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Шефердия серебристая (Shepherdia arg.) – это двудомное растение семейства Elaeagnaceae, 
близкий родственник облепихи, родиной которой является Северная Америка. Широко используемое 
растение в традиционной медицине. В ягодах шефердии серебристой содержится высокое количество 
витамина С, каротина, катехинов. Среди экономически значимых признаков шефердии, можно 
отметить такие признаки, как способность обогащать почву азотом, благодаря наличию 
азотфиксирующих бактерий на корнях. 

В нашей работе мы провели секвенирование двух растений Shepherdia с последующей 
аннотацией репитома. Тандемные повторы и мобильные элементы, включая как транспозоны ДНК, так 
и ретротранспозоны, были идентифицированы, классифицированы, а также предсказано их количество 
в геноме. Сравнительный анализ повтора мужского и дополнительного растения Shepherdia с 
неизвестным полом выявил различия в нескольких повторах. С полученными Illumina сиквенсами двух 
растений Shepherdia провели кластеризацию с помощью программы RepeatExplorer. При этом были 
обнаружены тандемные повторы и ретротранспозоны. Более глубокий биоинформатический анализ и 
аннотирование повторов ДНК мужского и неизвестного пола растений шефердий выявили 8 и 7 
сателлитных повторов соответственно. Среди ретротранспозонов Ty1/Copia мы обнаружили 
пятнадцать кластеров, соответствующих подсемействам Ale, двенадцать кластеров, соответствующих 
подсемействам Angela/Tork, три кластера, соответствующих подсемействам TAR, семь кластеров, 
соответствующих подсемействам Ivana, и два кластера, соответствующих подсемействам SIRE. Среди 
ретроспозонов Ty3/Gypsy мы обнаружили одиннадцать подсемейств Athila, три подсемейства Tekay, 
одно подсемейство Galadriel, четыре подсемейства CRM и шестьдесят подсемейств Reina. Эти данные 
позволили нам построить филогенетическое дерево на основе Ty1/Copia и Ty3/Gypsy. 

Работа выполнена при поддержке гранта РФФИ, соглашение № 20–016–00145 А. 
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