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Мета. Проаналізувати утворення люди-

но-специфічного L1Hs елемента в інтроні 3 гена 

MGMT на прикладі гоміноїдів. Методи. Резуль-

тати пошуку та ідентифікації мобільних генети-

чних елементів здійснено за допомогою про-

грами CENSOR. Гомологію між нуклеотидними 

послідовностями визначали програмою BLAST 

2.6.1. Результати. Складовими кластера, де 

формувався L1Hs елемент у людинових, є фраг-

менти L1PA6 елемента, які розповсюджені у 

мавп Старого і Нового Світу. У гібона серед 

груп L1 елементів присутні представники ста-

ріших підродин (L1PB, L1MC, L1MD і L1ME), а 

часткову гомологію до L1Hs елемента переваж-

но мають елементи груп, які виникли ще у ге-

номах ссавців. Висновки. Формування людино-

специфічного L1Hs елемента відбувалось упро-

довж еволюції гоміноїдів паралельно утворен-

ням кластерної структури МГЕ у людинових із 

різних підродин LINE1-елементів, складові ком-

поненти якого, очевидно, також задіяні в утво-

ренні L1Hs елемента. 

Ключові слова: Hominoidea, MGMT ген, 

інтрон 3, людино-специфічний L1Hs елемент. 

 

Мобільні генетичні елементи (МГЕ) є ва-

гомими компонентами більшості еукаріотних 

геномів [1]. У людини вони становлять до 45 % 

геному [2], хоча, можливо, цей відсоток є знач-

но більшим [3]. За різними підрахунками, це від 

3 до 4 млн окремих копій транспозонів. Найбі-

льше LINE (Long Interspersed Nuclear Elements) і 

SINE (Short Interspersed Nuclear Elements) еле-

ментів, які належать до родини Non-LTR ретро-

транспозонів. Сумарно це приблизно 30 % ге-

ному [2]. Переважна більшість МГЕ не активна. 

Активною є лише незначна кількість МГЕ (зок-

рема деякі LINE-1 елементи, Alu-повтори, SVA-

елементи і HERV-K) [4]. Показовим є приклад із 

LINE-1 елементами: із тисячі послідовностей на 

сьогодні свою активність зберегли не більше 

100 послідовностей [5]. Усі вони належать до 

людино-специфічних L1Hs елементів [6]. Як 

вони виникли і що відомо про їхню еволюцію?  

Об’єктом наших досліджень є ген MGMT, 

який кодує ензим О6-метилгуанін-ДНК метилт-

рансферазу, що видаляє алкільні групи з О6-

позиції гуаніну у ДНК і захищає клітини від їх-

нього токсичного та мутагенного впливів [7]. У 

попередніх дослідженнях ми вивчали розподіл 

МГЕ у гені MGMT людини і показали, що вони 

присутні в інтронних послідовностях із перева-

гою LINE-1 елементів [8]. У інтронах 2 та 3 

МГЕ утворюють композиційні кластерні струк-

тури, до складу яких входять фрагменти LINE1-

елементів самостійно чи у поєднанні із предста-

вниками інших класів МГЕ. Цікаво, що в одно-

му із трьох кластерів у межах інтрону 3 присут-

ня майже повнорозмірна послідовність L1Hs 

елемента. Метою пропонованої роботи було 

проаналізувати утворення людино-

специфічного L1Hs елемента в інтроні 3 гена 

MGMT на прикладі людиноподібних мавп (го-

міноїдів).  

 

Матеріали і методи 

Інформацію про ген репаративного ензи-

му MGMT і про його нуклеотидні послідовності 

у людиноподібних мавп (гоміноїдів) – людини 

(Homo sapience), шимпанзе (Pan troglodytes), 

бонобо, або карликового шимпанзе (Pan panis-

cus), горили західної (Gorilla gorilla gorilla), 

орангутана суматранського (Pongo abelii), гібо-

на білощокого чубатого (Nomascus leucogenys) 

одержано із баз даних Ensembl та OrthoDB. Ре-

зультати пошуку та ідентифікації мобільних 

генетичних елементів (МГЕ) здійснено за допо-

могою програми CENSOR. Гомологію між дос-

ліджуваними послідовностями визначали про-

грамою BLAST 2.6.1.  

