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ХВОСТАТЫХ АМФИБИЙ: СПЕЦИФИЧНОСТЬ ЭКСПРЕССИИ В РЕГЕНЕРИРУЮЩЕЙ 

СЕТЧАТКЕ ТРИТОНОВ 
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Проведен биоинформационный анализ регуляторных генов семейства Pitx (Рitх1, Рitх2, Рitх3) и их 

изоформ у хвостатых амфибий, обладающих высокими регенерационными способностями. Эти гены 
контролируют формирование ряда тканей и органов в эмбриогенезе позвоночных, и, как предполагается, 
вовлечены в регуляцию процессов регенерации тканей (L'hоnоrе et al. 2014). С помощью праймеров, 
сконструированных к наиболее консервативным участкам гена Pitx1 позвоночных (Danio rerio, Xenopus 
laevis, Gallus gallus), из сетчатки взрослых тритонов P. waltl выделены два ПЦР-фрагмента длиной 234 и 233 
п.о., определена их нуклеотидная последовательность. Оба фрагмента содержат гомеодомен и участок, 
кодирующий домен OAR. Анализ полученных фрагментов с помощью программы Blast (Pub Med), 
множественного выравнивания с известными последовательностями мРНК для ряда позвоночных 
и построения филогенетических деревьев (метод ближайших соседей, Neighbor-Joining) подтвердил 
гомологию одного из фрагментов с геном Pitx1, а другого – c Pitx2. Полученные фрагменты были 
использованы в качестве зондов (Query Sequence) для поиска полноразмерных транскриптов Рitх1 и Рitх2 
в базе данных транскриптома туловища тритонов P. waltl, любезно предоставленной Dr. Elewa (Elewa et al., 
2017). В результате скрининга обнаружены 9 транскриптов, три из которых гомологичны Рitх1, а шесть – 
Рitх2. Транскрипты Рitх1 тритона наиболее сходны с соответствующими транскриптами шпорцевой 
лягушки и курицы, а транскрипты Рitх2 – с транскриптами этого гена у человека. Соответствующие белки 
содержат гомеодомен и домен OAR, характерные для генов семейства Pitx. 

У тритона Cynops pyrrhogaster (база данных 
http://antler.is.utsunomiya-u.ac.jp/imori, Nakamura et al., 
2014) выявлены 27 транскриптов, кодирующих Рitх1 и 
Рitх2, в мозге, сердце, конечностях, хрусталике и глазном 
бокале. Из них в глазном бокале экспрессируется 22 
транскрипта (12 изоформ Рitх1 и 10 – Рitх2), причем 
экспрессия 17-и транскриптов специфична для глазного 
бокала. Интересно, что в регенерирующей сетчатке 
тритона (30 сут) экспрессируются 7 изоформ Рitх1 и Рitх2, 
которые не обнаружены на других сроках регенерации 
сетчатки, что может указывать на избирательную 
транскрипционную активность этих генов. Изоформы 
Рitх2, экспрессирующиеся на этих стадиях не имели OAR 
домена. Ранее у тритона вида Pleurodeles waltl мы 
идентифицировали присутствие белка Рitх2 в сетчатке 
на протяжении всего периода ее регенерации, начиная 
со стадии нейробластов и до полного формирования 
(Авдонин и др., 2010). 

Расширенный поиск гомологов Pitx 
в опубликованных базах данных транскриптов хвостатых 

амфибий (рис. 1) позволил идентифицировать 8 изоформ Рitх1 и 9 изоформ Рitх2 у Ambystoma mexicanum, 
Ambystoma maculatum, Hynobius retardatus, Hynobius chinensis и Tylototriton wenxianensis (рис. 2). Высоко 
идентичные участки соответствовали области ORF, тогда как области 5’ – и 3’ – UTR были наиболее 
вариабельны. Исключение составляет участок длиной около 460 п.о. в области 3’ – UTR в транскриптах Рitх2 
Ambystoma maculatum. Этот участок присутствует также в транскриптах Рitх2 P. waltl, и у целого ряда 
эволюционно удаленных позвоночных (черепахи, крокодил, беркут, летучие мыши, утконос, беркут, дельфин). 
Высокая эволюционная консервативность последовательности этой области позволяет предполагать ее 
регуляторную роль. В частности, в 3'-UTR области мРНК, кодирующей Рitх1, могут располагаться сайты 
связывания с микроРНК, контролирующие трансляцию этих мРНК (Ohira et al., 2015). Нам не удалось выявить 
транскрипты, гомологичные Рitх3, у изученных видов хвостатых амфибий. Исключение составляют тритоны 
Hynobius, у которых выявлены лишь две изоформы Рitх3 (рис. 2). Кроме того, у этого вида тритонов обнаружен 
химерный транскрипт, который кодирует последовательности, гомологичные генам Рitх3 и Zmуnd8. Видовые 
различия в экспрессии гена Рitх3 могут обуславливать различный регенерационный потенциал разных видов 
тритонов. Аналогичная картина наблюдается и в случае других гомеобокс-содержащих генов. В частности, 
показано, что у аксолотля Ambystoma mexicanum отсутствует ген Рах3, функцию которого у того вида 
выполняет, очевидно, Рах7 (Nowoshilow et al., 2018). 

 
Рис. 1. Базы данных транскриптов Urodela,  

использованные для анализа  
(Transcriptome Shotgun Assembly, PubMed) 
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Полученные данные свидетельствуют о видовых различиях в экспрессии генов семейства Pitx 
и дифференциальной экспрессии их изоформ в процессе регенерации сетчатки у хвостатых амфибий. 

Работа выполнена в рамках темы НИР № ИНГЗ 0108–2019–0005. 
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