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Мета. Проаналізувати поширення видос-

пецифічних мобільних генетичних елементів 

(МГЕ) в ортологів гена MGMT широконосих 

мавп. Методи. Гомологію між нуклеотидними 

послідовностями визначали програмою BLAST 

2.6.1. Результати пошуку та ідентифікації МГЕ 

здійснено за допомогою програми CENSOR. Ре-

зультати. На прикладі ортологів гена MGMT 

широконосих мавп з’ясовано, що різні видоспе-

цифічні МГЕ, ідентифіковані у їхніх інтронних 

послідовностях, можуть мати різну еволюційну 

хронологію. У випадку елемента Alu2_TS, який 

виник у представника довгоп’ятових, виявлено, 

що в еволюційно найближчих приматів він за-

знає делеційної деградації, тоді як фрагменти 

людино-специфічного L1Hs елемента трапляли-

ся у геномах еволюційно віддалених приматів 

ще задовго до формування і виникнення цього 

ретроелемента. Висновки. Хронологія еволю-

ційних змін гена та його видоспецифічних МГЕ 

може мати різний характер і відбуватися пара-

лельно та незалежно. 

Ключові слова: Platyrrhina,  ген MGMT,  

МГЕ, Alu2_TS, L1Hs. 

 

Ензим О6-метилгуанін-ДНК метилтранс-

фераза (MGMT) видаляє алкільні групи з О6-

позиції гуаніну у ДНК, захищає клітини від їх-

нього токсичного та мутагенного впливів і на-

лежить до ферментів прямої репарації [1]. Неба-

гато відомо про еволюцію такого ензиму [2]. 

Ще менше даних про еволюцію його гена, тому 

ми сконцентрували увагу на вивченні  ортологів 

гена MGMT від протистів (найпростіших еука-

ріот) до людини. Аналізуючи структурні особ-

ливості та нуклеотидні послідовності ортологів 

гена MGMT у протистів, виявлено, що еволю-

ційне походження інтронів, як і інших структу-

рних одиниць гена, може мати ендогенний моза-

їчний характер [3]. Особливий інтерес викликає 

дослідження еволюції цього гена названого у 

приматів із акцентом на участі у цьому процесі 

мобільних генетичних елементів (МГЕ). У своїх 

попередніх роботах ми вивчали утворення лю-

дино-специфічного L1Hs елемента в інтроні 3 

гена MGMT гоміноїдів [4] та аналізували орто-

логів гена MGMT на прикладі найдавніших 

приматів, а саме мокроносих (Strepsirrhini) [5]. 

Встановлено, що формування людино-

специфічного L1Hs елемента відбувалось упро-

довж еволюції гоміноїдів паралельно із утво-

ренням кластерної структури МГЕ у людинових 

із різних підродин LINE1-елементів, складові 

компоненти якого, очевидно, також задіяні в 

утворенні L1Hs елемента [4]. На основі порів-

няння послідовностей мокроносих приматів і 

H.sapience висловлено припущення, що еволю-

ційні зміни гена MGMT можуть відбуватися на 

рівні різних структурних одиниць, причому 

МГЕ можуть бути не лише компонентами ін-

тронів, але і складовими екзонів у вигляді фраг-

ментованих послідовностей [5]. Метою нашої 

роботи було проаналізувати поширення видос-

пецифічних МГЕ на прикладі ортологів гена 

MGMT широконосих мавп, або мавп Нового 

Світу (Platyrrhina). 

 

Матеріали і методи 

Інформацію про ген репаративного ензи-

му MGMT і про його нуклеотидні послідовності 

у людини (Homo sapience) та широконосих мавп 

(Platyrrhina) – західноамазонської мірікіни (Ao-

tus nancymaae), болівійського саймірі (Saimiri 

boliviensis boliviensis), капуцина білоголового 

(Cebus capucinus imitator) та ігрунки звичайної 

(Callithrix jacchus) – одержано із баз даних En-

sembl та OrthoDB. Гомологію між досліджува-

ними послідовностями визначали програмою 

BLAST 2.6.1. Результати пошуку та ідентифіка-

ції МГЕ здійснено за допомогою програми 

CENSOR. 

 

Результати та обговорення 

Сучасні примати представлені двома ве-

ликими еволюційними гілками – сухоносими 

(Haplorrhini) і мокроносими (Strepsirrhini) при-
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матами, або мавпами. До сухоносих приматів 

належать усі мавпи разом із нами – людьми, а 

до мокроносих – лорі та лемури. Обидві групи 

приматів мають багато спільних ознак і похо-

дять від єдиного предка, проте розділилися вони 

майже 87 млн років тому [6]. Підряд сухоносих 

мавп об’єднує  вищих, або справжніх 

мавп (Simiiformes), і  сестринську групу дов-

гоп’ятів (Tarsiiformes), від яких вони відділили-

ся 77–80 млн років тому. У свою чергу вищих 

мавп поділяють на парворяд широконосих мавп, 

або мавп Нового Світу (Platyrrhini), та вузьконо-

сих мавп, або мавп Старого Світу (Catarrhini). 

