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ТЕЗИСЫ УСТНЫХ ДОКЛАДОВ

НОВЫЕ ТАНДЕМНЫЕ ПОВТОРЫ, 
ИДЕНТИФИЦИРОВАННЫЕ В ГЕНОМЕ 
ЯПОНСКОГО ПЕРЕПЕЛА

М.М. Кулак1, А.С. Комиссаров1, А.Г. Демин2,  
В. Фийон3, А.Ф. Сайфитдинова1, О.А. Павлова1, 
Е.Р. Гагинская1, С.А. Галкина1

1
Санкт-Петербургский государственный университет, 199034, 

Санкт-Петербург, Россия;
2Саратовский государственный медицинский университет  
им. В.И. Разумовского Минздрава РФ, 410012, Саратов, Россия;
3Национальный институт с.-х. исследований, 31326 Кастане-
Толозан, Франция; e-mail: ontica@mail.ru

Многокопийные тандемно расположенные последова-
тельности (тандемные повторы, ТП) являются неотъемлемой 
частью геномов эукариот. Протяженные блоки ТП образуют 
центромерные, перицентромерные, а иногда и теломерные 
области хромосом. Для более коротких массивов ТП показа-
на роль в регуляции экспрессии генов, в том числе генов ко-
личественных признаков, они могут быть причиной параму-
таций. Многокопийность, полиморфность, зачастую обога-
щенность ГЦ-нуклеотидами, отсутствие совершенных 
методов их сборки и аннотирования при секвенировании це-
лых геномов, — основные причины недостаточной изучен-
ности ТП даже в геномах модельных и сельскохозяйственных 
видов. Японский перепел Coturnix japonica — один из самых 
высокопродуктивных с.-х. видов птиц, а также модельный 
объект биомедицины, биологии развития и физиологии по-
ведения. Геном перепела был одним из первых, исследован-
ных на присутствие сателлитной ДНК. В нашей работе мы 
выполнили анализ баз сырых данных секвенирования и иден-
тифицировали 23 новых ТП, составляющих по меньшей ме-
ре 4,8% генома перепела. С помощью флуоресцентной гибри-
дизации in situ мы показали, что выявленные нами ТП входят 
в состав гетерохроматина коротких плеч субметацентриче-
ских микро- и акроцентрических макрохромосом CJA3 и 
CJA4. ТП CjapSAT с базовой повторяющейся единицей ~1180 
п.н. входит в состав перицентромерных районов CJA 1—6 и 
по крайней мере трех пар микрохромосом, а также в состав 
p- и q-плеч CJAW. Полученные данные дополняют имеющи-
еся данные об организации и эволюции геномов птиц.

Техническая и финансовая поддержка: Центр геномной 
биоинформатики им. Ф.Г. Добржанского, РЦ ЦКП «Хромас», 
РЦ «РМиКТ» Научного парка СПбГУ, мероприятие 4 СПбГУ 
(проект №1.40.1625.2017).

* * *

АНАЛИЗ МУТАЦИЙ ЛЕКАРСТВЕННОЙ 
УСТОЙЧИВОСТИ ВИЧ У ПАЦИЕНТОВ, 
ЗАРАЗИВШИХСЯ ЗА ПРЕДЕЛАМИ РОССИЙСКОЙ 
ФЕДЕРАЦИИ

В.Ю. Лага
ФГБУ «НИЦЭМ им. Н.Ф. Гамалеи» Минздрава России, 123098, 
Москва, Россия. e-mail vita.laga@mail.ru

ВИЧ-инфекция — проблема, актуальная для всех стран, 
в том числе и для России. Повсеместное распространение 
антиретровирусной терапии, с одной стороны, и отсутствие 
приверженности у пациентов и перебои с терапией, с дру-
гой стороны, приводят к постепенному увеличению часто-
ты встречаемости лекарственной устойчивости ВИЧ. Вклад 

в увеличение разнообразия генетических вариантов вносят 
и пациенты, инфицированные за пределами страны, воз-
можно, нетипичными для России вариантами ВИЧ.

Цель нашей работы — анализ мутаций лекарственной 
устойчивости ВИЧ у пациентов, заразившихся за предела-
ми Российской Федерации.

Материал и методы. Мы проанализировали 2690 по-
следовательностей, имеющихся в лабораторной базе дан-
ных, а также те российские последовательности из базы 
данных GenBank, для которых имелись следующая инфор-
мация: путь заражения, подтип, установленное наличие/
отсутствие терапии. Анализ наличия мутаций лекарствен-
ной устойчивости проводился с помощью он-лайн про-
граммы CPR (http://cpr.stanford.edu/cpr.cgi) и HIVdb 
Program (https://hivdb.stanford.edu/hivdb/by-mutations/).

Результаты. Из всех проанализированных пациентов 
для 14 предполагаемое место инфицирования находилось 
за пределами Российской Федерации. Трое из 14 пациен-
тов на момент забора крови для исследования получали 
АРТ. Мутации ЛУ были обнаружены у одного из них. Ин-
тересен тот факт, что была обнаружена мутация ЛУ K103N 
к ННИОТ, при этом в известной схеме терапии препара-
тов данной группы не было.

Вывод. На основе анализа известных данных можно 
сделать предположение о том, что в настоящее время вклад 
заносов вариантов ВИЧ, имеющих мутации ЛУ, из других 
стран в эпидемию ВИЧ-инфекции в Российской Федера-
ции небольшой, тем не менее отдельные случаи обнаруже-
ния вариантов с лекарственной устойчивостью требуют 
пристального внимания и слежения.

Работа выполнена благодаря финансовой поддержке про-
екта РНФ № 15-15-00050П (2018-2019).

