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Определение первичной последовательности рДНК птиц относится к сложным задачам 

из-за высокой степени обогащения GC-парами и сложной организации внутренних 

повторяющихся элементов. На сегодняшний день наиболее полное описание рДНК 

выполнено для домашней курицы. В отличие от большинства птиц, японский перепел 

(Coturnix japonica) содержит в геноме не один, а три ядрышковых организатора (ЯОР), 

локализация одного из которых соответствует локализации ЯОР у курицы, а два 

дополнительных имеют терминальную локализацию на коротких плечах 

акроцентрических микрохромосом. Идентификация этих микрохромосом осложнена не 

полной сборкой референсного генома курицы, в которой отсутствует информация о 

соответствующих микрохрохросомах. В то же время, ранее нами было показано, что 

транспозиция рДНК на короткие плечи микрохромосом связана с увеличением в этих 

районах блоков гетерохроматина. Отдельные элементы рДНК идентифицируются 

практически на всех акроцентрических микрохромосомах, тогда как фукнциональную 

активность демонстрируют только два терминальных ЯОР в наборе.  

Для сборки кластера рибосомных генов (рРНК) японского перепела, включая 

транскрибируемые спейсеры и нетранскрибируемые участки, были использованы 

секвенограммы, полученные методом Oxford Nanopore. Границы генов рРНК перепела 

были идентифицированы путем сравнения их с куриными (Gallus gallus) 

последовательностями под номером MG967540 в GenBank, а также определением начала 

и конца транскрипции. Для повышения качества консенсусной последовательности мы 

использовали биоинформатическую обработку и некоторые данные Illumina. 

В результате была получена первичная последовательность рДНК Японского перепела 

длиной 21166 п.н., включающая 5’-ETS (1779 п.н.), 18S (1823 п.н.), ITS1 (2047 п.н.), 5.8S 

(157 п.н.), ITS2 (658 п.н.), 28S (4185 п.н.), 3’-ETS (639 п.н.) и IGS (9878 п.н.).  

Ни один из участков кластера рДНК перепела, содержащего тандемные повторы, 

обогащенные полипуриновыми и полипиримидиновыми повторами, не был представлен в 

базах данных NCBI. Полученная последовательность была принята в GenBank под 

регистрационным номером OK523374.   


