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Японский перепел Coturnix japonica, популярный модельный вид для большого круга биологиче-
ских исследований. Характеризуется бимодальным кариотипом 2n  =  78, представленным восемью 
парами макрохромосом CJA1–8, половыми хромосомами CJAW и CJAZ и множеством субметацентри-
ческих микрохромосом. Размер генома перепела несколько больше, чем обычно у птиц: по сравнению 
с курицей в геноме перепела произошло заметное накопление гетерохроматина, что привело к его уве-
личению на 1/7 часть (1.41 пкг vs 1.25 пкг). Выраженные блоки гетерохроматина у перепела формируют 
преимущественно короткие плечи субметацентрических микрохромосом, а также перицентромерные 
и прителомерные области макро- и микрохромосом.

Ранее мы идентифицировали наиболее распространенные тандемные повторы в геноме перепела 
с содержанием > 1 млн п. н. В общем они составляют около 5% генома (Kulak et al., 2022). Охарактеризован 
тандемный повтор CjapSAT, который входит в  состав прицентромерных районов макрохромосом 
CJA1–8. Тандемные повторы Cjap31B, вместе с  ранее описанным BglII, формируют прицентромер-
ные районы микрохромосом и W-хромосомы. Остальные повторы составляют гетерохроматин корот-
ких плеч микрохромосом в неравных пропорциях, что выявлено методом флуоресценции гибридиза-
ции in situ (FISH). Последовательности повторов Cjap84A, Cjap408A и CjapSAT содержат фрагменты 
вырожденных ретротранспозонов.

Мы обнаружили, что фрагменты генов ядрышкового организатора тоже входят в состав гетерохро-
матина коротких плеч микрохромосом. С целью точной идентификации таких последовательностей 
мы клонировали последовательности из  ПЦР-амплификата, который получили с  использованием 
праймеров к гену 18S рРНК. Были выявлены химерные последовательности, состоящие из коротких 
фрагментов гена 18S рРНК, рассеянных повторов CR1-F2, CR1-Y2, CR1-Y4, а также мобильных эле-
ментов семейств Gypsy и  ChrAsi. Локализация отдельных химерных последовательностей в  составе 
коротких плеч микрохромосом была подтверждена с помощью FISH. Наши данные говорят о том, что, 
по всей видимости, ретроэлементы сыграли решающую роль в перераспределении тандемных повто-
ров по геному японского перепела.
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