
Аннотация. Представлены 
результаты впервые 
проведенного секвенирования 
митохондриального генома 
карельской березы. Длина 
полноразмерной молекулы 
мтДНК составила 581,3 тыс. н.п. 
Аннотировано 65 структурных 
генов, 36 из которых кодируют 
белки, 26 – тРНК и 3 – рРНК. 
Выявлены генетические 
особенности структурно-
функциональной организации 
митохондриальной ДНК по 
отношению к хлоропластному 
геному карельской березы и 
митохондриальным геномам 
других таксономических групп 
организмов. Идентифицировано 
469 микросателлитных 
локусов для разработки 
панели высокоинформативных 
генетических маркеров.
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Наиболее вероятной считается  
симбиотическая гипотеза про-
ис хож ден и я  м и т охон д ри й, 
согласно которой предшествен-
ники данных органелл – альфа-
протеобактерии, интегрирован-
ные в клетки первичных эука-
риотических организмов около  
2 млрд лет назад [3]. Формирова-
ние современного строения мито-
хондрий было основано на адапта-
ции бактерий-симбионтов, упро-
щении их организации, включая 
редукцию генетического аппарата 
путем транслокации кодирующих 
и некодирующих регионов в ядер-
ный геном. Согласно литератур-
ным данным, большинство мито-
хондриальных белков в настоящее 
время кодируются яДНК и после 
их синтеза транспортируются из 
цитоплазмы в органеллу. Степень 
преобразования мтДНК в филоге-
незе для разных групп организ-
мов неодинакова, что обусловли-
вает низкий уровень ее сходства 

между таксономически удален-
ными группами – простейшими, 
растениями, животными и гри-
бами. Основные отличия заклю-
чаются в размере генома и его 
кодирующей способности. Наи-
меньший размер мтДНК характе-
рен для животных (≈16 тыс. н. п.) 
и паразитических простейших 
(≈6 тыс. н. п.), а наибольший выяв-
лен у растительных организмов 
(до ≈11 млн  н. п.) [4–6]. Еще одна 
особенность митохондриального 
генома растений – разнообра-
зие структурных форм мтДНК, 
одновременное наличие в орга-
нелле пула кольцевых и линей-
ных молекул, различающихся раз-
мером и составом кодирующих 
и некодирующих областей [7].  
Также в мтДНК выявляются 
участки хпДНК, что может ука-
зывать на транслокацию в ходе 
онто- и филогенеза фрагментов 
хлоропластного генома в мито-
хондриальный [8].
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Митохондрии – один из основных компонентов эукариотической 
клетки, они обладают собственным геномом и играют важную 
роль в биоэнергетических процессах [1]. Кроме обеспечения 
протекания катаболических реакций они также участвуют 
в поддержании клеточного гомеостаза, нарушение которого 
может вызывать широкий ряд патологий [2].
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Гены, представленные в струк-
туре последнего, характеризуются 
высокой степенью консерватив-
ности, а их число и состав отно-
сительно сходны, что в особен-
ности прослеживается при срав-
нении близкородственных групп 
организмов. Наиболее общими из 
них являются кодирующие рибо-
сомные РНК, белки комплекса 
окислительного фосфорилиро-
вания, рибосом, транспортных 
РНК. Сохранение данных генов 
в составе мтДНК связано с осо-
бенностями кодируемых ими 
белков, для которых, с функцио-
нальной точки зрения, транспор-
тировка из цитоплазмы в матрикс 
митохондрий затруднительна или 
невозможна. Кроме того, поддер-
жание относительной автономно-
сти предполагает наличие опре-
деленного перечня структурных 
генов и связанных с ними регуля-
торных элементов. В то же время 
следует отметить, что для широ-
кого спектра организмов в яДНК 
выявлены дублирующие элементы 
митохондриального генома, обо-
значаемые как NUMT [9].

Наследование митохондри-
ального генома осуществля-
ется, как правило, унипарен-
тально и в основном по материн-
ской линии, что обусловливает 
генетическое сходство множе-
ства молекул мтДНК в пределах 
одного организма или клетки. 
Тем не менее явление гетероплаз-
мии мтДНК встречается у разных 
видов животных, растений и гри-
бов, при этом механизмы ее воз-
никновения могут в определен-
ной степени различаться [10].

