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При помощи метода микродиссекции была получена район-специфичная библиотека ДНК хро-
моцентра политенных хромосом трофоцитов Drosophila orena. Далее фрагменты этой библиотеки 
клонировали в плазмидном векторе и получили 133 клона. Провели секвенирование 76 клонов. 
Был осуществлен поиск гомологии клонов с известными мобильными генетическими элементами 
из геномов различных видов рода Drosophila с помощью программы «RepeatMasker» в базе данных 
«RepBase». В результате была найдена гомология 33 клонов библиотеки с участками различных 
МГЭ. Из них 26 клонов были гомологичны участкам LTR-ретротранспозонов (Gypsy, Idefix, Zam, Roo, 
Quasimodo, Stalker, HMS Beagle, Copia, Tv1, Circe, DM297), 4 – участкам LINE-элементов (DMCR1A, 
G3, Helena, I). Для остальных показана значимая гомология с участками ДНК-транспозонов, полинто-
нов и гелитронов: DNAREP1_DM, Polinton-1_DY, Helitron-1_DYak. Один клон оказался гомологичен 
участку MINIME_DN, относящемуся к группе не-LTR-ретротранспозонов mini-me. 
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Введение

Хроматин определяют как комплекс геном-
ной ДНК, гистоновых и негистоновых белков 
и РНК. Различают два типа хроматина – эухро-
матин и гетерохроматин. Последовательности 
ДНК гетерохроматина представлены тандемны-
ми повторами, диспергированными повторами 
и небольшим количеством генов (Hoskins et al., 
2002). ДНК гетерохроматина трудно поддается 
секвенированию и последующему анализу из-
за обогащенности повторами. Поэтому даже 
оконченные и опубликованные проекты по 
секвенированию геномов разных организмов, 
по сути, содержат информацию только о нуклео-
тидных последовательностях ДНК эухромати-
на. Сейчас стало очевидным, что для понимания 
принципов функционирования генома эукариот 
необходима полная информация о составе его 
последовательностей. Ведется работа по рас-
шифровке нуклеотидной последовательности 
ДНК гетерохроматина у многих организмов. 

Определенный успех достигнут в расшифровке 
последовательности несателлитной части ДНК 
гетерохроматина человека (Horvath et al., 2000), 
Arabidopsis thaliana (Haupt, 2001) и Drosophila 
melanogaster (Carvalho, 2002).

Согласно одной из схем филогенеза подгруп-
пы melanogaster (Стегний, Вассерлауф, 1994), 
D. orena является анцестральным видом для 
всей подгруппы. Для многих видов данной под-
группы (D. melanogaster, D. simulans, D. sechel-
lia, D. erecta, D. yakuba) полностью или час-
тично известна нуклеотидная последователь-
ность ДНК эухроматина (Clark et al., 2007). 
Наиболее полные данные о последователь-
ностях ДНК эухроматина и гетерохроматина 
к настоящему моменту опубликованы только 
для D. melanogaster (Clark et al., 2007; Smith et 
al., 2007). Размер генома D. оrena больше, чем 
у остальных видов подгруппы, в основном за 
счет повышенного содержания повторенной 
ДНК гетерохроматина (Boulesteix et al., 2006), 
и данные о последовательностях генома этого 
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вида практически отсутствуют в литературе. Из-
вестно, что гетерохроматин в ядрах трофоцитов 
яичников дрозофилы представлен в большей 
степени, чем в ядрах клеток слюнных желез 
(Mal’ceva, Zhimulev, 1993). В связи с этим изу-
чение состава ДНК хромоцентра трофоцитов 
D. orena может дать общее представление об 
организации последовательностей ДНК гете-
рохроматина у этого вида. 

Одним из этапов анализа состава ДНК хромо-
центра трофоцитов D. orena был поиск мобиль-
ных генетических элементов, так как известно, 
что они являются одним из составляющих ком-
понентов гетерохроматина (Smith et al., 2007).  