Час поділу оцінюють 40–43 млн років тому. Ма-

впи Нового Світу належать до п’яти родин: іг-

рункові (Callitrichidae); нічні мавпи (Aotidae); 

коатові, або павукоподібні мавпи (Atelidae); са-

кові, або сакієві (Pitheciidae); капуцинові 

(Cebidae).  Дані про ортологів гена MGMT у базі 

даних Ensembl представлено лише для чотирьох 

представників Platyrrhini, які належать до трьох 

родин.  

Екзон-інтронна структура ортологів ге-

на MGMT у широконосих мавп. Відомо, що ген 

MGMT людини  локалізований на теломерній 

ділянці хромосоми 10 у положенні 10q26 у по-

зитивній орієнтації. У широконосих мавп 

(Platyrrhina) про хромосомну локалізацію орто-

логів гена MGMT на сьогодні відомо лише для 

Callithrix jacchus. Ген локалізований на хромо-

сомі 12 також у позитивній орієнтації. Цікаво, 

що у  Saimiri boliviensis boliviensis та у Cebus 

capucinus imitator, які належать до родини капу-

цинових,  ген MGMT має зворотну орієнтацію. 

У широконосих мавп ген MGMT, як і у 

людини, складається із п’яти кодуючих екзонів 

та чотирьох інтронів. Різниця довжини дослі-

джуваного гена у представників  мавп Нового 

Світу варіює (переважно через довжини інтро-

нів), тоді як довжина екзонів консервативніша. 

Сумарна довжина екзонів суттєво не відрізня-

ється. Найконсервативнішими є переважна бі-

льшість екзонів. Винятком є екзон 1 Cebus ca-

pucinus imitator, який має додаткові  23 п. н. 

5’UTR, що гомологічні до послідовності 5’UTR 

людини (рис. 1).  Як видно із наведених резуль-

татів, у межах кодуючої послідовності екзона 1 

виявлено 10 нуклеотидних замін (7 однонуклео-

тидних і 3 динуклеотидних), тоді як послідов-

ність 5’UTR не зазнала мутацій. Єдине, що у 

процесі еволюції довжина 5’UTR у гені MGMT 

людини збільшилася на 3 п. н. 

Які послідовності гена MGMT капуцина 

білоголового могли бути потенційним джерелом 

5’UTR? Як показали результати аналізу, фраг-

ментарну гомологію довжиною 7–12 п. н. вияв-

лено у двох послідовностях екзонів – у межах 

білок-кодуючої ділянки екзону 1 та  екзону 5 і в 

усіх чотирьох інтронах. Загальна кількість част-

ково гомологічних послідовностей у межах дос-

ліджуваного гена становить 233 одиниці. Фраг-

ментарний характер гомології 5’UTR дає підс-

тави для припущення щодо можливого  ендо-

генного походження та рекомбіногенного хара-

ктеру формування 5’UTR гена MGMT Cebus ca-

pucinus imitator. 

Мобільні генетичні елементи у гені 

MGMT широконосих мавп. МГЕ є  вагомою 

складовою більшості еукаріотних геномів [7]. У 

просеквенованих геномах приматів частка МГЕ 

коливається від 42 до 50 % [8], хоча цей відсо-

ток у людини може бути вищим [9]. 

У випадку гена MGMT людини МГЕ при-

сутні в усіх інтронних послідовностях і відсутні 

в екзонах. Загальна кількість МГЕ становить 

близько 30 % із перевагою Non-LTR ретротран-

спозонів, а саме LINE1-елементів. У більшості 

інтронів серед класів МГЕ переважають Non-

LTR ретротранспозони, а частка LTR ретротра-

нспозонів, як і ДНК-транспозонів, незначна в 

усіх інтронах [10].  

 

 
 

Рис. 1. Гомологія між нуклеотидними послідовностями екзона 1 гена MGMT у людини і капуцина 

білоголового. Жирним шрифтом зазначено послідовність 5’UTR. Підкреслено нуклеотидні заміни. 
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Як видно із наведених даних (табл. 1), ча-

стка ДНК-транспозонів і LTR ретротранспозо-

нів від широконосих мавп до людини не зазнає 

суттєвих змін (3,93–4,22 % і 1,92–2,49 %, відпо-

відно), тоді як частка Non-LTR ретротранспозо-

нів та загальний відсоток МГЕ дещо зростає.  