К настоящему времени мито-
хондриальные геномы расшиф-
рованы для большого количе-
ства живых организмов. В гене-
тических базах данных NCBI 
GenBank, MitBASE, CODIS и др. 
полные аннотированные после-
довательности мтДНК растений 

представлены в основном для 
сельскохозяйственных культур, 
а также некоторых лесных дре-
весных видов. При этом значи-
тельная часть депонированных 
последовательностей относится 
к основному типу митохондри-
ального генома растительных 
видов, включающего полный 
состав его генов.

Карельская береза (Betula 
pendula Roth var. carelica Merkl.), 
характеризующаяся наличием 
узорчатой текстуры древесины, – 
одна из хозяйственно ценных дре-
весных пород Беларуси. До насто-
ящего времени информация отно-
сительно ее мтДНК в генетических 
базах была представлена фрагмен-
тарно. Изучение ее структурно-
функциональных особенностей 
дает возможность оценить уча-
стие цитоплазматических генов 
в формировании признаков узор-
чатости древесины, разработать 
генетические маркеры для прове-
дения паспортизации и селекци-
онного отбора клонов и геноти-
пов, уточнить вопросы система-
тики и филогенеза.

Цель данной работы – уста-
новление структурно-функци
ональной организации митохон-
дриального генома карельской 
березы на основании данных 
высокопроизводительного секве-
нирования, а также выявление в 
мтДНК повторяющихся последо-
вательностей, перспективных для 
разработки набора высокоинфор-
мативных SSR-маркеров.

Материалы и методы

Ра с т и т ел ьн ы й мат е риа л 
(фрагменты боковых побегов 
I порядка длиной 50 см) для полу-
чения мтДНК и молекулярно-
генетического анализа был собран 
в коллекционных культурах 
карельской березы Кореневской 
экспериментальной лесной базы 

Института леса НАН Беларуси.  
Общее количество образцов 
составило 60 шт. В ходе пробопод-
готовки у всех из них были ото-
браны клетки камбиального слоя 
и примыкающего к нему участка 
ксилемы. Последующее выделе-
ние суммарной ДНК производи-
лось непосредственно из натив-
ного материала.

Суммарную ДНК получали на 
основе CTAB-протокола и изо-
пропанольной преципитации [11].  
Для высокопроизводительного 
секвенирования был использо-
ван образец дерева КБВ‑25/62, 
относящегося к высокоствольной 
габитуальной форме. Создание 
ДНК-библиотек и высокопроиз-
водительное секвенирование осу-
ществляли с помощью системы 
Ion TorrentTM PGM (Thermo Fisher 
Scientific Inc., США) в соответ-
ствии с протоколом, рекомен-
дованным производителем для 
фрагментов длиной 200 н. о. Реак-
цию секвенирования проводили 
в чипе Ion 316 Chip v2 (Thermo 
Fisher Scientific Inc., США).

Первичная обработка данных 
выполнялась на базе програм- 
много обеспечения Ion Torrent Suite 
v.5.8 (Thermo Fisher Scientific Inc., 
США) с получением набора вери-
фицированных прочтений в фор-
мате fastq. De novo сборку выпол-
няли в программе SPAdes v.3.15.5 
(https://github.com/ablab/spades), 
дополнительную сверку прово-
дили в программе NOVOPlasty 
v.4.3.3 (https://github.com/ndierckx/
NOVOPlasty). Для аннотации 
белоксодержащих последователь-
ностей использовали веб-сервис 
MITOFY (https://vcru.wisc.edu/
cgi-bin/mitofy/mitofy.cgi). Локали-
зация генов тРНК устанавлива-
лась с помощью RNAscan-SE v.2.0 
(https://github.com/UCSC–LoweLab/
tRNAscan-SE).

Выравнивание нуклеотидных 
последовательностей и иденти-
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фикацию полиморфизма выпол-
няли на Unipro UGENE v.45 (Unipro, 
РФ), SnapGenе v.3.2.1 (GSL Biotech 
LLC, США) и CLC Viewer v.6.3 
(Qiagen, США). Для сравнитель-
ного анализа применяли нукле-
отидные последовательности из 
NCBI GenBank: мтДНК вершин-
ного короеда – Ips acuminatus 
(MK988441.1) и микромицета – 
Phoma sp.1 (OM236666.1), ольхи чер-
ной – Alnus glutinosa (OY340912.1), 
бука европейского – Fagus sylvatica 
(NC_050960.1), мтДНК чело-
века – Homo sapiens (NC_012920.1) 
и березы повислой – Betula pendula 
(LT855379.1), а также секвенирован-
ная нами ранее хпДНК карельской 
березы (NC_044852.1).