Материалы и методы

Приготовление препаратов политенных 
хромосом для микродиссекции

Для приготовления препаратов политенных 
хромосом для микродиссекции использовались 
яичники самок D. orena в возрасте 1–1,5 сут. 
Яичники выделяли в 0,7 %-м растворе NaCl и 
фиксировали в растворе Карнуа (96 %-й этанол 
и ледяная уксусная кислота – 3 : 1). Затем яич-
ники инкубировали в 45 %-й уксусной кислоте 
в течение 5 мин, накрывали покровным стеклом 
и раздавливали. Препараты замораживали в 
жидком азоте, затем дегидратировали в батарее 
спиртов (этанол) увеличивающейся концентра-
ции (50 % – при –20 ºС 5 мин, 70 и 100 % – при 
–4 ºС по 5 мин), инкубировали в растворе Кар-
нуа при –4 ºС 5 мин, высушивали на воздухе в 
течение 5 мин, ополаскивали в 100 %-м этаноле 
и снова высушивали. 

Микродиссекция хромоцентра D. orena
 и амплификация ДНК хромоцентра

Для получения набора фрагментов ДНК из 
хромоцентра политенных хромосом ядер трофо-
цитов яичников D. orena был использован метод 
микродиссекции. Микродиссекцию проводили 
на микроскопе AXIOVERT 10, оснащенном мик-
романипулятором MRmot (Zeiss, ФРГ) и механи-
ческим позиционером, в стерильных условиях 
специально приготовленными для этого мик-
родиссекционными иглами. Диссектированный 
материал переносили в коллекционную каплю 

(20–40 нл), помещенную в силиконизированную 
микропипетку. Коллекционная капля содержала 
10 мМ Трис НСl (рН 7,5), 10 мМ NaCl, 0,1 % 
SDS, 30 % глицерин, 500 мкг/мл протеиназы 
К (Boehringer Mannheim). Во время сбора мик-
ропипетка находилась во влажной камере при 
комнатной температуре. По завершении сбора 
необходимого числа копий хромосомных райо-
нов пипетку с диссектированным хромосомным 
материалом переносили в стальную коробку, 
помещенную в водяную баню (60 °С), на 2 часа. 
Амплификация диссектированного материала с 
частично вырожденным праймером – DOP-ПЦР 
проводилась так же, как описано ранее (Рубцов 
и др., 1999). 

Клонирование фрагментов 
ДНК-библиотеки

Амплифицированную ДНК очищали с по-
мощью колонки «QIA quick PCR Purifi cation 
Сolumn» (QIAGEN, Германия) и встраивали в 
плазмидный вектор pCR®4-TOPO® (TOPO TA 
Cloning® Kit for Sequencing, Invitrogen, США). 
Полученную ДНК использовали для трансфор-
мации компетентных клеток Escherichia coli. Для 
этого 2,5 мкл лигазной смеси (0,5 мкл смеси солей 
(NaCl + MgCl2), 0,5 мкл TOPO-вектора, 1,5 мкл 
ПЦР-продукта) добавляли к 25 мкл компетен-
тных клеток, оставляли на льду 5 мин, затем 
обрабатывали клетки тепловым шоком (30 с 
на водяной бане при 42 °С), помещали клетки 
на 2 мин в лед. К клеткам добавляли 125 мкл 
теплой восстановительной среды, перемеши-
вали в течение 1 ч при 37 °С. Выращивание 
клеток на селективной среде, отбор колоний, 
их выращивание на жидкой среде и экстракцию 
плазмидной ДНК выполняли по стандартным 
протоколам (Маниатис и др., 1984). Наличие 
встройки проверяли амплификацией с прайме-
рами M13F (5′-GTAAAACGACGGCCAG-3′) и 
М13R (5′-CAGGAAACAGCTATGAC-3′) и по-
следующим электрофоретическим разделением 
фрагментов в 1,5 %-м агарозном геле.

Секвенирование и анализ in silico 
последовательностей ДНК-библиотеки

Клоны библиотеки были секвенированы с 
помощью BigDye Terminators v. 3.1 (Applied 
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Biosystems, США) на секвенаторе лаборатории 
эпигенетики развития Института цитологии и 
генетики СО РАН (г. Новосибирск). 

Концентрацию плазмидной ДНК и ПЦР-
продукта в растворе, а также чистоту образцов 
(отсутствие примесей белков и РНК) опреде-
ляли при помощи спектрофотометра NanoDrop 
ND-100.

