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Цитохромы р450 – крупное суперсемейство белков, коди-
руемое 660 генами, дифференцированными в клады, семейства 
и подсемейства в соответствии с филогенетической близостью. 
Известно, что цитохромы р450 4-го и 6-го семейств отвечают 
за нейтрализацию фитотоксинов в организме насекомых, питаю-
щихся соком растений. При этом количество паралогов данных ге-
нов в геномах различных видов насекомых, в частности тлей, зна-
чительно различается: от 85 в геноме Acyrthosiphon pisum (Harris, 
1776) до  114 у Myzus persicae (Sulzer, 1776). Поскольку гены 
CYP450 позволяют тлям адаптироваться к питанию на растениях 
с различным составом вторичных метаболитов, изучение генов 4 
и 6 семейств CYP450 является крайне важной задачей. 

В данной работе мы оценили уровень генетических различий 
белок-кодирующей области генов CYP450 из указанных семейств. 
Для этого сравнили гены CYP6A13 [KR028423, XM001951431, 
XM003242856, KR028423], CYP4C1 [XM001944057, XM008183425, 
XM001947219, XM001943888, XM016800410, XM001944016], 
CYP4G15 [XM016800399, XM001944170], CYP6A2 [XM001947885, 
KR028422], CYP6J1 [XM003242954, JN989967], CYP6A14 
[KR028424], CYP6K1 [XM001948386, XM008180339] и CYP6CY3 
[JQ246416, KR920624, KR920624, HM009309, KF218350, KF218351, 
KF218352, KF218353, KF218354, KF218355, KF218356, KF218357], 
оценили внутривидовое сходство/различие данных генов у тлей 
M. persicae, а также межвидовое сходство/различие данных генов 
у тлей видов A. pisum и Aphis gossypii Glover, 1877. 

Установили, что CYP450 6-го семейства имеют участки, кон-
сервативные в ортологичных последовательностях. В последова-
тельностях CYP450 генов 4-го семейства не было выявлено кон-
сервативных участков как при  сравнении последовательностей 
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из генома одного вида, так и в последовательностях генов данного 
семейства разных видов тлей.

Также в работе изучили генетическое сходство/различие гена 
CYP6A13 у лабораторных линий тлей M. рersicae, адаптирован-
ных к питанию на разных кормовых растениях, в частности редь-
ке черной (Raphanus sativus L., 1753), перце овощном (Сapsicum 
annuum L., 1753), моркови посевной (Daucus carotasub sp. sativus 
(Hoffm.) Arcang, 1882). Для этого клонировали фрагмент ко-
дирующей области гена CYP6A13 размером 1132  п.н. в вектор 
pJET1.2 в клетки бактерий E. сoli XL1-Blue для оценки динамики 
микроэволюционных изменений в системе CYP450 на примере 
гена CYP6A13, в связи с питанием насекомых на разных кормо-
вых растениях. 

Таким образом, можно заключить, что гены CYP4 обладают 
предельно высоким внутривидовым и межвидовым уровнем ге-
нетической вариабельности. Для генов CYP4 характерно боль-
шое количество интронов большой длины (до 6500 п.н.). Гены 
CYP6 в сравнении с CYP4 в целом более консервативны, в том 
числе при межвидовых сравнениях, несут меньшее число более 
коротких интронов, что делает их более удобными для изучения.






















