Определение клонального разнообразия в популяциях партеногенетического вида ящериц Darevskia unisexualis на основе микросателлитного генотипирования
Гирнык Анастасия Евгеньевна
аспирант

Федеральное государственное бюджетное учреждение науки Институт биологии гена Российской академии наук (ИБГ РАН), Россия, Москва
E–mail: nasstenochka@mail.ru
Клонально размножающиеся позвоночные представляют особый интерес, так как при размножении у них отсутствует генетическая рекомбинация. Одними из таких видов являются партеногенетические кавказские скальные ящерицы рода Darevskia. 
Для оценки клонального разнообразия был использован метод микросателлитного генотипирования. С помощью монолокусной ПЦР был проведен анализ аллельного полиморфизма трёх микросателлитных локусов (Du215, Du281, Du323) в популяциях D. unisexualis (68 особей, 5 популяций Армении). Полученные ПЦР-продукты были клонированы и секвенированы.
Было показано, что все исследованные особи гетерозиготны по исследованным локусам. Установлено, что изучаемые локусы (за исключением локуса Du323) являются полиморфными и представлены в популяциях несколькими аллельными вариантами, отличающимися друг от друга не только структурой и составом микросателлитного кластера, но и различным количеством однонуклеотидных вариаций (транзиции и трансверсии), расположенных на фиксированных расстояниях от кластера. При этом такие вариации образуют различные сочетания – гаплотипы, характерные для определенных аллелей. Показано, что изученные популяции отличаются между собой по частоте встречаемости аллельных вариантов исследованных локусов. По сочетанию аллелей каждого локуса был составлен генотип для каждой особи партеновида D. unisexualis. На основании этих данных детектировано 7 клональных линий, в том числе 4 мажорных и 3 минорных клона. Все клоны, кроме одного мажорного, который  широко распространен в разных популяциях, географически ограничены. 
Данный подход позволил определить число клональных линий у D. unisexualis и детектировать клоны, возникшие в результате межвидовой гибридизации и клоны постмутационного происхождения. Использование новых локусов для генотипирования должно дать новую информацию по клональному разнообразию партеновида D. unisexualis. Полученные данные могут быть использованы для определения филогенетических связей в группе ящериц рода Darevskia и генетического вклада отдельных популяций в генофонд D. unisexualis.
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