Результаты  
и обсуждение

В результате ассемблирования 
3,46 млн прочтений (LR≈246 н. о.) 
было получено несколько разли-
чающихся по длине закольцован-
ных последовательностей (конти-
гов), относящихся к мтДНК. Для 
дальнейшего анализа была ото-
брана наибольшая (581,3 тыс. н. о.) 
по размеру последовательность 

При этом частота встречаемости 
нуклеотида G (9,4%) не сходна со 
значениями, выявленными для 
растений, и ниже содержания 
нуклеотида C (14,4%) в ≈1,5 раза.  
Данная асимметрия отмечена 
и для мтДНК человека со значе-
ниями содержания А – 30,9%,  
T – 24,7%, С – 31,3% и G – 13,1%. 
Такие особенности могут быть 
следствием насыщения мтДНК 
определенными нуклеотидами 
для повышения энергетической 
эффективности и стабильности.

Сравнительное изучение рас-
пределения А-, Т-, G-, C-, АТ-,  
G C -нас ы щен н ы х р ег ионов 
в мтДНК карельской березы 
показало, что первичная струк-
тура макромолекулы характери-
зуется определенной однородно-
стью без выраженного доминиро-
вания оснований того или иного 
типа (рис. 1). В то же время рас-
пределение нуклеотидных осно-
ваний в молекуле хпДНК карель-
ской березы носило выраженный 
кластерный характер и включало 
две АТ-насыщенные области дли-
ной 22 тыс. и 120 тыс. н. о. (содер-
жат тРНК- и белок-кодирующие 
последовательности), разделенные  

Рис. 2. Распределение содержания AT- и GC-насыщенных регионов в митохондриальных 
геномах человека (A), Phoma sp.1 (Б) и вершинного короеда (В)

с присвоением ей в NCBI GenBank 
идентификационного номера 
OR496170.1.

Проведенный анализ нуклео-
тидного состава мтДНК карель-
ской березы показал, что встре-
чаемость в нем азотистых осно-
ва ний оп ределенного типа 
относительно сходна с незначи-
тельным преобладанием A (27,2%) и 
Т (27,3%). Содержание нуклео-
тидов С и G при этом составило 
22,8% и 22,7% соответственно. 
В отличие от мтДНК для хпДНК 
карельской березы преоблада-
ние А и Т оснований было более 
выраженным – их долевое участие 
равнялось 31,5% и 32,5% соот-
ветственно, а значение частоты 
встречаемости нуклеотидов G 
и С находилось в пределах 17,7% 
и 18,3%. При анализе митохон-
дриального генома Phoma sp 1. 
(микромицет) установлено схожее 
содержание нуклеотидов с хпДНК 
карельской березы: A (34,5%),  
T (35,4%), G (15,5%), C (14,6%).

Также значительное превали-
рование нуклеотидов A и Т было 
отмечено для митохондриаль-
ного генома Ips acuminatus (насеко-
мые) – 38,9% и 37,3% соответственно.  

Рис. 1. Распределение содержания нуклеотидов (A, T, C и G), AT- и GC- насыщенных последовательностей 
в митохондриальном геноме карельской березы

НАУЧНАЯ ПУБЛИКАЦИЯ
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генов. Среди них можно выде-
лить nad7 и nad9 (кодируют субъ-
единицы НАДН-дегидрогеназы), 
atp1, atp4 и atp9 (АТФ-синтазы), 
sdh3 и sdh4 (сукценатдегидроге-
назы), ccmFn, ccmB, ccmC и ccmFc 
(биогенез цитохрома С), mttB 
(транспортный мембранный 
белок B), matR (матураза), rrn5 
(рибосомную РНК 5S), а так же 
целый ряд генов, выявляемых 
в хпДНК: rps1, rps3, rps4, rps7, 
rps11, rps12, rps14, rpl5, rpl10, rpl16 
(рибосомные белки).

Проведенный анализ струк
турно-функциональной органи
зации генов показал наличие 
интронных участков для 8 из 
них (nad1, nad2, nad4, nad5, nad 7, 
rps3, ccmFc, cox2). При этом у nad1, 
nad2, nad5 экзоны находились на 
значительном расстоянии друг 
от друга и разделялись другими 
генами. В то же время экзоны для 
nad4, nad7, rps3, ccmFc, cox2 распо-
лагались в пределах гена последо-
вательно друг за другом.