Для постановки секвенирующей реакции 
готовили смесь: 1 мкл 5 × буфера для секве-
нирования (400 мкМ Tris HCl pH 9,0, 10 мкМ 
MgCl2), 2 мкл BigDye Terminators v. 3.1 (Applied 
Biosystems, США), праймер 0,3 мкл 10 мкМ 
(М13F, М13R), 500–1000 нг плазмидной ДНК 
или 50–150 нг ПЦР-продукта и добавляли сте-
рильную H2O, доводя объем смеси до 10 мкл. 
Реакцию проводили в режиме: денатурация 
при 94 °С – 2 мин; 20 циклов: денатурация при 
94 °С – 15 с, отжиг при 53 °С – 20 с, элонгация 
цепей при 60 °С – 4 мин. Затем к смеси добав-
ляли 10 мкл LPA (linea polyacrylamide) и 30 мкл 
100 % изопропанола, перемешивали, держали 
30 мин при комнатной температуре. Центри-
фугировали смесь 15 мин при 14 000 об/мин, 
супернатант удаляли. Добавляли 150 мкл 75 % 
изопропанола, сразу центрифугировали смесь 
10 мин при 14 000 об/мин, супернатант уда-
ляли. Подсушивали осадок в течение 30 мин 
при 37 °С и растворяли его в 4 мкл Loading 
buffer (5 : 1 деионизованный формамид и 
25 мкМ EDTA). Для секвенирования использо-
вали полиакриламидный гель, на старт наноси-
ли 2 мкл ДНК, растворенной в Loading buffer.

Анализ последовательностей ДНК in silico: 
поиск гомологии клонированных фрагментов 
с известными мобильными генетическими 

элементами из геномов видов Drosophila под-
группы melanogaster проводился с помощью 
программы «RepeatMasker» в базе данных 
«RepBase» (режим доступа http://repeatmasker.
genome.washington.edu).

Результаты и обсуждение

Получение районоспецифичной 
библиотеки ДНК хромоцентра 

политенных хромосом трофоцитов D. оrena

При использовании метода микродиссекции 
политенных хромосом (Рубцов и др., 1999) было 
вырезано 4 хромоцентра с двух препаратов 
политенных хромосом трофоцитов яичников 
D. orena. Диссектированный район представлен 
на рис. 1.

Затем диссектированный материал амплифи-
цировали с помощью ПЦР с частично вырожден-
ным праймером (DOP-ПЦР) и получили смесь 
фрагментов (районоспецифичную библио-
теку ДНК) длиной от 200 до 1 т.п.н., которой 
было присвоено имя «Dore1».

Анализ фрагментов библиотеки ДНК 
«Dore1» на наличие гомологии 
с известными мобильными 

генетическими элементами из геномов 
видов подгруппы melanogaster

В результате клонирования в плазмидном 
векторе фрагментов район-специфичной биб-
лиотеки ДНК хромоцентра политенных хро-
мосом трофоцитов D. orena было получено 
133 клона. Далее было отобрано 76 клонов и 
проведено их секвенирование. Общая длина 
просеквенированных фрагментов составила 
23940 п.н. Нуклеотидные последовательности 
фрагментов библиотеки были опубликованы 
в базе данных «GenBank» (режим доступа: 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov; индексы доступа 
с HM594089 по HM594162).

При использовании базы данных программы 
«RepeatMasker», которая постоянно обновля-
ется при аннотировании новых повторов и мо-
бильных элементов, была найдена гомология 33 
клонов минибиблиотеки с участками различных 
МГЭ из геномов видов подгруппы melanogaster 
(табл. 1).

Рис. 1. Политенные хромосомы трофоцитов яични-
ков D. orena. 

Рамкой выделен микродиссектированный хромоцентр; 
XL, 2, 3 – политенные хромосомы.
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Таблица 1
Мобильные генетические элементы в составе ДНК хромоцентра трофоцитов D. orena

Название клона 
и его размер

SW 
score*

Дивер-
генция, %

Область гомологии 
клона Цепь Название повтора Класс/семейство 

повторов
3R (438 п.н.) 1424 16,3 17–283 + Gypsy3_I LTR/Gypsy

462 21,5 316–432 C Gypsy9_I LTR/Gypsy
P15F (564 п.н.) 2834 12,6 4–544 + Gypsy10_I LTR/Gypsy
P35F (235 п.н.) 1250 12,0 18–221 C IDEFIX_I LTR/Gypsy
P40F (546 п.н.) 3255 12,2 17–526 C DM297_I LTR/Gypsy
P41F (353 п.н.) 1283 10,0 15–225 С DNAREP1_DM DNA/Helitron

