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Мобильные генетические элементы (МГЭ) широко распространены среди разных групп организмов, начиная с бактерий и заканчивая высшими растениями и млекопитающими. В геноме эукариот повторяющиеся последовательности занимают 30-80% генома. Большая часть этих повторов представлена МГЭ. На сегодняшний день широко известно, что их роль в развитии и жизни организмов неоднозначна: они могут быть как источником новых мутаций так и материалом для новых генов у хозяина  в процессе эволюции.
Данная работа была выполнена на модельном объекте генетики -  Drosophila melanogaster. У дрозофилы в перицентромерном районе Х-хромосомы есть локус flamenco, который служит источником антисмысловых РНК (piРНК) для контроля транспозиции МГЭ. Сам механизм синтеза piРНК и замалчивания мРНК МГЭ - это сложный многостадийный процесс, который контролируется большим количество генов. Piwi-зависимый путь РНК-интерференции и контроля транспозиции ещё не полностью изучен. 
Для выявления новых генов было проведено секвенирование транскриптома линий D32 (дикий тип) и SS(7K) (мутант)  и анализ полученных данных. Одной из задач было выявление генов с нонсенс-мутациями.  Основываясь на данных секвенирования мы подобрали праймеры для аллель-специфичной ПЦР к предполагаемым заменам, приводящим к появлению стоп-кодонов внутри открытых рамок считывания. Было проведено несколько серий количественных ПЦР как с  ДНК пула мух (по 7 особей в каждом пуле), так и с ДНК и РНК, выделенных из отдельных особей.  Наличие той или иной формы аллеля выявляли по различию в количестве циклов ПЦР продуктов с использованием разных пар праймеров по каждому из образцов. Проанализировав полученные данные, мы провели серию таких же опытов для линии MS(145), которая возникла от линии SS(7K) путём введения  активной копии ретротранспозона gypsy.
В результате, из девяти нонсенс-мутаций, предсказанных в результате биоинформатического анализа данных секвенирования подтверждено наличие по крайней мере в четырёх: gste5 (CG17527), CG31918, CG33346, cyp9b1 (CG4485). Наличие этих мутаций было исследовано также у линии MS (145), для которой секвенирование транскриптома не проводилось.  Некоторые из этих генов могут быть рассмотрены в качестве потенциальных участников Piwi-зависимого пути РНК-интерференции.
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