Особый интерес с точки зре-
ния молекулярной таксономии 
представляют гены группы ccm, 
отсутствующие в геномах живот-
ных и грибов, но представленные 
у бактерий и в митохондриях 
высших растений. Для гена ccmC 
карельской березы были выяв-
лены консервативные участки, 
сходные с генами альфапротео-
бактерий, что согласуется с обще-
принятой теорией эндосимбиоти-
ческого происхождения митохон-
дрий от бактериальных предков. 
В то же время для ccmB и ccmFc 
гомологичные последователь-
ности с Bacteria не обнаружены. 
Степень идентичности участка  
(1276–1413 н. о.) гена ccmFn карель-
ской березы была наибольшей 
к гену цитохрома С гемлиазы 
гамма-протеобактерий и соста-
вила 80%. Для альфапротеобакте-
рий данный показатель был ниже 
и не превысил 78%.

Рис. 3. Схематическое расположение 
генов в мтДНК карельской березы

д ву м я д у п лици рова нны м и 
GC-насыщенными регионами 
(включают в себя гены рибосом-
ных 4,5S, 5S, 16S и 23S РНК) раз-
мером по 10 тыс. н. о. каждый [12].

Общее количество GC-насы-
щенных регионов в митохондри-
альном геноме растений было 
на порядок выше, чем в мтДНК 
человека (рис. 1 и 2). При этом 
у микромицетов и насекомых 
такие области отсутствовали.

В ходе аннотации митохон-
дриального генома было выяв-
лено 65 кодиру ющи х лок у-
сов, представленных 36 белок-
кодирующими последователь-
ностями, 26 генами тРНК и  
3 рРНК. Общая схема располо-
жения кодирующих последо-
вательностей мтДНК карель-

ской березы показана на рис. 3. 
Суммарный размер кодирую-
щей части митохондриального 
генома карельской березы трех-
кратно превысил аналогичные 
регионы у микромицетов, насе-
комых и человека (рис. 4). В то же 
время отношение кодирующей 
части к общему размеру мтДНК 
у карельской березы было самым 
низким среди сравниваемых 
организмов и не превысило 9%,  
тогда как данный показатель 
для микромицетов, насекомых 
и человека составил 53%, 79% 
и 93% соответственно. Увеличе-
ние размера кодирующей обла-
сти в мтДНК карельской березы 
(растения) в основном было обу-
словлено бóльшим количеством 
входящих в геном структурных 

комплекс 1 (NADH-дегидрогеназа)
комплекс 2 (сукцинатдегидрогеназа)
комплекс 3 (убихинол-цитохром-С-редуктаза)
комплекс 4 (цитохром-С-оксидаза)
АТР-синтаза
рибосомальные белки (SSU)
рибосомальные белки (LSU)
матураза
другие гены
транспортная РНК
Рибосомная РНК 
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ностей. Несмотря на наличие 
в геноме всего 26 генов тРНК, 
кодирующих 18 видов тРНК, ана-
лиз разнообразия используемых 
кодонов в белок-кодирующих 
последовательностях показал 
наличие 61 варианта триплетов 
(рис. 5). Согласно литературным 
данным, такое несоответствие 
может быть компенсировано 
либо за счет транспорта допол-
нительных видов тРНК из цито-
плазмы [13], либо за счет особен-
ностей трансляции полипептидов 
в митохондриальных рибосомах, 
где используется динуклеотидное 
распознавание изоакцепторных 
тРНК [14].

Исследование повторяющихся 
мотивов в структурных генах 
мтДНК карельской березы позво-
лило выявить прямые и инверти-
рованные повторы, палиндромы 
и последовательности с диад-
ной симметрией. Наиболее круп-
ными по размеру мотивами были 
прямые повторы в генах nad4  
(21, 29, 35 и 42 н. о.), rrnl (27 н. о.),  
rps1 (34 н. о.). Расстояние между 
мотивами могло варьировать от 
нескольких десятков до несколь-
ких тысяч нуклеотидных основа-
ний. Последовательности с диад-
ной симметрией имели меньший 
размер по сравнению с прямыми 
повторами (12–23 н.о.) и были 
обнаружены в генах nad4, nad3, 
rps1. Расстояние между последо-
вательностями также варьировало 

Таблица. Микросателлитные локусы в митохондриальном геноме карельской березы. Примечание: «*» – не учитывались, «-» – отсутствовали

Рис. 5. Распределение частоты встречаемости триплетов в кодирующей части 
митохондриального генома карельской березы
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Насекомые 
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Рис. 4. Общий размер 
митохондриальных 
геномов и его 
кодирующей 
части различных 
организмов