519 18,4 114–243 C MINIME_DN Unknown
P42F (469 п.н.) 2113 15,7 11–450 C Quasimodo_I LTR/Gypsy
P43F (399 п.н.) 2088 8,7 21–370 + Polinton-1_DY DNA/Maverick
P45F (211 п.н.) 776 19,9 18–173 + G3_DM LINE/Jockey
P49F (390 п.н.) 737 17,9 73–208 + Gypsy3_I LTR/Gypsy
P51F (205 п.н.) 643 23,0 11–187 + ROO_I LTR/Roo
P60F (200 п.н.) 856 9,8 10–188 C STALKER4_I LTR/Gypsy
P67F (256 п.н.) 1710 4,4 15–240 C ZAM_I LTR/Gypsy
P68F (333 п.н.) 182 18,4 267–315 + HMS BEAGLE_I LTR/Gypsy
P74F (295 п.н.) 878 26,8 14–289 C Gypsy_I LTR/Gypsy
P80F (225 п.н.) 457 19,5 11–206 C I_DM LINE/I
P81F (328 п.н.) 1268 10,5 125–318 + Helitron-1_DYak DNA/Helitron
P82F (300 п.н.) 1089 22,6 17–289 C Gypsy3_I LTR/Gypsy
P85F (451 п.н.) 269 26,9 242–427 C TV1I LTR/Gypsy

175 26,6 19–121 C TV1I LTR/Gypsy
P88F (223 п.н.) 268 28,0 19–214 + QUASIMODO2-I_DM LTR/Gypsy
P91F (152 п.н.) 296 18,4 25–101 C DMCR1A LINE/CR1

207 16,4 81–139 C DMCR1A LINE/CR1
P92F (194 п.н.) 1026 7,0 20–182 C STALKER4_I LTR/Gypsy
P95F (485 п.н.) 337 19–224 C IDEFIX_LTR LTR/Gypsy
P109F (334 п.н.) 862 13,3 16–168 C Gypsy3_I LTR/Gypsy

560 10,5 167–318 + DNAREP1_DM DNA/Helitron
P116F (251 п.н.) 202 28,4 141–218 + ZAM_I LTR/Gypsy
P117F (311 п.н.) 1583 13,6 15–291 + ROO_I LTR/Roo
P121F (303 п.н.) 272 18,9 76–301 + IDEFIX_LTR LTR/Gypsy

290 11,8 22–  75 + IDEFIX_I LTR/Gypsy
P123F (251 п.н.) 391 19,9 140–246 + CIRCE LTR/Circe
P125F (417 п.н.) 3040 6,8 19–415 + HELENA_RT LINE/Jockey
P126F (374 п.н.) 236 22,5 82–139 + ZAM_I LTR/Gypsy
Р16F (249 п.н.) 989 16,9 14–236 + ROO_I LTR/Roo
Р59F (283 п.н.) 617 20,0 71–210 + Gypsy3_I LTR/Gypsy
Р131F (738 п.н.) 172 24,1 31–  90 + Copia_I LTR/Copia
Р8F (413 п.н.) 933 32,7 23–403 + Gypsy4_I LTR/Gypsy

Примечание. * Параметр SW score – значение критерия Smith-Waterman score; C – комплементарная цепь; п.н. – пары 
нуклеотидов.
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Среди 33 клонов, гомологичных участкам 
различных МГЭ, 26 клонов были гомологичны 
участкам LTR-ретротранспозонов, 4 – участкам 
LINE-элементов. Для остальных показана зна-
чимая гомология с участками недавно открытых 
ДНК-транспозонов полинтонов и гелитронов 
(Polintons и Helitrons) D. melanogaster и других 
видов: DNAREP1_DM, Polinton-1_DY, Helitron-
1_DYak. Один клон гомологичен участку МГЭ 
MINIME_DN, относящемуся к группе не-LTR-
ретротранспозонов mini-me.

