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Введение. Виды надсемейств кокцид (лат. Coccoidea) и настоящих тлей (лат. Aphidoidea) в Рес-

публике Беларусь распространены повсеместно, ежегодно они наносят ущерб экономически важ-
ным сельскохозяйственным культурам. Будучи агрессивными фитофагами, представители иссле-
дуемых таксонов способны вызывать колебания показателей урожайности из года в год. 

Филогенетически надсемейства кокцид и настоящих тлей являются близкородственными так-
сонами, относящимися к отряду полужесткокрылых насекомых (лат. Hemiptera). Митохондриаль-
ный геном как тлей, так и кокцид имеет классическую структуру для насекомых: 13 белок-
кодирующих генов, 22 гена тРНК, 2 гена рРНК и некодирующие регионы.  
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Область формирования D-петли – один из таких участков. В нем содержится регуляторный 
элемент, отвечающий за инициацию процесса репликации в митохондриальном геноме – струк-
турную шпильку. Фермент полимераза распознает шпилечную структуру и закрепляется на ней 
вследствие взаимодействия с окружающими ее мотивами, поэтому идентификация структурной 
шпильки осуществляется посредством анализа именно её окружения. 

Впервые мотивы структурной шпильки в D-петле насекомых описаны исследователями в 1995-
1997-х годах [1, 2]. Авторы выделили 5 характерных структурных элемента: [TA(A)]n-мотив, по-
ли-T-участок, TATA-мотив, G(A)nT-мотив и регион, насыщенный G+A нуклеотидами. В 2002 го-
ду был предложен ещё один мотив, не упоминавшийся ранее – регион, насыщенный G+C нуклео-
тидами, который следует после G(A)nT-мотива [3]. Как показали последующие исследования, 
наличие всех 6-ти структурных элементов в окружении шпильки D-петли не выполняется, а мо-
тив, насыщенный G+A нуклеотидами, достаточно редко встречается, однако различные их комби-
нации помогают идентифицировать данную структуру в некодирующей области [4-6]. 

Материалы и методы исследования. В исследовании использовались 9 видов тлей, которые 
были собраны и аннотированы ранее сотрудниками СНИЛ биоинформатики и молекулярной эво-
люции животных БГУ. На сегодняшний день в базе данных GenBank NCBI находятся аннотации 
митохондриальных геномов всего 7-ми видов кокцид. В ходе исследования был выполнен поиск 
предполагаемых шпилечных структур в областях формирования D-петли митохондриальных ге-
номов представителей надсемейств Coccoidea и Aphidoidea с помощью онлайн-сервиса Quikfold 
[7].  

Результаты и их обсуждение. Были получены результаты структурного анализа области фор-
мирования D-петли для тлей (таблица 1) и кокцид (таблица 2).  

 
Таблица 1. – Мотивы, фланкирующие структурную шпильку в области формирования D-петли у 

представителей надсемейства Aphidoidea 
 

№Genbank Вид 

Длина 
области 
форми-
рования 

D-
петли 

Область ло-
кализации 
шпилечной 
структуры* 

[TA(A)]n- 
мотив 

Поли-
T-

участок 

TATA-
мотив 

G(A)nT-
мотив 

G+C 
насыщен-

ный  
регион 

MW724715 Acyrthosiphon 
caraganae 447 200-240 - - + + - 

MT095075 Aphis 
craccivora 816 110-160 - + - + + 

MG897128 Aphis fabae 
mordvilkoi 671 50-120 - - + + + 

MH643884 Appendiseta 
robiniae 200 70-105 + + - + - 

MW267824 Brevicoryne 
brassicae 675 410-440 - - + + - 

MW659868 Macrosiphum 
albifrons 648 400-450 - - + + - 

MW724716 Macrosiphum 
rosae 292 210-270 - + - + - 

MN232006 Myzus 
persicae 1252 790-850 - + + + + 

MH643885 Therioaphis 
tenera 1435 550-610 - + + + + 

*Примечание – область локализации шпилечной структуры указана относительно их расположения 
внутри области формирования D-петли. 

 
G(A)nT-мотив является единственным структурным элементом, который фланкирует 

шпилечную структуру каждого вида. TATA-мотив отсутствует в окружении структурных шпилек 
A. craccivora, A. robiniae, M. rosae, но в этом месте расположен поли-T-участок, который найден 
перед TATA-мотивом у M. persicae и T. tenera. Регион, насыщенный G+C нуклеотидами, 
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фланкирует шпилечную структуру в D-петлях 4-х видов: A. craccivora, A. fabae mordvilkoi, M. 
persicae и T. tenera. [TA(A)]n-мотив, встречается реже остальных и найден перед структурной 
шпилькой A. robiniae. Шпилечные структуры видов M. persicae и T. tenera содержат наибольшее 
количество мотивов.  

