уздовж референтної послідовності дещо відріз-

нявся, що особливо помітно в кодувальній діля-

нці зворотної транскриптази. Подібність гомо-

логічних ділянок зібраної на основі знайдених 

прочитань консенсусної послідовності і рефере-

нтної послідовності Tos 17 становила 75 %. 

Отже, у результаті проведеного пошуку в 

геномі D. antarctica виявлено послідовності рет-

ротранспозонів надродини Ty1/Copia, які мають 

високий рівень подібності (до 75 % в районі го-

мологічних ділянок) до МГЕ рису Tos 17. Нері-

вномірність розподілу знайдених прочитань уз-

довж референтної послідовності свідчить про 

існування в геномі групи послідовностей, які 

містять у своєму складі елементи, типові для 

надродини, і характеризуються різним ступенем 

подібності до Tos 17, причому більш консерва-

тивні з них представлені серед знайдених про-

читань відповідно у більшій кількості. Присут-

ність у транскриптомі подібних до Tos 17 про-

читань вказує на те, що наявні в геномі послідо-

вності МГЕ характеризуються певним фоновим 

рівнем транскрипційної активності. Крім того, 

відмінності в характері розподілу гомологічних 

прочитань, знайдених у геномі та транскрипто-

мі, можуть вказувати на те, що транскрипційно 

активною є лише певна частина із виявлених у 

геномі послідовностей МГЕ. 

МГЕ надродини Ty1/Copia є одними із 

найрозповсюдженіших серед ретротранспозонів 

рослин і знайдені майже у всіх представників 

рослинного царства від мохів до покритонасін-

них [1, 4]. Здебільшого ці мобільні елементи 

знаходяться в неактивному стані внаслідок ме-

тилювання, однак за дії стресу або ж у процесі 

онтогенезу їх транскрипційна активність може 

зростати, як це, зокрема, було описано для МГЕ 

Tos 17 в культурі тканин рису [12]. Отримані 

нами результати свідчать про транскрипційну 

активність Ty1/Copia транспозонів у пагонах 

D. antarctica. Чим це зумовлено: особливостями 

регуляції в геномі рослини-екстремофіла чи ж 

умовами, в яких вирощували рослини для отри-

мання сумарної РНК, наразі сказати однозначно 

не можна. Однак цей факт вказує на те, що 

D. antarctica може виявитися перспективним 

об’єктом для дослідження активності МГЕ. 

 

Висновки 

Методами біоінформатичного аналізу in 

silico встановлено наявність у геномі 

D. antarctica транскрипційно активних послідо-

вностей транспозонів надродини Ty1/Copia. 

Знайдені послідовності можуть бути використа-

ні в подальших дослідженнях для створення 

праймерів і аналізу активності МГЕ цієї надро-

дини у D. antarctica. 
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BIOINFORMATIC IDENTIFICATION OF TY1/COPIA-LIKE TRANSPOSABLE ELEMENTS IN  

DESCHAMPSIA ANTARCTICA E. DESV. 

Aim. Identification of Ty1/Copia-like transposable elements in Deschampsia antarctica E Desv. in silico.  

Methods. Bioinformatic analysis of sequence read archives of D. antarctica genome and transcriptome contained in the 

GenBank database was conducted. The search was carried out using the rice Ty1/Copia TE Tos 17 as a reference se-

quence. Results. The search revealed the sequences of Ty1/Copia retrotransposons in the D. antarctica genome to show 

a high level of identity (up to 75% in the homologous regions) to Tos 17. The uneven distribution of the found reads 

along the reference sequence indicates the existence of a group of the sequences in the genome to contain elements typ-

ical of the family and have varying degrees of identity to Tos 17, with more conservative ones being represented in cor-

respondingly greater numbers among the found reads. The presence of the reads identical to Tos 17 in transcriptome 

indicates that the TE sequences identified in genome have a certain background level of transcriptional activity.  

Conclusions. Transcriptionally active Ty1/Copia-like transposable elements were identified in silico in D. antarctica 

genome using methods of bioinformatics. The sequences found can be used to construct primers for PCR and to analyze 

the activity of the TE of this family in D. antarctica in further studies. 

Keywords: bioinformatic analysis, Deschampsia antarctica E Desv., transposable elements, Ty1/Copia. 

 