 

Результати та обговорення 

Мобільні генетичні елементи у гені 

MGMT гоміноїдів. Людиноподібні, або гоміно-

їди чи антропоїди (Hominoidea або 
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Anthropomorphidae) – це надродина вузьконосих 

мавп (Catarrhini), які мають будову тіла, схожу 

до людської. Охоплює дві родини: людино-

вих (Hominidae) та гібонових (Hylobatidae). Для 

усіх просеквенованих геномів гоміноїдів частка 

МГЕ коливається від 42 до 50 % [9]. У випадку 

ж гена MGMT серед різних представників гомі-

ноїдів загальна кількість МГЕ становить від 

26,51 до 30,05 % (табл. 1) із перевагою Non-LTR 

ретротранспозонів, а саме LINE1-елементів. Як 

видно із наведених даних, частка ДНК-

транспозонів і LTR ретротранспозонів від гібо-

нів до людини не зазнає суттєвих змін (3,94–

4,19 і 2,25–2,49 % відповідно), тоді як частка 

LINE1-елементів зростає, як і кількість Non-LTR 

ретротранспозонів та загальний відсоток МГЕ.  

Формування кластера МГЕ із L1Hs еле-

ментом у інтроні 3 гена MGMT гоміноїдів. У 

всіх представників людиноподібних мавп МГЕ 

у інтроні 3 досліджуваного гена формують кла-

стерні структури (рис. 1). Детальніше просте-

жили за зміною складових одного із кластерів, а 

саме того, де формується людино-специфічний 

L1Hs елемент (табл.2). Довжина повнорозмірно-

го L1Hs елемента становить 6064 п. н. Він ко-

дує дві відкриті рамки зчитування ORF1 

(908..1921) і ORF2 (1988..5812). У випадку гена 

MGMT людини в інтроні 3 L1Hs елемент усіче-

ний з обох кінців, більше із 3'-кінця, і має дов-

жину 6049 п. н., що на 15 п. н. менше від повно-

розмірної послідовності. З обох боків L1Hs еле-

мент обрамлений L1PA6 послідовностями. 

L1PA6 елемент є 3'-кінцем L1 повтору (підроди-

ни L1PA6) довжиною 901 п. н. Обидві L1PA6 

послідовності розташовані у зворотному до тра-

нскрипції напрямку. Вони різні за довжиною і 

за нуклеотидною послідовністю, перекривають-

ся лише гомологічними 10 п. н. До складу цього 

кластера також входить фрагмент L1 повтору 

(підродини L1PA2) довжиною 733 п. н., який є 

складовою ORF2 (2110..5403). Загальна довжи-

на відповідного кластера із чотирьох МГЕ ста-

новить 7280 п. н.  

У шимпанзе є ті ж кластерні складові, але 

вони дещо відрізняються довжиною від попере-

днього. Більша і загальна довжина кластера – 

7284 п. н. і довжина людино-специфічного L1Hs 

елемента. Щодо досліджуваного кластера у бо-

нобо, то, як видно із даних, наведених у табл. 2, 

складові кластера ті ж МГЕ, але істотна різниця 

у довжині L1Hs елемента (– 1815 п. н., 4243 п. 

н.) та однієї із L1PA6 послідовностей за загаль-

ної довжини кластера 5886 п. н.  

У горили такий кластер ще не сформував-

ся, а його потенційні складові у переважній бі-

льшості віддалені між собою і розділені іншими 

МГЕ. Цікаво, що в інтроні 3 горили ідентифіко-

вано три різні фрагменти L1Hs елемента. Один 

із них гомологічний 5'-кінцю цієї послідовності, 

а два інші фрагменти частково гомологічні 

ORF1 і ORF2.  