Известно, что среди основных классов МГЭ 
как в эухроматине, так и в гетерохроматине 
D. melanogaster наиболее богато представлен 
класс LTR-ретротранспозонов, в меньшей 
степени представлены не-LTR-ретротранспо-
зоны (LINE) и менее всего ДНК-транспозоны 
(Kaminker et al., 2002; Smith et al., 2007). Ана-
логичное соотношение классов МГЭ характер-
но и для минибиблиотеки ДНК хромоцентра 
D. orena (табл. 1).

Неожиданным оказался тот факт, что ни один 
клон минибиблиотеки не показал значимой гомо-
логии с МГЭ, относящимся к таким ДНК-транс-
позонам, как TIR и FB. Поскольку установлено, 
что в геноме D. melanogaster и в геномах дру-
гих филогенетически близких видов дрозофил 
они занимают существенную часть (Hoskins et 
al., 2002; Kaminker et al., 2002; Feschotte et al., 
2009). Возможно, для гетерохроматина D. orena 
характерно очень низкое содержание TIR- и 
FB-элементов, и вследствие этого при создании 
минибиблиотеки они не вошли в ее состав. Ин-
тересно, что поиск FB-элементов в гетерохро-
матине D. melanogaster с помощью программы 
«RepeatMasker» не увенчался успехом, но их 
удалось обнаружить при помощи других мето-
дических подходов (Hoskins et al., 2002). Кроме 
того, была осуществлена in situ гибридизация 
(в качестве ДНК-проб выступали некоторые 
представители TIR-элементов D. melanogaster) 
для установления хромосомной локализации 
некоторых МГЭ у D. orena и саузерн-блот-гиб-
ридизация для установления наличия/отсутствия 
этих же МГЭ в геноме данного вида (Bi′emont, 
Cizeron, 1999). В результате и in situ, и саузерн-
блот-гибридизации показано отсутствие TIR-
элементов в геноме D. orena. Однако показано их 
высокое содержание в геномах D. melanogaster и 
D. simulans (Bi´emont, Cizeron, 1999). 

Среди LTR-ретротранспозонов были обна-
ружены: gypsy (8 клонов), Idefi x (3 клона), Zam 
(3 клона), roo (3 клона), Quasimodo (2 клона), 
Stalker (2 клона), HMS Beagle (1 клон), copia 
(1 клон), Tv1 (1 клон), Circe (1 клон), DM297 
(1 клон). Четыре клона гомологичны участкам 
не-LTR-ретротранспозонов (LINE-элементов): 
DMCR1A (1 клон), G3, Helena, I (по 1 клону) 
(табл. 1). Таким образом, при анализе мини-
библиотеки хромоцентра D. orena показано, 
что различные представители семейства gypsy 
преобладали над представителями других се-
мейств МГЭ. Интересно, что gypsy-подобные 
ретротранспозоны содержат инсуляторные по-
следовательности, по молекулярным свойствам 
являющиеся MAR/SAR ДНК и ДНК ядерной 
ламины (Nabirochkin et al., 1998; Gerasimova 
et al., 2000). Кроме того, установлено, что по-
следовательности инсулятора gypsy вызывают 
в интерфазном ядре у D. melanogaster при-
крепление сайтов даже единичных инсерций к 
ядерной оболочке.

Также показано, что у D. melanogaster, со-
держащей эти элементы в прицентромерном 
гетерохроматине, политенные хромосомы тро-
фоцитов яичников образуют прочные контакты 
с ядерной оболочкой, причем независимые для 
каждой хромосомы (Стегний, Вассерлауф, 1994). 
Возможно, что способность района прицентро-
мерного гетерохроматина к прикреплениям к 
оболочке зависит от присутствия в нем в до-
статочном количестве встроек gypsy-подобных 
LTR-ретротранспозонов. Принимая во внима-
ние все вышесказанное, можно предположить, 
что обилие gypsy-подобных ретротранспозонов 
в хромоцентре D. orena дает ему возможность 
прикрепляться к ядерной оболочке. 

Кроме того, была найдена значимая гомоло-
гия клона Р43F (табл. 1) с участком одного из 
представителей недавно открытого подкласса 
ДНК-транспозонов, названных полинтонами 
(Polintons) (Kapitonov, Jurka, 2006; Feschotte et 
al., 2009): Polinton-1_DY D. yakuba. Полинтоны 
являются самыми сложными ДНК-транспозо-
нами эукариот, так, например, Polinton-1_DY 
D. yakuba имеет длину 14782 п.н. Необходимо 
отметить, что Polinton-1_DY обнаружен в гено-
ме D. yakuba совсем недавно и пока не найден 
в геномах других видов Drosophila (Kapitonov, 
Jurka, 2006). Таким образом, удалось впервые 
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показать наличие данного полинтона в геноме 
D. orena. 