* * *

РАЗРАБОТКА ДРОЖЖЕВОЙ МОДЕЛИ  
ДЛЯ ФЕНОТИПИЧЕСКОГО АНАЛИЗА 
КОНФОРМАЦИОННОГО ПЕРЕХОДА 
ПРИОННОГО БЕЛКА PRP

В.В. Лашкул1, Д.В. Качкин1, Ю.О. Чернов1, 2,  
А.А. Рубель1

1Санкт-Петербургский государственный университет, Научная 
лаборатория биологии амилоидов, Санкт-Петербург, Россия;
2Технологический институт Джорджии, Атланта, США;  
e-mail: lashkulvv@mail.ru

Болезни неправильной укладки являются весьма рас-
пространенными заболеваниями, характеризующимися не-
правильной укладкой определенных белков организма. К 
таким заболеваниям относятся болезнь Альцгеймера и при-
онные заболевания, так как они ассоциированы с агрегаци-
ей амилоидных белков Aβ и PrP, что является характерной 
чертой этих расстройств. На сегодняшний день все они яв-
ляются неизлечимыми. Удобным модельным объектом для 
изучения амилоидов млекопитающих in vivo являются дрож-
жи Saccharomyces cerevisiae, так как формируемые в дрожжах 
агрегаты не токсичны и вместе с этим сходны с агрегатами, 
выявляемыми у млекопитающих. На данный момент фено-
типическая детекция агрегации белков в дрожжах невозмож-
на. В нашей лаборатории разрабатывается дрожжевая мо-
дель, позволяющая по фенотипу оценивать амилоидоген-
ный статус белков и проводить масштабный поиск факторов, 
влияющих на процессы амилоидогенеза. В качестве репор-
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Последовательности праймеров к генам человека для анализа метилирования ДНК

№ Название 
гена

Illumina ID 
для CpG

Последовательность праймеров, 5’-3’ Размер  
фрагмента, п.н.

Размер 
MS-SnuPE

1 ELOVL2 cg16867657 F GGYGATTTGTAGGTTTAGT 156 21
R ACCCAACTATAAACAAAACCAAC

MS-SnuPE CTCCRTAAACRTTAAACCRCC
2 F5 cg16054275 F GGAGTTATTTGTTTAAGGTGGTT 146 24

R AACTATATCCCTCCATTTCCAC
MS-SnuPE CCTACCAACACCACAAAAACAATC

3 ZYG11A cg06784991 F AGGTATTTGTTGGGGAGTGT 170 26
R CTCAAAACRCAAATTCCAC

MS-SnuPE CCTAAAAAAAACTCRACATCTAAACC

тера мы используем C-терминальную последовательность 
дрожжевого фактора терминации трансляции — Sup35. В 
штаммах, маркированных нонсенс-мутацией ade1-14 и не-
сущих делецию хромосомной копии SUP35, гибридный бе-
лок, включающий последовательность изучаемого амилои-
догенного белка и репортерную последовательность, дол-
жен эффективно выполнять функции терминатора 
трансляции, что можно детектировать по отсутствию роста 
дрожжей на селективной среде без аденина. Агрегация ами-
лоидогенного белка будет приводить к росту штаммов на се-
лективной среде. В настоящее время нами разрабатывают-
ся дрожжевые модели для фенотипического анализа агрега-
ции мышиного белка PrP и пептида Aβ человека.

Работа выполнена при поддержке грантов РНФ №14-
50-00069 и РФФИ №18-04-00799. Для выполнения иссле-
дований использовалась приборная база РЦ «ЦКП ХРО-
МАС» и «РМиКТ» научного парка СПбГУ.

* * *

РАЗРАБОТКА MS-SNUPE ПРАЙМЕРОВ ДЛЯ 
ОПРЕДЕЛЕНИЯ СТАТУСА МЕТИЛИРОВАНИЯ 
ГЕНОВ ЧЕЛОВЕКА ELOVL2, F5 И ZYG11A
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О.И. Добыш, В. Н. Кипень, А.А. Виноградов
Государственное научное учреждение «Институт генетики 
и цитологии НАН Беларуси», Минск, Беларусь; e-mail: 
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В настоящее время метилирование ДНК является од-
ним из наиболее перспективных биомаркеров, прогнози-

рующих возраст. На сегодняшний день основная часть дан-
ных, описывающих взаимосвязь профилей метилирования 
с возрастом, получена с использованием технологии 
ДНК-чипов Illumina Methlylation BeadChip450k. Однако 
данный метод не практичен для применения в обычных су-
дебных лабораториях, которые обычно имеют дело с огра-
ниченным количеством ДНК. Поэтому необходима разра-
ботка панелей, состоящих из небольшого числа CpG мар-
керов, обеспечивающих высокую точность прогнози- 
рования на различных платформах, например, пиросекве-
нирование, MassArray и MS-SnuPE. Для разработки прай-
меров для MS-SnuPE анализа нами были выбраны СрG ло-
кусы, которые находятся в составе последовательности ге-
нов ELOVL2, F5 и ZYG11A, поскольку для данных CpG 
была показана зависимость уровня метилирования от воз-
раста во многих независимых исследованиях. Для ампли-
фикации геномной ДНК, обработанной бисульфитом на-
трия, были использованы ПЦР-праймеры, разработанные 
J. Naue и соавт. (2017), а внутренние праймеры для целе-
вых CpG в ПЦР-продуктах были разработаны нами с ис-
пользованием программы BatchPrimer3 v1.0. Последова-
тельности праймеров указаны в таблице.

Созданные праймеры будут использованы для разра-
ботки методики определения вероятного возраста неиз-
вестного индивида по образцу его ДНК.

* * *


