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УДК: 595.752.2 

 

АНАЛИЗ БЕЛОК-КОДИРУЮЩИХ ОБЛАСТЕЙ ГЕНОВ CYP450 4-ГО И 6-ГО 

СЕМЕЙСТВ У ТЛЕЙ С РАЗНЫМ ПЕРЕЧНЕМ КОРМОВЫХ РАСТЕНИЙ 

 

М.М. ВОРОБЬЕВА, Н.В. ВОРОНОВА 

Белорусский государственный университет, г. Минск, Беларусь 

e-mail: masch.89@mail.ru  

 

В работе изучен уровень изменчивости генов CYP450 – 4-м и 6-м у тлей с широким 

перечнем кормовых растений, на примере двух модельных видов − Acyrthosiphon pisum 

Harris и Diuraphis noxia (Kurdjumov, 1913). 

 

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: CYP450, ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ИЗМЕНЧИВОСТЬ, ТЛИ, 

ACYRTHOSIPHON PISUM, DIURAPHIS NOXIA 

 

Введение. За биотрансформацию токсинов, попадающих в организм насекомого в 

процессе питания растительным соком, отвечают цитохромы р450 (CYP450), кодируемые 

двумя большими семействами генов: 4-м и 6-м [1−3]. Результаты полногеномного 

секвенирования нескольких видов тлей позволили установить, что количество генов 

CYP450 разных семейств у представителей разных видов тлей может значительно 

различаться. В частности, в геноме Acyrthosiphon pisum Harris, 1776 было отмечено 83 

гена CYP450 [3], в то время как у Myzus persicae (Sulzer, 1776) – не менее 150 генов [4]. 

Оказалось, что большинство этих генов соответствуют кладе CYP3, которая, как известно, 

кодирует белки, участвующие в детоксикации многих вторичных метаболитов растений. 

Поскольку гены CYP450 4-го и 6-го семейства позволяют многоядным видам тлей 

адаптироваться к питанию на растениях с различным составом вторичных метаболитов, 

изучение этих генов имеет важное практическое значение. В рамках настоящего 

исследования мы провели сравнительный анализ нуклеотидных последовательностей 

(анализировали только белок-кодирующую область) и аминокислотных 

последовательностей CYP450, принадлежащих к 4 и 6 семействам, у тлей A. pisum и 

Diuraphis noxia (Kurdjumov, 1913) для оценки уровня генетической вариабельности 

последовательностей этих генов у тлей.  

mailto:masch.89@mail.ru
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Материалы и методы. Нуклеотидные последовательности генов CYP450 4-го и 6-

го семейства для видов тлей A. pisum были получены из базы данных IAGC с 

использованием утилиты Chado Search через ресурс BIPAA, а для D. noxia – из 

Международной генетической базы данных GenBank NCBI. Общая выборка составила 48 

нуклеотидных последовательностей генов CYP450 4-го и 6-го семейства, в частности, 29 

последовательностей гена CYP450 из 4 семейства и 19 – из 6 семейства (таблица 1). 

 

Таблица 1  

Сведения о нуклеотидных последовательностях генов CYP450 4-го и 6-го семейства, 

использованных в рамках настоящего исследования 

Семейство генов Название гена 

Число последовательностей в открытом 

доступе 

Acyrthosiphon pisum Diuraphis noxia 

P450 4-го семейства 

CYP4C1 7 14 

CYP450G15 2 3 

CYP450V2 1 2 

P450 6-го семейства 

CYP6A13 1 9 

CYP6A14 3 4 

CYP6K1 1 1 

 

Нуклеотидные последовательности белок-кодирующих областей генов 

транслировали в аминокислотную последовательность с использованием стандартного 

генетического кода в программе MEGA7. Последовательности выравнивали поочередным 

использованием алгоритмов Muscle и Clustal. Были рассчитаны парные внутривидовые и 

межвидовые генетические дистанции, на основе которых построили генные деревья и 

рассчитали индекс бутстрепа для 500 псевдореплик.  

Результаты. Нуклеотидные последовательности белок-кодирующих областей 

генов CYP4 варьировали по длине как у тлей A. pisum, так и у D. noxia. В частности, у 

тлей A. pisum максимальная длина белок-кодирующей области гена CYP4C1 составила 

1581 п.н., CYP4G15 −1698 п.н., CYP4V2 – 1530 п.н. У тлей D. noxia белок-кодирующие 

области генов CYP4G15 и CYP4V2 имели такую же длину, как и у A. pisum, а CYP4C1 

был несколько длиннее (1629 п.н.).  

Для изучения уровня генетической изменчивости на основе анализа 

аминокислотных последовательностей по каждому гену в отдельности были рассчитаны 

парные внутривидовые и межвидовые генетические дистанции, (таблица 2).  

 



 

106 

Таблица 2  

Парные генетические дистанции, рассчитанные на основе анализа аминокислотных 

последовательностей генов CYP450 4-го и 6-го семейства 

Название 

гена 

Среднее значение парной внутривидовой 

генетической дистанции 

Среднее значение парной межвидовой 

генетической дистанции 

Acyrthosiphon pisum Diuraphis noxia Acyrthosiphon pisum / Diuraphis noxia 

СYP4C1 1,113 1,154 1,208 

СYP4G15 0,986 1,019 0,818 

СYP4V2 −* 0,348 0,313 

СYP6A13 − 0,536 0,024 

СYP6A14 0,701 0,534 0,638 

СYP6K1 − − 1,209 

* − Была представлена одной последовательностью   

 

Оказалось, что значения парных генетических дистанций варьировали как в 

пределах вида, так и между видами, в частности, более вариабельными для тлей A. pisum и 

D. noxia оказались гены СYP4C1, СYP6K1 и СYP4G15, в то время как гены СYP4V2 и 

СYP6A13 оказались менее вариабельными. Изучение внутривидовой и межвидовой 

генетической вариабельности между аминокислотными последовательностями генов 

CYP450 4-го и 6-го семейства показало, что гены CYP4 в целом характеризуются более 

высокой изменчивостью аминокислотных последовательностей даже внутри одного вида.  