Найбільший відсоток МГЕ в інтроні 3, а 

найменший в інтроні 4 (табл. 4), хоча за кількіс-

тю МГЕ переважають інтрон 2 та інтрон 1 

(табл. 2), як і за довжиною. У межах інтронних 

послідовностей коливається не лише кількість і 

відсоток МГЕ, але і приналежність їх до різних 

класів мобільних елементів. Найлегше це про-

стежити на прикладі інтрона 4 (табл. 2, рис. 2).  

В усіх досліджених послідовностях орто-

логів гена MGMT як широконосих мавп, так і 

людини, у межах цього інтрона присутні фраг-

менти LTR-повторів ендогенного ретровірусу 

ERV3 – LTR79. Різні фрагменти ДНК-

транспозонів hAT надродини у інтроні 4 широ-

коносих мавп утворюють кластер, тоді як у лю-

дини присутня послідовність однієї із них – 

CHESHIRE_A. Як видно із наведених даних, у 

ігрунки звичайної (Callithrix jacchus) у межах 

окресленого інтрону відсутній фрагмент послі-

довності Non-LTR ретротранспозону L2. Цікаво, 

що у деяких представників широконосих мавп у 

інтроні 4 присутні фрагменти видоспецифічних 

послідовностей: у капуцина білоголового (Cebus 

capucinus imitator) – L1B_Mim, Non-LTR ретрот-

ранспозону L1 Microcebus murinus; у  болівій-

ського саймірі (Saimiri boliviensis boliviensis) – 

6kbHsap, тандемний повтор людини. 

МГЕ у різних видів приматів умовно по-

діляють на дві групи. Перша – молоді видоспе-

цифічні повтори, серед них Alu-повтори прима-

тів. Друга група – древні мобільні елементи, які 

є не лише у ссавців, але й у низки хордових. До 

них належать послідовності MIR, L2, L3 і деякі 

ДНК-транспозони. Цікаво простежити за долею 

деяких видоспецифічних МГЕ на прикладі ор-

тологів гена MGMT.  

Видоспецифічні МГЕ в інтронах ортоло-

гів гена MGMT широконосих мавп. У проаналі-

зованих послідовностях гена MGMT широконо-

сих мавп ідентифіковано фрагменти МГЕ, які 

специфічні не лише для представника цього па-

рворяду Callithrix jacchus, але і для представни-

ків різних приматів – від найпростіших мокро-

носих мавп (лемуроподібних і лоріподібних), 

довгоп’ятоподібних до вузьконосих мавп 

(рис. 3).  

Наприклад, в ігрунки звичайної (Callithrix 

jacchus) в інтронах виявлено послідовність 

AluY-повтору (інтрон 1), який виник 20 млн ро-

ків тому і характерний для вузьконосих мавп, та 

ідентифіковано фрагмент людино-специфічного 

L1Hs елемента (інтрон 2). Також в інтроні 3 ка-

пуцина білоголового (Cebus capucinus imitator) 

виявлено фрагмент ендогенного ретровірусу 

MacERV1_int, який характерний для представ-

ників родини мавпових (Cercopithecidae). Крім 

того, як зазначалося вище (рис. 2), в інтроні 4 

болівійського саймірі (Saimiri boliviensis 

boliviensis) ідентифіковано фрагмент тандемно-

го повтору людини  6kbHsap. 

 

Таблиця 1. Частка МГЕ у гені MGMT людини і Platyrrhina 

Організм, вид 

Кількість МГЕ, % 

Загальна (n*) 
ДНК-

транспозони 

LTR ретро-

транспозони 

Non-LTR ретро-

транспозони 

 Homo sapience 30,10 (n=250) 4,22 2,49 23,39  

 Aotus nancymaae 27,07 (n=243) 4,28  1,90 16,98 

 Saimiri boliviensis boliviensis 25,65 (n=226) 4,18 2,09  19,39  

 Cebus capucinus imitator  25,44 (n=227) 4,25  2,09  19,09  

 Callithrix jacchus  25,73 (n=224) 3,93  1,92  19,87  
Примітка. *У дужках наведено кількість мобільних генетичних елементів. 

