
108 
 

УДК 575.89 
СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ МИТОХОНДРИАЛЬНЫХ ГЕНОМОВ MACROSIPHUM 

ALBIFRONS И MACROSIPHUM ROSAE 
 

С.С. Левыкина, младший научный сотрудник, А.Ю. Рабчун, 3 курс 
Научный руководитель – Н.В. Воронова-Барте, к.б.н., доцент 

Белорусский государственный университет 
 

Введение. Тли – серьезные вредители многих сельскохозяйственных и декоративных культур, 
распространенных на территории Республики Беларусь. Способность этих насекомых к быстрому 
размножению и переносу вирусных заболеваний растений, а также стремительное развитие устой-
чивости к применяемым в агропромышленном секторе инсектицидам делают их значимым объек-
том исследований.  

Использование даже простых молекулярных инструментов позволяет не только получить ин-
формацию о ключевых аспектах биологии тлей, связанных с жизненным циклом и миграцией по 
воздуху, но и использовать эти данные при разработке стратегии борьбы с насекомыми. Было по-
казано, что актуальным молекулярным маркером являются митохондриальные геномы насекомых, 
как в виде отдельных генов, так и последовательность полного митохондриального генома [1].  

В рамках данного исследования был проведен сравнительный анализ структуры митохондри-
альных геномов двух видов тлей: Macrosiphum albifrons и Macrosiphum rosae, с целью выявления 
структурных особенностей и общих характеристик, присущих роду Macrosiphum. 

Материалы и методы. Извлечение, сборка и аннотация митохондриального генома тлей M. 
albifrons и M. rosae проведены авторами и сотрудниками СНИЛ биоинформатики и молекулярной 
эволюции животных, итоговые аннотации были депонированы в Genbank, где им был присвоен 
следующий код доступа: MW659868 и MW724716 соответственно. 

Структуру митохондриального генома визуализировали при помощи онлайн-сервера CGView, с 
соблюдением порядка и пропорций генов по отношению друг к другу [2]. Нуклеотидную компо-
зицию рассчитывали в программе MEGAX [3]. 

Результаты и их обсуждение. Размер полного митохондриального генома M. albifrons соста-
вил 15967 п.н.; митохондриальный геном M. rosae немного короче – 15873 п.н. Вариабельность 
длин митохондриальных геномов сравниваемых видов обусловлена различиями в длине некоди-
рующих областей (рисунки 1 и 2). 

 
Рисунок 1. – Структура митохондриального генома Macrosiphum albifrons 
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Рисунок 2. – Структура митохондриального генома Macrosiphum rosae 

 
Суммарное содержание аденина и тимина в составе митохондриальных геномов M. albifrons и 

M. rosae довольно высокое, что характерно для большинства беспозвоночных животных, и состав-
ляет 84,1 % для обоих видов. 

Несмотря на разницу в длине некодирующих участков, насыщенность аденином и тимином в 
обоих митохондриальных геномах крайне близка. Регион D-петли в геномах M. albifrons и M. 
rosae имеет длину 648 и 286 п.н. соответственно, при этом содержание А+Т колеблется в пределах 
2 % – 85,3 у M. albifrons и 83,6 у M. rosae. Однако в случае второй некодирующей области – реги-
она повторов – разница в длине участка (257 и 425 у M. albifrons и M. rosae соответственно) не от-
разилась в содержании аденин-тиминовых оснований и насыщенность этими основаниями соста-
вила 88,7 %. Все гены в обоих митохондриальных геномах характеризуются стабильным высоким 
содержанием аденин-тиминовых оснований на протяжении всей мтДНК. 

Митохондриальный геном как M. albifrons, так и M. rosae имеет преимущественное смещение в 
пользу цитозиновых оснований, за исключением участка, соответствующего первой трети кодонов 
в белок-кодирующих генах, где отмечается отклонение в сторону гуаниновых оснований. В целом 
по митохондриальному геному обоих видов преимущество отдается в сторону адениновых осно-
ваний, кроме областей РНК-кодирующих генов и региона повторов. Вариабельность содержания 
оснований в митохондриальных геномах обоих видов практически отсутствует: разница в АТ-
отклонении и ГЦ-отклонении составляет 0,001 и 0,005 соответственно.  