Также была найдена значимая гомология 
трех клонов минибиблиотеки с участками 
сравнительно недавно открытых транспозонов, 
гелитронов (Helitrons), которые даже предло-
жили выделить в отдельный подкласс ДНК-
транспозонов (Kapitonov, Jurka, 2001; Poulter 
et al., 2003; Hood, 2005; Feschotte et al., 2009): 
DNAREP1 D. melanogaster (2 клона) и Helitron-1 
D. yakuba (1 клон) (табл. 1). Семейство МГЭ 
DNAREP1 является древним семейством МГЭ, 
появившимся в геноме D. melanogaster около 
10 млн лет назад, и в настоящее время эти элемен-
ты, согласно исследованиям некоторых авторов, 
являются наиболее многочисленными в геноме 
D. melanogaster. На DNAREP1 приходится до 
1 % генома данного вида (Kapitonov, Jurka, 2003, 
2007). Присутствие элемента DNAREP1, также 
называемого Drosophila interspersed element 1 
(DINE-1), свойственного геному D. melanogaster, 
в геноме D. orena не является необычным, так 
как этот элемент найден в геномах многих 
видов рода Drosophila, геномы которых были 
частично или полностью секвенированы. Но в 
то же время DINE-1 не был обнаружен за пре-
делами отряда Diptera (Kapitonov, Jurka, 2007). 
Известно, что геном D. melanogaster содержит 
огромное количество копий DNAREP1 – до 
нескольких тысяч (Kapitonov, Jurka, 2003), од-
нако подобной обогащенности гетерохроматина 
хромоцентра D. orena этим элементом найдено 
не было. Что касается Helitron-1 D. yakuba, то 
он обнаружен совсем недавно по сравнению 
с DINE-1, вследствие этого его присутствие в 
геномах других видов рода Drosophila изучено 
недостаточно. Таким образом, было впервые 
показано наличие в геноме D. orena мобильного 
элемента Helitron-1 D. yakuba.

Интересно, что степень дивергенции кон-
сенсусных последовательностей элементов 
Polinton-1_DY и Helitron-1 D. yakuba и после-
довательностей, найденных у D. orena, очень 
низка (8,7 и 10,5 % соответственно), что, оче-
видно, связано с филогенетической близостью 
D. orena и D. yakuba. 

Кроме того, была обнаружена гомология 
одного клона (P41F) (табл. 1) минибиблио-
теки «Dore1» с участком МГЭ MINIME_DN, 
который принадлежит к открытой в 2001 г. у 

видов D. dunni и D. nigrodunni группе ретро-
позонов mini-me (Wilder, Hollocher, 2001). Эти 
элементы, в настоящее время относимые к не-
LTR-ретротранспозонам, принимают участие 
в образовании микросателлитов. Они очень 
многочисленны в геноме D. melanogaster (3395 
копий на геном) и найдены в геномах 16 видов 
Drosophila, принадлежащих к различным фило-
генетическим группам (Wilder, Hollocher, 2001). 
Стоит отметить, что клон P41F имеет гомоло-
гию не только с участком элемента mini-me, 
но и с участком элемента DNAREP1. Согласно 
одной из классификаций (Yang, Barbash, 2008), 
эти элементы относятся к одному надсемейству 
(SINE-подобные элементы) и, возможно, час-
тично гомологичны друг с другом. 

В целом надо сказать, что дивергенция най-
денных элементов от консенсусной последова-
тельности варьирует от 4,4 до 32,7 % (табл. 1), в 
среднем составляя 17 %, что несколько больше, 
чем составляет в норме варьирование внутри 
семейства МГЭ у D. melanogaster (13,4 %). 
Однако это вполне объяснимо, если принять 
во внимание тот факт, что D. orena достаточно 
далеко отстоит от D. melanogaster в филогене-
тическом отношении, а большинство из МГЭ, 
представленных в базе данных «RepBase», 
принадлежат геному D. melanogaster. 