 

Таблиця 2. Розподіл МГЕ (%) у інтронах гена MGMT людини і Platyrrhina  
Організм, 

вид 

Інтрони 

1 2 3 4 

 Homo sapience 28,02 (n=61) 27,74 (n=142) 44,75 (n=44) 8,26 (n=3) 

 Aotus nancymaae 28,62 (n=64) 26,12 (n=140) 33,52 (n=34) 6,29 (n=4) 

 Saimiri boliviensis boliviensis 27,66 (n=60) 24,04 (n=131) 33,50 (n=30) 6,47 (n=5) 

 Cebus capucinus imitator  29,21 (n=62) 23,24 (n=126) 33,65 (n=33)  8,52 (n=5) 

 Callithrix jacchus  29,46 (n=57) 24,45 (n=131) 32,35 (n=35) 6,55 (n=3) 
Примітка. У дужках наведено кількість мобільних генетичних елементів. 
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Рис. 2. Повторювані послідовності в інтроні 4 ортологів гена MGMT людини і широконосих мавп. 

Жирним шрифтом зазначено видоспецифічні послідовності. 

 

 
Рис. 3. Примато-специфічні МГЕ в інтронах гена MGMT широконосих мавп. 

 

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 

[11–13]. Родину L1 поділяють на підродини: 

L1Hs (L1PA1), L1PA2-16, L1PB1-3, L1MA1-10, 

L1MB1-8, L1MC, L1MD, L1ME [14]. Наймоло-

дша група – L1PA1 (або L1Hs чи L1Ta) – виник-

ла близько 4 млн років тому, а пік ретропозицій 

її представників у геномі людини був приблизно 

3 млн років тому [13-15]. Ретротранспозони 

груп L1PA (6–15) розповсюджені і у мавп Ста-

рого Світу, і у мавп Нового Світу, а представни-

ки груп L1PA (15–16), L1MA (1–3) – в усіх 

приматів. 

Формування людино-специфічного L1Hs 

елемента, очевидно, відбувалось упродовж ево-

люції гоміноїдів паралельно із утворенням клас-

терної структури МГЕ у людинових із різних 

підродин LINE1-елементів, складові компоненти 

якого, очевидно, також задіяні в утворенні L1Hs 

елемента [4]. Ідентифікація фрагмента L1Hs 

елемента у представника широконосих мавп 

дозволяє припустити,  що хронологія виникнен-

ня фрагментів людино-специфічного L1Hs еле-

мента може мати ширші межі і відбуватись 

упродовж еволюції мавпоподібних 

(Simiiformes). 

Серед МГЕ, які специфічні для широко-

носих мавп, в ортологів гена MGMT виявлено 

лише фрагменти послідовностей, специфічні 

для Callithrix jacchus (рис. 3). Цікаво, що ін-

тронні послідовності досліджуваного гена захі-

дноамазонської мірікіни (Aotus nancymaae), бо-

лівійського саймірі (Saimiri boliviensis 

boliviensis) і капуцина білоголового містять не 

лише МГЕ, які присутні в інтронах ігрунки зви-

чайної (Callithrix jacchus), але і такі, які не іден-

тифіковані у межах її гена (рис. 4). 

Переважна більшість виявлених МГЕ має 

гомологічні послідовності однакової орієнтації, 

схожі розміри та положення серед інших МГЕ. 

Винятком є видоспецифічний Alu-повтор дов-

гоп’ята філіппінського (Tarsius syrichta, Carlito 

syrichta) Alu2_TS. Alu-повтори (довжина близько 

300 п. н.) є пасивними МГЕ та належать до кла-

су SINE елементів, які походять від 7SL РНК і 

трапляються лише у приматів [16]. 
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Рис. 4. Фрагменти видоспецифічних для Callithrix jacchus МГЕ в інтронах ортологів гена MGMT широ-

коносих мавп. Жирним шрифтом виділено МГЕ, які присутні у досліджуваному гені Callithrix jacchus.  

 

Їх поділяють на три основні родин – древ-

ні (J), середні (S) і молоді (Y) та на 14 основних 

підродин, які відрізняються еволюційним віком 

[17]. Вік найстаріших AluJ-повторів оцінюють у 

50–80 млн років, тоді як час виникнення AluS і 

AluY відповідно становить приблизно 35 і 20 

млн років тому. Alu-повтори містять значну кі-

лькість точкових мутацій, так званих «діагнос-

тичних» мутацій,  спектр яких характерний для 

певної підродини [18].  

У гені MGMT довгоп’ята філіппінського 

присутні дві майже повнорозмірні послідовності 

Alu2_TS елемента із координатами 1–278 і 12–

283 п. н. у позитивній орієнтації. Довжина вихі-

дної Alu2_TS послідовності становить 283 п. н. 

У послідовностях інтрона 1 досліджуваних ши-

роконосих мавп він змінює не лише своє поло-

ження серед інших МГЕ, розмір послідовності, 

але й орієнтацію (рис. 5). Фрагменти Alu2_TS 

менших розмірів (93–97 п. н.) виявлено також і 

у проаналізованих послідовностях інтрона 2.  