Структурные элементы TATA-мотив и G(A)nT-мотив фланкируют шпилечные структуры всех 
исследуемых видов. Поли-T-участок отсутствует в окружении структурной шпильки лишь у A. 
takahashii, на его месте найден [TA(A)]n-мотив, который обнаруженн ещё у трёх видов P. nigra, M. 
matsumurae, P. manihoti. Регион, насыщенный G+C нуклеотидами, встречается в окружении 
шпильки D-петли A. takahashii и D. koreanus. 

Шпилечные структуры 5-ти видов из 7-ми имеют в окружении 4 мотива. Характерной особен-
ностью окружения структурных шпилек для этого таксона является наличие поли-Т-участка после 
TATA-мотива, что является отклонением от установленной последовательности мотивов, описан-
ной ранее. Такая очерёдность структурных элементов выражена у представителей: C. floridensis, 
C. Japonicus, M. matsumurae и P.manihoti.  

 
Таблица 2. – Мотивы, фланкирующие структурную шпильку, в области формирования D-петли 

у представителей надсемейства Coccoidea 
 

№Genban
k Вид 

Длина 
области 
форми-
рования 
D-петли 

Область ло-
кализации 
шпилечной 
структуры* 

[TA(A)]
nмотив 

Поли-
T-

участок 

TATA
-

мотив 

G(A)nT
-мотив 

G+C 
насы-
ще-

нный 
регион 

NC_0636
60 

Aclerda 
takahashii 1310 800-860 + - + + + 

NC_0677
91 

Ceroplastes 
floridensis 1500 690-740 - + + + - 

MK84751
9 

Ceroplastes 
japonicus 1405 690-740 - + + + - 

NC_0574
79 

Didesmoco
ccus 
koreanus 

1350 505-570 - + + + + 

NC_0677
90 

Parasaisset
ia nigra 1995 920-985 + + + + - 

NC_0702
32 

Matsucocc
us 
matsumura
e 

1404 155-205 + + + + - 

NC_0667
16 

Phenacocc
us manihoti 255 55-140 + + + + - 

*Примечание – область локализации шпилечной структуры указана относительно их расположения 
внутри области формирования D-петли. 

 
При сравнении результатов для двух таксонов, можно предположить, что длина области фор-

мирования D-петли не оказывает влияние на количество мотивов, фланкирующих структурную 
шпильку. Локализация шпилечной структуры в некодирующей области преимущественно встре-
чается во второй трети в обоих таксонах, однако четкого паттерна расположения выявлено не бы-
ло. Для представителей надсемейства Coccoidea характерно наличие большего количества моти-
вов, окружающих шпильку D-петли, чем для представителей Aphidoidea. По результатам исследо-
вания редкий участок, высокого содержания G+A нуклеотидов, не был обнаружен ни у одного из 
таксонов. Для структурных шпилек двух таксонов наиболее частыми структурными элементами 
оказались TATA-мотив и G(A)nT-мотив, остальные встречаются реже.  
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Полужесткокрылые (лат. Hemiptera) – один из наиболее крупных и разнообразных отрядов 

насекомых. Многие виды полужесткокрылых являются серьезными вредителями сельскохозяй-
ственных культур и садов. Некоторые из них, например, тли, наносят прямой ущерб культурам-
хозяевам посредством использования их в качестве кормовых и часто тем самым вызывают гибель 
растений, в том числе из-за способности этих насекомых передавать широкий спектр вирусных 
заболеваний растений [1], поэтому изучение вопросов идентификации этих вредителей, а также 
молекулярной эволюции полужесткокрылых насекомых является актуальной тематикой, направ-
ленной, прежде всего, на разработку в дальнейшем экологичного комплекса мер, направленного 
на борьбу с фитофагами.  

Митохондриальный геном насекомых представляют собой небольшие двуцепочечные кольце-
вые молекулы ДНК. Он состоит из 37 генов, включая 13 генов, кодирующих белок, 22 гена транс-
портной РНК и 2 гена рибосомальной РНК [2]. Белок-кодирующие гены митохондриальной ДНК 
часто используются при проведении исследований из области молекулярной эволюции, например 
ген cox1 во всем мире активно используется для видовой идентификации животных и растений, а 
структурная организация геномов и их нуклеотидная вариабельность часто используются в иссле-
дованиях из области молекулярной эволюции таксонов. При изучении эволюционных признаков 
таксона можно выделить, что митохондриальные геномы тлей крайне консервативны, в то время 
как близкородственные к ним таксоны, например белокрылки, демонстрируют высокую степень 
вариабельности как в структуре генома, так и в нуклеотидном составе. Именно поэтому весьма 
интересным представляется изучение эволюционной скорости филогенетически близких таксонов 
фитофагов, входящих в состав отряда полужесткокрылые насекомые. 

Важным параметром молекулярно-эволюционного анализа является оценка соотношения сино-
нимичных (dS) и несинонимичных (dN) нуклеотидных замен. Скорость нуклеотидных замещений 
в последовательности ДНК – одна из важнейших статистик в молекулярной филогенетике и попу-
ляционной генетике, которая позволяет определить наличие или отсутствие действующего отбора 
на ген [3]. 