Для белок-кодирующих генов митохондриальных геномов M. albifrons, так и M. rosae харак-
терны типичные для членистоногих старт- и стоп-кодоны: АТN и ТАА соответственно.  

Самый длинный межгенный спейсер находится между генами nad5 и trnH – 49 и 43 п.н. для 
M. albifrons и M. rosae соответственно. Нетипичным является отсутствие крупного спейсера меж-
ду генами trnT и trnP, который в митохондриальных геномах других видов тлей составляет обыч-
но около 85 п.н., а у представителей рода Macrosiphum этот спейсер составляет 1 нуклеотид. Вари-
абельность в локализации границ межгенных спейсеров обнаружена только для спейсера между 
trnP и nad6 генами: у M. albifrons гены перекрываются на 9 нуклеотидов, тогда как у M. rosae сле-
дуют ровно друг за другом.  

Заключение. Результаты исследования показали, что все гены в митохондриальных геномах 
обоих видов рода Macrosiphum имеют стабильное и высокое содержание аденин-тиминовых осно-
ваний. Митохондриальный геном как M. albifrons, так и M. rosae сохраняет предпочтение к цито-



110 
 

зиновым основаниям. Необычным является отсутствие ожидаемого большого спейсера между ге-
нами trnT и trnP, который обычно составляет около 85 пар нуклеотидов в митохондриальных ге-
номах других видов тлей; возможно, именно в случае рода Macrosiphum этот спейсер составляет 
всего 1 нуклеотид.  
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Биологическая активность почв отражает способность почвы выполнять свои функции и влияет 

на реакцию почвы на антропогенное воздействие. Ферментативная активность почв – объектив-
ный показатель суммарной биологической активности, отражающий интенсивность биохимиче-
ских процессов, предложенный в качестве индикатора качества почвы из-за связи с почвенной 
биотой и быстрой реакции на изменения.  

Методы диагностики почвы по активности ферментов информативны для оценки влияния сель-
скохозяйственного использования на биологическую активность почв. Исследование активности 
каталазы и дегидрогеназы подходит для диагностики последствий загрязнения нефтью, нефтепро-
дуктами, тяжелыми металлами и излучениями. Анализ ферментативной активности помогает по-
нять состояние и качество почвы и эффективен в диагностике деградационных процессов разного 
происхождения [1, с.16 –22]. 

Целью работы являлось изучение особенностей химических свойств дерново-подзолистых почв 
по ферментативной активности. 

Исследования проводились на базе учебной микробиологической лаборатории УО “Полесского 
государственного университета”.   

Объектом исследования являлись пробы почвы, отобранные на различном удалении от дороги 
в сосновом лесу, тип почвы дерново-подзолистый. 

В рамках исследования были определены уровни активности гидролитических ферментов в 
градиенте расстояния от источника загрязнения: определение уреазной активности проводили по 
[5, с. 238] и определение инвертазной активности по [4, с. 153–154]. Все исследования выполнены 
в трехкратной повторности. Измерение оптической плотности по выявлению уреазной активности 
измеряли на спектрофотометре при длине волны 400 нм, по выявлению инвертазной активности – 
630 нм. 

Выбор инвертазной активности в качестве диагностического показателя обусловлен ее крити-
ческой ролью в высвобождении низкомолекулярных сахаров, глюкозы и фруктозы, которые явля-
ются основным источником энергии для микроорганизмов. Обработка, анализ данных проводи-
лись в программе Microsoft Excel [3].  

Объектом исследования являлись пробы почвы, отобранных на различных удалениях от дороги 
в сосновом лесу, тип почвы дерново-подзолистый. Образец № 1 отобран на лесной дороге, образец 
№ 2 – на расстоянии 5 м от дороги, образец № 3 – 15 м, образец № 4 – 30 м. Контроль – образец 
почвы из места, удаленного от дороги на 100 м. Местонахождения по координатам 52,3792352, 
26,6407832. Вдоль лесной дороги произрастали мелкие травы, изредка мох, и к месту отбора про-




