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У ящериц зафиксировано удивительное разнообразие систем определения пола, встре-
чается как генетическое определение пола (XY и ZW системы), так и температурное [1].
Даже у близкородственных видов отмечались переходы от одной системы к другой, что
делает этот таксон перспективным модельным объектом для изучения эволюции систем
определения пола. Ещё одной интересной особенностью этого таксона являются частые
случаи слияния аутосом с половыми хромосомами в некоторых семействах [2]. Стоит от-
метить, что чешуйчатые с точки зрения геномов изучены недостаточно хорошо: геномы
только 22 видов были секвенированы (15 змей и 7 ящериц), а отчасти собран только один
(Anolis carolinensis) [3]. Добавочные хромосомы чешуйчатых, до недавнего времени, были
изучены только цитогенетически [4].

В этой работе мы обнаружили основные тенденции эволюции половых хромосом трех
семейств чешуйчатых — анолисовых, гекконовых и варановых. С помощью проточно-
го сортинга мы получили хромосом-специфические библиотеки для следующих видов -
A. carolinensis, A. sagrei, Hemidactylus platyurus и Varanus komodoensis. Также для A.
carolinensis удалось отсортировать библиотеку специфичную для добавочной хромосо-
мы. С помощью секвенирования нового поколения хромосом-специфических библиотек
мы охарактеризовали содержание и структуру микрохромосом исследуемых видов. Это
позволило нам провести картирование незаякоренных скэффолдов A. carolinensis на мик-
рохромосомы этого вида, тем самым дополнив сборку генома каролинского анолиса.

Для биоинформатического анализа данных секвенирования изолированных хромосом
нами был разработан набор инструментов [5]. Анализ показал, что половые хромосо-
мы A. sagrei претерпели слияние с тремя микроаутосомами; добавочная хромосома A.
carolinensis состоит как минимум из 10 дуплицированных аутосомных участков; в изучен-
ных семействах чешуйчатых наблюдается тенденция использования одних и тех же групп
сцепления в формировании половых хромосом.
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