В орангутанга виявлено лише дві складові 

досліджуваного кластера, а саме фрагменти по-

слідовностей L1PA6 та L1, тоді як фрагменти 

L1Hs елемента не ідентифікуються. У гібона ж 

відсутні навіть будь-які складові досліджувано-

го кластера. Як формувався цей кластер і безпо-

середньо сам L1Hs елемент? 

Різниця у загальній кількості МГЕ в ін-

троні 3 між послідовністю людини і гібона ста-

новить 10 % (табл. 3). Переважно за рахунок 

кількості LINE1-елементів і саме складових до-

сліджуваного кластера. Це чітко простежується 

із характеру гомології між послідовністю інтро-

ну 3 гена MGMT людини і гібона (рис. 2). 

 

Таблиця 1. Частка МГЕ у гені MGMT гоміноїдів 

Організм, 

вид 

Кількість МГЕ, % 

Загальна 
ДНК-

транспозони 

LTR ретро-

транспозони 

Non-LTR ретротранс-

позони (LINE1-

елементи) 

H. sapience 30,05 4,19 2,49 23,05  (18,64) 

P. troglodytes 30,35 4,16 2,42 23,46  (19,07) 

P. paniscus 29,96 4,09 2,45 23,09  (18,56) 

G. gorilla gorilla 29,83 4,04 2,32 22,89  (18,53) 

P. abelii 27,24 4,06 2,31 20,68  (15,87) 

N. leucogenys 26,51 3,94 2,25 20,00  (15,51) 

 

https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D0%BE%D0%BC%D1%96%D0%BD%D1%96%D0%B4%D0%B8
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D0%BE%D0%BC%D1%96%D0%BD%D1%96%D0%B4%D0%B8
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D1%96%D0%B1%D0%BE%D0%BD%D0%BE%D0%B2%D1%96
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1-2_Cja&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
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Рис. 1. МГЕ в інтроні 3 гена MGMT різних гоміноїдів: 1 – N. leucogenys; 2 – P. abelii; 3 – G. gorilla gorilla; 

4 – P. paniscus; 5 – P. troglodytes; 6 – H. sapience. Стрілкою вказано на досліджуваний кластер. 

 

Таблиця 2. Формування кластера і L1Hs елемента в інтроні 3 гена MGMT гоміноїдів 

Координати у 

межах інтрону 
МГЕ 

Координати 

гомологічних ділянок у 

відповідних МГЕ 

Довжина 

послідовності, 

п.н. 

Клас/родина 

МГЕ 

Лан-

цюг 

H. sapience 

24109-24489 L1PA6 524-901 378 NonLTR/L1 - 

24490-30537 L1Hs 3-6051 6049 NonLTR/L1 - 

30538-30654 L1PA6 414-533 120 NonLTR/L1 - 

30655-31384 L1 3533-4265 733 NonLTR/L1 + 

P. troglodytes 

24362-24741 L1PA6 525-901 377 NonLTR/L1 - 

24742-30794 L1Hs 3-6059 6057 NonLTR/L1 - 

30798-30911 L1PA6 414-530 117 NonLTR/L1 - 

30912-31642 L1 3533-4265 733 NonLTR/L1 + 

P. paniscus 

24028-24822 L1PA6 109-901 793 NonLTR/L1 - 

26323-30557 L1Hs 3-4245 4243 NonLTR/L1 - 

30561-30674 L1PA6 414-530 117 NonLTR/L1 - 

30675-31404 L1 3533-4265 733 NonLTR/L1 + 

G. gorilla gorilla 

24357-24603 L1PA6 657-901 245 NonLTR/L1 - 

24605-25083 L1PA3 202-680 479 NonLTR/L1 + 

25263-27070 L1Hs 1492-3303 1812 NonLTR/L1 - 

27081-28740 L1Hs 1614-3089 1476 NonLTR/L1 - 

28741-29245 L1PREC1 2352-2844 493 NonLTR/L1 + 

30162-30857 L1Hs 3-701 699 NonLTR/L1 - 

30861-30974 L1PA6 414-530 117 NonLTR/L1 - 

30975-31704 L1 3533-4265 733 NonLTR/L1 + 

P. abelii 

24117-24590 L1PA6 414-893 480 NonLTR/L1 - 

24591-25319 L1 3533-4265 733 NonLTR/L1 + 
Примітка. *Жирним шрифтом позначено складові досліджуваного кластера. 

http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1-2_Cja&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA3&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PREC1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
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Таблиця 3. LINE1-елементи в інтроні 3 гена MGMT гоміноїдів 

Організм, 

вид 

Довжина 

інтрону, 

п.н. 