Мотив
Количество повторов мотива микросателлитов

Всего
5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16

A * * 102 47 19 13 5 4 1 - 1 1 193

C * * 32 6 2 1 - - - - - - 41

G * * 34 4 4 1 - - - - - - 43

T * * 83 39 29 14 3 1 - 2 - - 171

AG/CT * 2 1 1 - - - - - - - - 4

AT/AT * 7 2 1 - - - 2 1 1 - - 14

AAG/CTT * 1 - - - - - - - - - - 1

AGG/CCT 1 - - - - - - - - - - - 1

AGAT/ATCT 1 - - - - - - - - - - - 1

В результате сравнения нукле-
отидных последовательностей 
ортологичных генов мтДНК 
карельской березы, ольхи черной 
(OY340912.1, уровень семейства) 
и бука европейского (NC_050960.1, 
уровень порядка) значительных 
различий выявлено не было. Так, 
уровень генетической дифферен-
циации между ними не превысил 
0,36% и 0,98% соответственно. 
При этом следует отметить, что 
все отличия были в основном свя-

заны с нуклеотидными заменами. 
Исключение – ген rps4, в котором 
у ольхи черной была обнаружена 
инсерция размером в 30 нуклео-
тидных оснований. При выравни-
вании белок-кодирующих последо-
вательностей карельской березы 
и березы повислой (LT855379.1, 
уровень вида) различий между 
ними не выявлено.

Отдельным аспектом было 
изучение кодонной структуры 
транслируемых последователь-
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от нескольких десятков до полу-
тора тысяч нуклеотидных основа-
ний. Размеры повторов с диадной 
симметрией в других структурных 
генах составляли менее 14 н. о.

П а л и н д р о м н ы е  м о т и в ы 
и инвертированные повторы 
в большинстве белок-кодирующих 
и рРНК генах характеризовались 
относительно сходными разме-
рами (≈11 н. о.). Последовательно-
сти длиной ≥12 н. о. встречались 
в единичных случаях. Расстоя-
ние между повторами также могло 
варьировать от нескольких десят-
ков до нескольких тысяч нуклео-
тидных оснований.

Проведенный сравнительный 
анализ размеров повторяющихся 
последовательностей в мтДНК 
изученных нами организмов 
показал, что наиболее крупные 
по величине мотивы выявлены 
в некодирующих областях карель-
ской березы: прямой повтор –  
199 н.о., с диадной симметрией –  
28 н.о., инвертированный пов
тор – 474 н.о.,  па линдром –  
38 н. о. Наименьшие размеры отме-
чены для мтДНК человека: пря-
мой повтор – 15 н.о., с диадной 
симметрией – 16 н. о., инвертиро-
ванные повторы – 13 н.о., палин-
дром – 16 н.о. С одной стороны, 
превалирование длины повто-
ров и их числа в мтДНК карель-
ской березы по сравнению с чело-
веком может быть объяснено более 
значительным размером ее мито-
хондриального генома. В то же 
время произведенные расчеты 
вероятности формирования ука-
занных повторяющихся мотивов 
в мтДНК B. pendula var. carelica не 
позволяют отнести данную осо-
бенность исключительно к стоха-
стическим процессам. Как следует 
из опубликованных работ, повто-
ряющиеся последовательности 
ДНК могут выступать в качестве 
дистальных регионов мигрирую-
щих генетических элементов, уча-

ствовать в образовании различ-
ных вторичных структур нукле-
иновых кислот и таким образом 
вносить вклад в формирование 
многообразия вариантов макро-
молекул митохондриальной ДНК 
растений [15].

Проведенный анализ тандем-
ных повторов позволил иденти-
фицировать в митохондриаль-
ном геноме карельской березы 
469 микросателлитных локу-
сов, содержащих моно-, ди-, три- 
и тетрануклеотидные мотивы 
(таблица). Превалирующими 
повторами явились гомополимер-
ные последовательности, в основ-
ном (A)n- и (T)n-типов. Примеча-
тельно, что, несмотря на то, что 
митохондриальный геном карель-
ской березы по размеру превы-
шает хлоропластный (≈в 3,5 раза), 
общее количество выявленных 
микросателлитных последова-
тельностей оказалось больше 
только на ≈20%.

