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Повторяющиеся генетические элементы широко распространены в геномах высших растений и 

оказывают большое влияние на их эволюцию [1]. Подавляющее большинство из них составляют 
LTR-ретротранспозоны – мобильные генетические элементы, перемещающиеся в геноме хозяина 
посредством транскрипции РНК, обратной транскрипции с образованием кДНК и ее вставки в геном. 

Последние исследования отмечают наличие экспрессии транспозонов и в стрессовых, и в 
нормальных условиях, несмотря на то, что их активность подавляется на транскрипционном и пост-
транскрипционном уровнях. Такое ингибирование активности ретротранспозонов осложняет изучение 
их биологии [2]. Однако, для модельного растения, Arabidopsis thaliana, были получены различные 
мутантные линии с нарушением активности систем сайленсинга ретротранспозонов. Один из таких 
мутантов – ddm1 (Decreased DNA Methylation I), несущий однонуклеотидную замену в гене DDM1 и 
обладающий высокой активностью различных транспозонов. Кроме низкой активности самих 
ретротранспозонов, существенным препятствием к их изучению является низкое качество сборки их 
геномных и транскриптомных сиквенсов, что связано с высокой (по сравнению с генами) копийностью 
в геноме. 

Чтобы решить сразу обе проблемы изучения ретротранспозонов, в данной работе нами было 
проведено прямое секвенирование полиА РНК ddm1 мутанта на приборе ONT MinION. Нами было 
получено более 700 000 качественных ридов. С помощью этих и ранее полученных данных для «дикого 
типа» мы выявили большое количество транскрипционно активных ретротранспозонов и определили 
их изоформы. В частности, были идентифицированы изоформы известного ретротранспозона 
EVD [6], [7] с доказанной активностью у ddm1. Полученные данные будут использованы для 
дальнейшего изучения биологии и активности ретротранспозонов. 

Работа выполнена при финансовой поддержке Российского Фонда Фундаментальных Исследований 
(РФФИ грант № 20–34–70032). 
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