Кількість 

LINE1-

елементів 

Загальна довжина 

LINE1-елементів 

п.н. % 

 H. sapience 51158 24 18902 36,94 

 P. troglodytes 51200 23 18838 36,79 

 P. paniscus 51064 24 17606 34,48 

 G. gorilla gorilla 51224 27 17802 34,75 

 P. abelii 44828 20 12393 27,65 

 N. leucogenys 43141 20 11420 26,47 

 

 

 
Риc. 2. Гомологія між послідовністю інтрону 3 гена MGMT людини та гібона. 

 

Характер гомології між складовими 

елементами кластера в орангутана та послі-

довністю інтрону 3 гена MGMT гібона. Оскі-

льки у орангутана виявлено дві складові дослі-

джуваного кластера (фрагменти послідовностей 

L1PA6 та L1), простежили, які саме послідовно-

сті МГЕ в інтроні 3 гібона могли бути джерелом 

формування цих двох елементів. За результами 

BLAST аналізу виявлено, що в обох випадках у 

послідовностях L1PA6 і L1 є фрагменти, які го-

мологічні МГЕ із інтрону 3 гібона. У більшості 

випадків це послідовності LINE1-елементів. 

Крім того, для послідовності L1PA6 елемента 

виявлено гомологію із фрагментом AluY повто-

ру (рис. 3), а у випадку L1 послідовності – із 

ендогенними ретровірусами MSTD (ERV3) та 

MLT1_Mim (ERV1). Також гомологію мали фра-

гменти, не ідентифіковані як МГЕ. Були і такі 

послідовності, які не виявляли гомології із пос-

лідовністю інтрону 3 гібона. 

Пошуки гомології між L1Hs елементом 

та послідовністю інтрону 3 гена MGMT гібо-

на. Частка гомології між L1Hs елементом і пос-

лідовністю інтрону 3 досліджуваного гена у гі-

бона становить 13 %. Аналіз виявлених гомоло-

гічних ділянок показав, що часткову гомологію, 

як і у випадку послідовностей L1PA6 і L1, ма-

ють переважно фрагменти різних LINE1-

елементів (табл. 4). Цікаво, що фрагменти гомо-

логічних ділянок до L1Hs елемента виявлено і в 

інших інтронних послідовностях гена MGMT 

гібона. 

За різними оцінками, родина LINE1-

елементів, або L1 виникла 100–170 млн. років 

тому перед поділом ссавців на порядки, і її 

представники розповсюдилися по їхніх геномах 

[10–12]. Зараз на частку геномної ДНК ссавців 

припадає приблизно 15–20 % L1 елементів [2, 

11, 13]. Більшість із них усічені з 5’ кінця, хоча 

існує і невелика кількість повнорозмірних L1, 

довжина яких становить 6–7 т. п. н. Родину L1 

поділяють на підродини: L1Hs (L1PA1), L1PA2-

16, L1PB1-3, L1MA1-10, L1MB1-8, L1MC, 

L1MD, L1ME, де L1Hs наймолодша (і містить 

ще активні копії), а L1ME – найстаріша [14].  

Для класифікації L1 елементів дотриму-

ються певної номенклатури. Після назви родини 

– L1 – ідуть літери P (Primate) або M 

(Mammalian), які вказують на те, що елемент 

виник у геномах приматів або ж у геномах ссав-

ців відповідно. Літера у четвертій позиції ви-

значає подальший поділ групи, а арабські цифри 

приблизно вказують відсоток дивергенції членів 

такої групи від групової консенсусної послідов-

ності і відповідно приблизний вік групи. Ретро-

транспозони груп L1PA(1–5) специфічні для 

геномів мавп Старого Світу. Наймолодша група 

– L1PA1 (або L1Hs, чи L1Ta) – виникла близько 

4 млн. років тому, а пік ретропозицій її предста-

вників у геномі людини був приблизно 3 млн. 

