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Наблюдения мобильных генетических элементов (MGE) в геномах млекопитающих
имеют достаточно длинную историю. Накоплены данные, свидетельствующие о высокой
скорости эволюции различных геномных элементов. Показано, что около 50% всех нук-
леотидных последовательностей генома крупного рогатого скота (КРС) представлено дис-
пергированными повторами [1]. Некоторые из них образуют консервативные совместные
внутригеномные домены. Несмотря на важность выявления консервативных и вариабель-
ных доменов геномов КРС для разработок методов контроля и управления генофондами
пород, до сих пор особенности их распределения остаются недостаточно исследованными.

Проведенный анализ доменной организации MGE в нуклеотидных последовательно-
стях хромосомы 1 КРС длиной в 13436028 пар нуклеотидов с использованием базы дан-
ных MGE программы RepeatMasker [3] показал, что в исследуемом участке встречаются
трехчленные кластеры вида (LINE)/(LTR/ERVK)/(LINE). Повышенная плотность их ло-
кализации демонстрирует определенное смещение к дистальному концу исследованного
участка хромосомы 1. Оценка позиционирования таких кластеров внутри структурных
генов с использованием аналитической программы Integrated Genome Browser [2] показала,
что 34 конструкции локализуются в 12-ти структурных генах (остальные - в межгенных
пространствах), причем - по 10 и 12 копий в двух генах, тесно связанных с функцией
центральной нервной системы у млекопитающих, grik1 и арр.

Специфические особенности распределения по исследованному участку хромосомы 1
продуктов рекомбинаций между LINE и LTR ERV, их локализация в структурных ге-
нах позволяет предполагать возможное присутствие в них структурно-функциональных
элементов, участвующих в регуляторных процессах, что может объяснить их сохранение.

Выражаю благодарность д.б.н., профессору РАН Косовскому Г.Ю. и д.с.-х.н., академи-
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