На філогенетичнму дереві приматів дов-

гоп’яти є проміжною ланкою між мокроносими 

мавпами (Strepsirhini, наприклад, лемурами, ло-

рі, галаго) та мавпоподібними (Simiiformes, зок-

рема людиноподібні, включаючи і людей). Ра-

зом із широконосими і вузьконосими мавпами 

не так давно довгоп’ятів зараховано до підзаго-

ну сухоносих приматів (Haplorhini). Велику 

роль у вирішенні цього питання відіграли гено-

мні дослідження, в першу чергу аналіз Alu-

повторів, які є інформативними філогенетични-

ми маркерами і широко використовуються для 

еволюційного вивчення приматів [19]. 

В інтронних послідовностях західноама-

зонської мірікіни (Aotus nancymaae) також іден-

тифіковано фрагменти видоспецифічних LINE1-

елементів довгоп’ята філіппінського L1-4_TS (в 

інтроні 1), L1-3_TS (в інтроні 2), L1-2_TS (в ін-

троні 3). Cеред видоспецифічних МГЕ дов-

гоп’ятових, крім фрагментів Non-LTR ретротра-

нспозонів, ідентифіковано послідовності видос-

пецифічного ретровірусу ERV2-2_TSy-I (у Cebus 

capucinus imitator, інтрон 1) та ДНК-

транспозонів hAT-2N3_TS (у Saimiri boliviensis 

boliviensis, інтрон 2) i hAT-2N2_TS (у Saimiri 

boliviensis boliviensis, інтрон 2). Щодо послідов-

ностей МГЕ, характерних для представників 

мокроносих мавп (рис. 3), то в інтронах ортоло-

гів гена MGMT у широконосих мавп виявлено 

фрагменти МГЕ, які специфічні для мишачого 

мікроцебусу (Microcebus murinus) – L1B_Mim, 

MLT1_Mim та hAT-2N1_MM і для галаго Гарнет-

та (Otolemur garnettii) – LTR9_OG. 

Підсумовуючи одержані дані, можна ви-

словити припущення щодо ендогенного похо-

дження та рекомбіногенного характеру форму-

вання 5’UTR у досліджуваного гена  Cebus 

capucinus imitator. Також на прикладі двох ви-

доспецифічних послідовностей МГЕ – Alu-

повтору довгоп’ята філіппінського Alu2_TS і 

людино-специфічного L1Hs елемента, можна 

простежити їхню еволюційну хронологію. Еле-

мент Alu2_TS виник у представника довгоп'ято-

вих, а у широконосих мавп зазнає делеційної 

деградації. Що стосується людино-

специфічного L1Hs елемента, то його окремі 

фрагменти трапляються у геномах еволюційно 

віддалених приматів ще задовго до формування 

і виникнення цього ретроелемента. Отже, ево-

люція видоспецифічних МГЕ, можливо, може 

відбуватися паралельно і незалежно від еволю-

ції гена.   

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene
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Рис. 5. Положення фрагментів видоспецифічного Alu-повтору довгоп’ята філіппінського Alu2_TS серед 

інших МГЕ в інтроні 1 гена MGMT  широконосих мавп.  

 

Висновки 

Хронологія еволюційних змін гена MGMT 

та його видоспецифічних МГЕ може мати різ-

ний характер і відбуватися паралельно та неза-

лежно.  
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SPECIES-SPECIFIC MOBILE GENETIC ELEMENTS IN THE GENE OF REPAIR ENZYME MGMT IN 

NEW WORLD MONKEYS 

Aim. To analyze the distribution of species-specific mobile genetic elements (MGE) in orthologs of the MGMT gene in 

Platyrrhina. Methods. The homology between nucleotide sequences was determined by BLAST 2.6.1. The results of the 

search and identification of MGE were performed  using  the  CENSOR program. Results. On the example of orthologs 

of the MGMT gene in New World monkeys, it has been shown that different species-specific MGE identified in their 

intron sequences may have different evolutionary chronologies. In the case of the element Alu2_TS, which originated in 

the Tarsiiformes representative, it was found that in evolutionarily close primates it undergoes deletion degradation, 

while fragments of the human-specific L1Hs element are found in the genomes of evolutionarily distant primates long 

before the formation and emergence of this retroelement. Conclusions. The chronology of  evolutionary changes in the 

gene MGMT and its species-specific MGE can be of different nature and occur in parallele and independently. 

Keywords: Platyrrhina, MGMT gene, MGE, Alu2_TS, L1Hs. 
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