років тому [12, 14, 15]. Як зазначалося вище, 

деякі представники L1Hs (L1PA1) все ще актив-

ні. Ретротранспозони груп L1PA(6–15) розпо-

всюджені і у мавп Старого Світу, і у мавп Ново-

го Світу, а представники груп L1PA(15–16), 

L1MA(1–3) – в усіх приматів. 

https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=AluY&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MSTD&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MLT1_Mim&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PA6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1&format=EMBL
http://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1HS&format=EMBL
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Таблиця 4. МГЕ в інтроні 3 гена MGMT гібона 

Координати у 

межах інтрону 

МГЕ Координати у межах 

відповідних МГЕ 

Клас/родина МГЕ Лан-

цюг 

3178-3249 MER116 5-77 DNA/Mariner - 

7868-7903 KANGA2_A 631-668 DNA/Mariner + 

11306-11455 HERV3 6026-6026 ERV/ERV1 - 

11859-12240 MLT1_Mim 1-393 ERV/ERV1 - 

13626-13728 L1ME3E_3end 419-525 NonLTR/L1 - 

13733-13871 L1MEC_5 329-472 NonLTR/L1 + 

13914-14458 L1MEC_5 1842-2412 NonLTR/L1 + 

14538-15142 L1ME_ORF2 2075-2784 NonLTR/L1 + 

15146-15428 AluSz6 1-283 NonLTR/SINE/SINE1 + 

15555-15777 L1PB1 675-898 NonLTR/L1 - 

15778-16078 L1ME_ORF2 2809-3141 NonLTR/L1 + 

16081-16855 L1ME2 9-778 NonLTR/L1 + 

16919-16955 L1MC4 1067-1103 NonLTR/L1 + 

16996-17172 L1MC4 2574-2748 NonLTR/L1 + 

18493-18602 MIRc 36-156 NonLTR/SINE/SINE2 - 

19431-19882 MLT1F 1-520 ERV/ERV3 + 

20706-20768 L2 3109-3170 NonLTR/CR1 + 

20950-21229 AluY 1-282 NonLTR/SINE/SINE1 + 

25426-25688 AluSg4 1-229 NonLTR/SINE/SINE1 - 

25689-25869 CHARLIE1 2452-2638 DNA/hAT - 

29297-29689 L1ME1 506-894 NonLTR/L1 - 

29690-29912 L1MD1 5-218 NonLTR/L1 - 

30002-30288 AluY 2-282 NonLTR/SINE/SINE1 + 

30357-31471 L1ME_ORF2 1794-3037 NonLTR/L1 - 

31541-34084 L1MC3 1-2481 NonLTR/L1 - 

34086-34465 L1ME_ORF2 2737-3133 NonLTR/L1 - 

34481-34825 MER2 1-344 DNA/Mariner - 

34841-34886 L1ME_ORF2 2648-2693 NonLTR/L1 - 

34914-35789 L1ME_ORF2 814-1732 NonLTR/L1 - 

35790-37953 L1MDA_5 1005-3320 NonLTR/L1 - 

37971-38027 L1MDB_5 843-895 NonLTR/L1 - 

38029-38581 L1MD1_5 436-1003 NonLTR/L1 - 

38613-38940 MSTD 1-396 ERV/ERV3 - 

39089-39252 L1MD1_5 28-191 NonLTR/L1 - 

40422-40698 AluSg 3-281 NonLTR/SINE/SINE1 - 
Примітка. *Жирним шрифтом виділено МГЕ, які мають часткову гомологію із L1Hs елементом. 