Необходимо отметить, что среди МГЭ, об-
наруженных в составе минибиблиотеки ДНК 
«Dore1» (табл. 1), встречались как молодые 
МГЭ, так и древние, от которых сохранились 
лишь небольшие фрагменты с низким уровнем 
гомологии.

В настоящее время детально описаны раз-
нообразные семейства МГЭ, входящие в состав 
эухроматина D. melanogaster (Kaminker et al., 
2002). Кроме того, проводятся активные рабо-
ты в этом направлении и для гетерохроматина 
D. melanogaster (Smith et al., 2007). Также были 
секвенированы геномы (ДНК эухроматина) 
12 видов Drosophila (в том числе D. simulans, 
D. sechellia, D. erecta и D. yakuba) и получены 
предварительные результаты по содержанию 
различных МГЭ (Clark et al., 2007). Что касается 
D. orena, то литературные данные по разнообра-
зию МГЭ в эухроматине, а тем более в гетеро-
хроматине, практически отсутствуют за исклю-
чением работы С. Bi´emont и G. Cizeron, (1999). 
В этой работе была предпринята попытка оце-
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нить количество и распределение копий целого 
ряда МГЭ, относящихся к разным классам, в ге-
номах 228 видов рода Drosophila, среди которых 
был и вид D. orena. Однако относительно пол-
ные данные представлены опять же только для 
D. melanogaster. В целом можно отметить, что 
самое большое число копий различных МГЭ 
было обнаружено в геномах D. melanogaster и 
D. simulans. Количество же копий МГЭ в ге-
номах других видов подгруппы melanogaster в 
целом ниже, а у D. erecta, D. teissieri и D. orena 
МГЭ вообще удается локализовать только в 
хромоцентре. Однако преимущественная лока-
лизация в хромоцентре может быть характерна 
для последовательностей, гомологичных МГЭ 
D. melanogaster, использованных в эксперимен-
тах в качестве проб (Bi´emont, Cizeron, 1999).

Таким образом, в результате настоящего ис-
следования впервые описано разнообразие мо-
бильных генетических элементов, которые лока-
лизованы в хромоцентре трофоцитов D. orena. 
Среди обнаруженных МГЭ преобладали LTR-
ретротранспозоны, но также были выявлены 
МГЭ, которые принадлежат к группе LINE-эле-
ментов. Кроме того, были обнаружены такие 
представители ДНК-транспозонов, как гелитро-
ны и полинтоны, и один представитель не-LTR-
ретротранспозонов, mini-me (который принимает 
участие в образовании микросателлитов). 

Авторы выражают искреннюю благодар-
ность Е.А. Елисафенко (лаборатория эпигене-
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лаборатории эпигенетики развития за методиче-
скую помощь и полезное обсуждение работы.
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TRANSPOSABLE ELEMENTS IN THE NURSE CELL CHROMOCENTER DNA 
OF DROSOPHILA ORENA (DIPTERA, DROSOPHILIDAE)

K.E. Usov, V.N. Stegniy 

Research Institute of Biology and Biophysics, Tomsk State University, Tomsk, Russia, 
e-mail: usovke@rambler.ru

Summary

A region-specific library was constructed by microdissection of chromocenter DNA polytene chromosomes 
from Drosophila orena nurse cells. Fragments of the library were cloned in a plasmid vector to yield 133 
clones. A total of 76 clones were sequenced. A search for similarity between the fragments cloned and 
transposable elements known in the genomes of different Drosophila species was performed with the 
RepeatMasker program in RepBase. We found that 26 of the 33 clones homologous to regions of various 
mobile genetic elements shared similarity with regions of LTR retrotransposons (Gypsy, Idefix, Zam, Roo, 
Quasimodo, Stalker, HMS Beagle, Copia, Tv1, Circe, and DM297) and 4, with LINE regions (DMCR1A, 
G3, Helena, and I). Other clones showed significant degrees of similarity to regions of DNA transposons, 
polintons and helitrons: DNAREP1_DM, Polinton-1_DY and Helitron-1_DYak. One clone was similar to a 
region of MINIME-DN, belonging to mini-me non-LTR retrotransposons. 

Key words: Drosophila orena, polytene chromosomes, heterochromatin, ovary nurse cells, microdissection, 
sequencing, molecular genetics, transposable elements.
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