На основе рассчитанных парных межвидовых генетических дистанций были 

построены кладограммы, отражающие уровень сходства/различия между нуклеотидными 

последовательностями CYP450 на примере генов CYP4C1 из 4 семейства и CYP6A13 из 6 

семейства (рисунок 1).   

 
Рисунок 1 – Кладограмма, отражающая уровень сходства/различия  

между нуклеотидными последовательностями CYP450, 

на примере генов CYP4C1 и CYP6A13 
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При построении генных деревьев методом Minimum Evolution оказалось, что гены 

CYP4C1 тлей A. pisum и D. noxia образуют единый кластер, что свидетельствует о наличии 

сходства между последовательностями этого гена у тлей, а также высоком внутривидовом 

уровне генетической изменчивости. Гены CYP6A13 тлей A. pisum на генных деверьях также 

образуют единый, хорошо отделившийся кластер от генов CYP6A13 тлей D. noxia, в  то время 

как  гены CYP6A13 тлей D. noxia формируют группу разрозненных ветвей, что указывает на 

высокий уровень изменчивости этих генов у тлей. 

 XM 015507863.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015513966.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015512490.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015512462.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015511383.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015511382.1 D. noxia 4C1-like

 ACYPI006111-RA A.pisum 4C1-like

 ACYPI000608-RA A.pisum 4C1-like

 XM 015511358.1 D. noxia 4G15

 XM 015511360.1 D. noxia 4G15

 XM 015517830.1 D. noxia 4G15

 AG001156-RA A. pisum 4G15

 ACYPI005454-RA A. pisum 4G15

 XM 015511480.1 D. noxia 4V2-like

 XM 015511494.1 D. noxia 4V2-like

 ACYPI004952-RA A. pisum 6k1-like

 XM 015523708.1 D. noxia 6A13

 XM 015523707.1 D. noxia 6A13

 XM 015521714.1 D. noxia 6A13

 XM 015515760.1 D. noxia 6A13

 XM 015522546 D. noxia 6A13

 ACYPI003740-RA A. pisum 6A14-like

 XM 015515759.1 D. noxia 6A13

 XM 015511144.1 D. noxia 6A14

 XM 015523705.1 D. noxia 6A13

 ACYPI006200-RA A. pisum 6A13-like

 ACYPI000761-R A. pisum 6A14-like

 ACYPI067699-RA A. pisum 6A14-like

 XM 015523409.1 D. noxia 6A14

 ACYPI001913-RA A.pisum 4C1-like

 ACYPI003803-RA A.pisum 4C1-like

 ACYPI069651-RA A.pisum 4C1-like

 ACYPI56605-RA A.pisum 4C1-like

 AG010228-RA A. pisum 4C

 XM 015512763.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015515403.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015511492.1 D. noxia 4V2-like

 XM 015522627.1 D. noxia 4C1-like

 XM 015522628.1 D. noxia 4C1-like
 

Рисунок 2 – Кладограмма, отражающая уровень сходства/различия  

между аминокислотными последовательностями CYP450 тлей 

 

При построении дерева по выборкам аминокислотных последовательностей 

методом Maximum Parsimony с оценкой достоверности топологии ветвей методом 

бутстреп-анализа с использованием 500 псевдореплик оказалось, что часть 

аминокислотных последовательностей подсемейства CYP4C1 и последовательности 

подсемейства CYP4G15 образуют единый кластер, в то время как остальные 

последовательности из-за высокой вариабельности не объединяются в группы (рисунок 2). 
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Среди последовательностей CYP6A13 и CYP6A14 ситуация была аналогичной, причем в 

одном случае последовательности CYP6A14 A. pisum и D. noxia и последовательности 

CYP6A13 D. noxia объединились в единый кластер с высокой степенью достоверности 

топологии. Оценивая дерево в целом, можно заключить, что последовательности CYP4 и 

CYP6 тлей не группируются ни по видовой принадлежности организма, ни по 

подсемейству, ни даже по семейству CYP450. 

Таким образом, можно заключить, что гены CYP450 4-го и 6-го семейства у тлей 

характеризуются крайне высоким уровнем генетической вариабельности, причем гены, 

принадлежащие к 4 семейству, имеют более высокую внутривидовую и межвидовую 

изменчивость, как нуклеотидных, так и аминокислотных последовательностей в 

сравнении с генами из 6 семейства.  
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Analysis of protein coding regions of CYP4 and CYP6 genes  

in aphids, which differ in host-plant repertoire 

М.М. Varabyova, N.V. Voronova 

 

KEY WORDS: CYP450, GENETIC VARIABILITY, APHIDS, ACYRTHOSIPHON 

PISUM, DIURAPHIS NOXIA 

 

The article presents the results of studying the level of variability of CYP450 gene from 4 

and 6 subfamily in the aphids with a different spectrum of host plants: Acyrthosiphon pisum 

Harris и Diuraphis noxia (Kurdjumov, 1913).   
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