 

На основі одержаних результатів можна 

підсумувати, що складовими кластера, де фор-

мувався L1Hs елемент у людинових, є фрагмен-

ти L1PA6 елемента. У гібона ж у інтроні 3 дос-

ліджуваного гена серед груп L1 присутні пред-

ставники старіших підродин – L1PB, L1MC, 

L1MD і L1ME, тоді як елементи L1PA6 групи 

відсутні, хоча ці елементи розповсюджені у 

мавп Старого і Нового Світу. Це питання лиша-

ється відкритим. Можливо, подальші дослі-

дження допоможуть зрозуміти узгодженість 

еволюції між різними представниками МГЕ се-

ред приматів. 

https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MER116&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=KANGA2_A&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=HERV3&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MLT1_Mim&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME3E_3end&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MEC_5&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MEC_5&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME_ORF2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=AluSz6&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1PB1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME_ORF2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MC4&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MC4&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MIRc&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MLT1F&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=AluY&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=AluSg4&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=CHARLIE1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MD1&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=AluY&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME_ORF2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MC3&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME_ORF2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MER2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME_ORF2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1ME_ORF2&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MDA_5&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MDB_5&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MD1_5&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=MSTD&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=L1MD1_5&format=EMBL
https://www.girinst.org/protected/repbase_extract.php?access=AluSg&format=EMBL


 
 
 

Формування ретроелемента L1Hs в інтроні гена MGMT людиноподібних мавп 

ISSN 2415-3826 (Online), ISSN 2219-3782 (Print). Фактори експериментальної еволюції організмів 2019. Том 24 343 

 

 
 
Риc. 3. Ділянки гомології між фрагментом L1PA6 елемента в інтроні 3 гена MGMT орангутана та повною 

послідовністю інтрону 3 гена MGMT гібона: жирним шрифтом виділено фрагменти, гомологічні до МГЕ (назви 

відповідних МГЕ і координати у межах інтронної послідовності зазначено); курсивом – послідовності, які не 

мають гомології із МГЕ.  

 

Отже, аналізуючи послідовності інтрону 3 

гена MGMT у людиноподібних мавп можна зро-

бити висновок, що формування людино-

специфічного L1Hs елемента відбувалось упро-

довж еволюції гоміноїдів. Утворення кластера із 

різних фрагментів LINE1-елементів і самого 

L1HS елемента відбувалося паралельно. Також 

на основі одержаних даних можна висловити 

припущення про те, що у формуванні L1Hs еле-

мента могли брати участь не лише фрагменти 

різних МГЕ (переважно LINE1-елементів), але і 

послідовності, які не ідентифікуються як МГЕ. 

 

Висновки 

Формування людино-специфічного L1Hs 

елемента відбувалось упродовж еволюції гомі-

ноїдів паралельно з утворенням кластерної 

структури МГЕ у людинових із різних підродин 

LINE1-елементів, складові компоненти якого, 

очевидно, також задіяні в утворенні L1Hs еле-

мента. 
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FORMATION OF THE L1Hs RETROELEMENT IN THE INTRON OF THE MGMT GENE OF 

HOMINOIDEA 

Aim. Analyze the formation of a human-specific L1Hs element in the intron 3 of the MGMT gene on an example of a 

hominid.  Methods. The results of the search and identification of mobile genetic elements were performed using the 

CENSOR program. The homology between nucleotide sequences was determined by BLAST 2.6.1. Results. The com-

ponents of the cluster, where the L1Hs element in the human being was formed, are fragments of the L1PA6 element, 

which are common in the monkeys of the Old and New World. In the gibbon, among the L1 element groups, there are 

representatives of older subfamilies (L1PB, L1MC, L1MD and L1ME), and the partial homology to the L1Hs of the 

element is predominantly of elements of groups that have arisen in the mammalian genomes. Conclusions. Formation 

of a human-specific L1Hs element occurred during the evolution of Hominoidea in parallel with the formation of the 

cluster structure of MGE in humans from different subfamilies of LINE1-elements whose component components, ob-

viously, also involved in the formation of the L1Hs element. 

Keywords: Hominoidea, MGMT gene, intron 3, human-specific L1Hs element. 
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