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CorydalisDC. (Хохлатка) - род растений, объединяющий около 465 видов, немалое чис-
ло которых произрастает на территории Российской Федерации. Растения этого рода вы-
ступают в роли медоносных, кроме того, в их клубнях содержится значительное коли-
чество алкалоидов, что придаёт им ценность в фармакологии и традиционной медицине
[3].

Для локусов 35S рРНК многих видов в роде Corydalis характерна высокая изменчи-
вость района ITS1. Мы полагаем, что это главная причина, из-за которой долгие годы не
удавалось получить последовательности маркерного участка-внутреннего транскрибиру-
емого спейсера ITS1 генов 35S рРНК для рода Corydalis [1].

Применение методов локус-специфичного секвенирования NGS позволяет не только
определить последовательности нуклеотидов в редких, минорных вариантах генов 35S
рРНК и в других повторах, недоступные секвенированием по Сэнгеру, но и изучить внут-
ригеномный полиморфизм повторенных генов, получить все разнообразие вариантов мар-
кера в геноме, что позволяет сделать более точные выводы об эволюции этого генома.

Было проведено локус-специфичное секвенирование последовательностей 18S рРНК
(фрагмент)-ITS1-5.8S рРНК (фрагмент) ядерного генома нескольких видов растений рода
Corydalis методом секвенирования нового поколения (NGS) на платформе Illumina MiSeq.
В результате для каждого образца был получен набор многокопийных риботипов (Zotu
= zero-radius operational taxonomic unit), на основе которого было выполнено качествен-
ное (наличие общих риботипов) и количественное исследование (относительная частота
индивидуальных Zotu). У значительного числа риботипов была выявлена крупная деле-
ция размером около 28 нуклеотидов. Большинство подобных делецированных риботипов
характерно для видов растений, принадлежащих крупной секции Strictae. В качестве воз-
можных причин внутригеномного разнообразия риботипов стоит рассматривать: 1. Му-
тационный процесс, идущий в геномах; 2. Наличие одинаковых риботипов у нескольких
видов можно объяснить тем, что эти виды возникли в результате межвидовой гибридиза-
ции [2].

Были выявлены характерные участки нуклеотидны последовательностей, которые мо-
гут являться генетическими маркерами распознавания для видов C. tarkiensis Prokh и C.
capnoides var. tibetica Maxim.

Исследование выполнено в рамках Госзадания 124020100136-0.
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