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Введение. Митохондриальные геномы насекомых представляют со-

бой кольцевую молекулу ДНК, размером от 15 до 18 kb. Они содержат 

13 белок-кодирующих генов, 22 гена митохондриальных тРНК и 2 гена 

рРНК (12S-рРНК и 16S-рРНК). Как и у других животных, в митохондри-

альных геномах насекомых отсутствуют интроны и протяженные межген-

ные спейсеры. Однако в структуру мтДНК входят две некодирующие об-

ласти: Repeat-регион, или область тандемных повторов, встречающийся 

только у части видов; а также обязательный участок – Control-region, или 

область формирования D-петли [1]. 

Repeat-регион – участок митохондриальных геномов, длиной в около 

1000 п.н., который содержит длинные, тандемно расположенные повторы 

[2]. Наличие такого крупного участка в митохондриальных геномах пред-

ставляет большой интерес, поскольку эволюция мтДНК идет по пути ком-

пактизации. В настоящее время функциональное значение региона-повто-

ров, а также его происхождение не известно [3]. Control-регион, или об-

ласть формирования D-петли – участок митохондриальных геномов, пред-

ставляющий собой AT-богатую область, функциональное назначение ко-

торого – инициация репликации ДНК [4,5]. Известно, что положение в ми-

тохондриальном геноме и длина области формирования D-петли вариа-

бельны, что обусловлено наличием в них тандемных повторов, функцио-

нальное значение которых остается дискуссионным [4]. 

В нашей работе мы сделали попытку установить наличие или отсут-

ствие структурного сходства между repeat- и control-регионами, приняв в 

качестве гипотезы утверждение, что обнаруженное сходство в мотиве 

нуклеотидных последовательностей будет указывать на общность проис-

хождения repeat-региона и D-петли. Для проверки нашей гипотезы мы по-
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ставили перед собой задачу разработать алгоритм для обнаружения обла-

стей подобия с возможностью проведения множественного попарного 

сравнения между видами и между таксонами (в прямой, обратной и ком-

плементарной ориентациях), а также с возможностью устанавливать нуж-

ный процент совпадений, поскольку на данный момент не существует оп-

тимального пакета программ, позволяющего быстро и эффективно выпол-

нить наш анализ с минимальными затратами ресурсов. 

Материалы и методы. Для проверки гипотезы была создана вы-

борка из 262 нуклеотидных последовательностей полных мтДНК насеко-

мых, депонированных в открытом доступе в базе данных GenBank. Из 

полных геномов были извлечены последовательности, соответствующие 

областям control- и repeat-регионов. Сводные данные о составе выборки 

представлены в таблице. 

 
Таксономическая выборка  

Таксон насеко-

мых 

Количество геномов Суммарное количество 

геномов С repeat-регионом Без repeat-региона 

Coccoidea 3 4 7 

Aleyrodidae 4 6 10 

Psylloidea 4 32 36 

Cicadellidae 1 57 57 

Heteroptera 10 84 94 

Aphididae 35 18 53 

 

Для каждого таксона T с контрольной областью C и региона повторов 

R рассмотрим множество общих фрагментов последовательностей 

 𝑋𝑇 = 𝑋𝐶 ∩  𝑋𝑅, (1) 

где 𝑋𝐶 – множество всех фрагментов последовательностей из контрольной 

области C и 𝑋𝑅 – множество всех фрагментов последовательностей из ре-

гиона повторов 𝑅. На множестве  𝑋𝑇 введем отношение порядка ≼ следу-

ющим образом: пусть 

 a, b ∈  𝑋𝑇, b =  ( 𝑏1,  𝑏2, . . . ,  𝑏𝑛)  (2) 

Тогда полагаем 

 a ≼  b ↔ ∃(𝑖, 𝑗), 1 ≤ 𝑖 ≤ 𝑗 ≤ 𝑛, 𝑎 = (𝑏𝑖 , 𝑏𝑖+1, … , 𝑏𝑗) (3) 

Таким образом, пара (𝑋𝑇 , ≼) образует частично упорядоченное мно-

жество, максимальные элементы которого характеризуют степень сход-

ства между последовательностями С и R. Для анализа сходства последо-

вательностей мы используем алгоритм, изображенный на рис. 1. Данный 

алгоритм можно разделить на 2 этапа: 
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1. Создание множеств фрагментов для каждой последовательности. По-

иск их пересечения. 

2. Поиск множества максимальных элементов. 

2.1. Создание сортированного по длине последовательностей списка S на 

основе пересечения множеств фрагментов. 

2.2. Создание пустого списка 𝑀𝑠 для хранения максимальных элементов. 

2.3. Итеративный проход по отсортированному множеству строк. Для 

каждой строки из множества S проверяем, входит ли она в некото-

рую строку из 𝑀𝑠. Если нет, добавляем её в 𝑀𝑠. 

 

 

Рис. 1. Иллюстрация работы алгоритма 

Результаты. Несмотря на установление жесткого порога для сход-

ства в 100 % и минимальной длины последовательностей в 50 нуклеотидов 

(полагая, что при 100 % совпадении последовательностей длиной 

50 нуклеотидов и выше мы можем исключить вероятность случайного 

совпадения) были обнаружили 2 случая, в которых в control- и 

repeat-регионах присутствовали идентичные участки длиной 279 нуклео-

тидов в геноме Aphididae (рис. 2) и три участка длиной по 185, 199 и 

239 нуклеотидов в одном геноме Heteroptera (рис. 3). Наличие столь про-

тяженных идентичных участков в двух отдельных областях генома, явля-

ющихся некодирующими, едва ли является случайным. Это не позволяет 

нам утверждать, что repeat-регион был образован в результате дупликации 

и транслокации участков control-региона, однако дальнейшие исследова-

ния с установлением меньшего порога сходства, вероятно, позволят нам 

ответить на этот вопрос. 
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Рис. 2. Сгруппированная столбчатая гистограмма длин максимальных фрагментов 

таксона Aphididae. 

 

Рис. 3. Сгруппированная столбчатая гистограмма длин максимальных фрагментов 

таксона Heteroptera. 

Разделяющая граница выбросов – величина, задающая формальный 

критерий того, что мы считаем выбросом: выбросами считаются все вели-

чины, которые больше данной границы. 
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