Для изучения процессов пере-
носа генетической информации 
между мтДНК и хпДНК прово-
дили картирование прочтений 
каждого из геномов на ассем-
блированную последователь-
ность другого. В результате были 
детектированы химерные про-
чтения, содержащие фрагменты 
обоих геномов, включая только 
некодирующие области, некоди-
рущий участок хпДНК и кодиру-
ющий регион мтДНК (фрагменты 
генов matR, nad4), кодирующие 
последовательности обоих гено-

мов (фрагменты генов rpoC2/nad2, 
rps3/rpoC1), некодирущий регион 
мтДНК и кодирующую область 
хпДНК (фрагменты генов ndhF, 
ссsA, ndhD, ndhI, ndhA, ndhH, ycf1, 
matK, atpA, atpI, rpoC2, rpoC1, 
rpoB, petN, psbA, ycf3, rps4, atpB, 
rbcL, accD, ycf4, petA, rpl20, clpP, 
rps3, rpl22). Все описанные обла-
сти располагались равномерно по 
геному как хпДНК, так и мтДНК, 
не образуя выраженных класте-
ров. Наибольший уровень экс-
пансии был отмечен для хпДНК, 
что подтверждает результаты, 
полученные другими авторами 
относительно однонаправленного 
процесса переноса генов в мито-
хондриальный геном [16]. В ходе 
детального изучения химерных 
последовательностей было уста-
новлено, что перенос фрагмен-
тов хпДНК носил произвольный 
характер и не был ассоциирован 
со структурно-функциональными 
особенностями локусов.

Одним из наиболее круп-
ных транслоцированных регио-
нов хпДНК явилась последова-
тельность (координаты 114021– 
115112 н.о., ID NC_044852.1), 
содержащая гены psbJ, psbL, psbF, 
psbE. При картировании данного 
участка на мтДНК карельской 
березы было идентифицировано 
несколько гомологичных обла-
стей. Так, гену psbJ хпДНК соот-
ветствовала последовательность 
мтДНК с неустановленными функ-
циями, потенциально представля-
ющая собой открытую рамку счи-

Рис. 6. Результаты картирования прочтений 
мтДНК на яДНК карельской березы
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тывания (ОРС). Уровень сходства 
транслируемых последователь-
ностей данных локусов соста-
вил 83% (при 100%-й степени 
покрытия). Последовательности 
мтДНК, гомологичные генам psbL, 
psbF хпДНК, не имели ОРС вслед-
ствие мутаций в старт-кодонах 
данных локусов. Последователь-
ность гена psbE хпДНК характе-
ризовалась частичным перекры-
тием с ОРС мтДНК, достигая 
по отдельным доменам уровень 
сходства в 87%. Суммируя полу-
ченные данные, можно сделать 
вывод, что изученный интегри-
рованный регион хпДНК в ходе 
филогенеза претерпел значи-
тельные структурные изменения 
(включая удлинение на 1092 н. о.)  
с утратой функциональности вхо-
дящих в его состав локусов. В то 
же время митохондриальные 
гомологи других генов хпДНК 
(rps7, trnD-GUC, trnM–CAU, trnW-
CCA) претерпели несуществен-
ные изменения своей структуры 
и, как следствие, нарушение функ-
циональных свойств в условиях  
in silico для них выявлено не было.

С целью идентифика ции 
NUMT-региона в яДНК карель-
ской березы проведено карти-
рование прочтений мтДНК на 
ассемблированные последова-
тельности геномов Betula spp., 
представленные в базе данных 
NCBI GenBank. В результате 
в ядерном геноме были отмечены 
фрагменты ряда генов, имеющие 
митохондриальное происхож-

дение. На рис. 6 представлены 
результаты картирования про-
чтений митохондриального гена 
cox1 на ядерный геном карель-
ской березы.

Выводы

Митохондриальный геном 
карельской березы имеет типич-
ную структурно-функциональную 
организацию, характерную для 
других высших растений, что под-
тверждает ядерную локализацию 
генов, ассоциированных с узорча-
тостью древесины. Значимые гене-
тические отличия в структурно-
функциональной организации 
мтДНК данной породы от березы 
повислой отсутствуют, что ука-
зывает на внутривидовой таксо-
номический статус. Выявленные 
молекулярно-филогенетические 
особенности по ряду локусов 
говорят о вероятном полифили-
тическом происхождении мито-
хондрий высших растений, что 
требует дальнейшего изучения 
и уточнений в гипотезе симбио-
генеза. Отмеченные в мтДНК 
и яДНК карельской березы химер-
ные последовательности различ-
ного типа могут быть использо-
ваны в качестве информативных 
молекулярных маркеров для изу-
чения процессов транслокации 
генетического материала в ходе 
онто- и филогенеза.

Статья поступила в редакцию 
30.05.2025 г.
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