
ISSN 0233-7657. Биополимеры и клетка. 1997. Т. 13. № 2 

Порівняльний аналіз нуклеотидих послідовностей 
5.SS ядерної рибосомної Д Н К ЗО видів рослин 

С. І. Комарницький 

Інститут клітинної біології та генетичної інженерії НАН України 
252143, Київ, вул. Академіка Заболотного, 148 

Здійснено порівняльний аналіз первинної структури 5.8 S рДНК ЗО видів рослин, у тому числі моху, 
папороті, двох голонасінних і 26 покритонасінних видів. 56,8 % потенційно філогенетично 
інформативних позицій локалізуються у трьох дискретних ділянках молекули. На основі цих 
даних окреслено основні родинні зв'язки у рослин. 

Вступ. Філогенетичні зв'язки між основними гру­
пами рослин залишаються досить нечіткими і на 
сьогодні, хоча ця тема широко обговорюється в 
літературі [1—4]. Вагомий внесок у висвітлення 
цього питання може дати вивчення первинної стру­
ктури різноманітних макромолекул, причому у бі­
льшості випадків дані, отримані на основі рРНК, є 
значно інформативнішими для реконструкції ро­
динних зв'язків у рослин порівняно з такими для 
первинної структури білків [5]. Гіпотезу універ­
сальності «молекулярного годинника» було визнано 
щонайбільше як правило з багатьма винятками [6, 
7] , а генетичні тексти набувають все ширшого 
застосування у реконструкції філогенії рослин [8— 
15]. До недавнього часу нуклеотидні послідовності 
5.8S рДНК були визначені у невеликого числа 
видів, і тому спроби їх порівняльного аналізу 
являли собою досить рідке явище [15—17]. Проте 
на сьогодні опубліковано первинну структуру 5.8S 
рДНК у складі внутрішнього транскрибуючого спе-
йсера (ВТС) багатьох рослин [8—11, 15—23]. Як 
відомо, ген 5.8S рРНК висококонсервативний за 
довжиною, однак містить у своєму складі декілька 
варіабельних ділянок [16, 18]. 

На основі первинної структури 5.8S рДНК 
та/чи послідовностей ВТС1 і ВТС2 було рекон­
струйовано філогенетичні зв'язки в деяких родинах 
(підродинах, родах), а також показано повне узгод­
ження отриманих висновків з такими, зробленими 
в результаті дослідження морфології, цитогенети-
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ки, рестриктного аналізу хлоропластної ДНК цих 
видів [8—13]. 

У зв'язку з вищевикладеним до порівняльного 
аналізу 5.8S рДНК рослин було залучено визначе­
ну нами раніше первинну структуру 5.8S рДНК 
шести видів родини Solanaceae [24 ] та 24 інших 
рослин, серед яких є представники мохів, па­
поротей, голонасінних та шести центральних родин 
покритонасінних. Наслідком цього аналізу було 
безкореневе філогенетичне дерево, реконструйо­
ване на основі потенційно філогенетично інфор­
мативних нуклеотидних позицій 5.8S рДНК. 

Матеріали та методи. В даному дослідженні 
було використано первинну структуру 5.8S рДНК 
шести видів родини Solanaceae, а саме: тютюну 
Nicotiana plumbaginifolia, цеструма Cestrum parqui, 
дерези Lycium turcomanium, дурману Hyoscyamus 
albus, красавки Atropa belladonna і мандрагори 
Mandragora species [24 ] та 24 інших рослин: лис­
тяного моху Mnium rugicumD [25], папороті Маг-
silia quadrif оііа [16], голонасінних ефедри Ephedra 
kokanika [16] і смереки Picea excelsa [15], пред­
ставників родин бобових — люпіну Lupinus luteus, 
бобу Vicia faba [17], квасолі Vigna radiata [22], 
складноцвітих — арніки Arnica mollis, дубаутії Du-
bautia arborea, мадії Madia bolanderi [11 ], вербо­
вих — тополі Populus deltoides [18], хрестоцві­
тих — гірчиці Sinapis albus [27] і арабідопсиса 
Arabidopsis thaliana [26 ], гарбузових — дині Сиси-
mis melo [19], злакових — рису Orysa saliva [23], 
вівса Avena longiglumis, перлівки Melica imperfecta, 
костриці Festuca mairei, стоколоса Bromus tectorum, 

150 



грястиці Dactylis glomerata, житняка Agropyron cris-
tatum [9], пшениці Triticum vulgare [17], жита 
Secale cereale та ячменю Hordeum vulgare [10]. 
Послідовності 5.8S рДНК моху, папороті, ефедри, 
смереки, бобу і пшениці виведено за первинною 
структурою їх 5.8S рРНК. 

Послідовності 5.8S рДНК вищезгаданих рослин 
вирівнювали за допомогою програми CLUSTAL V 
[28] (мал. 1). Вирівняні послідовності далі було 
використано в програмі DNADIST для прямого 
попарного підрахування філогенетичних відстаней 
між видами згідно двопараметричної моделі Кі-
мури. Отримана матриця слугувала вихідною ба­
зою даних для програми побудови безкореневих 

П О Р І В Н Я Л Ь Н И Й АНАЛІЗ Н У К Л Е О Т И Д Н И Х П О С Л І Д О В Н О С Т Е Й 5 .8S рДНК 

/. Мпіит 
2. Marsilia 
3. Ephedra 
4. Picea 
5. Orysa 
6. Avena 
7. Melica 
8. Agropyron 
9. Bromus 

10. Dactylis 
11. Festuca 
12. Hordeum 
13. Secale 
14. Triticum 
15. Arnica 
16. Dubaulia 
17. Madia 
18. Cestrum 
19. Nicotiana 
20. Atropa 
21. Mandragora 
22. Hyoscyamus 
23. Lycium 
24. Arabidopsis 
25. Sinapis 
26. Lupinus 
27. Vicia 
28. Vigna 
29. Cucumis 
30. Populus 
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філогенетичних дерев NEIGHBOR, яка не спи­
рається на принцип «молекулярного годинника». 
Дві останні програми походять з пакету PHYLIP 
(версія 3.5) [29]. Первинну структуру 5.8S рДНК 
моху як найпримітивнішу серед досліджуваних бу­
ло використано як поляризатор. 

Результати і обговорення. Загальна довжина 
5.8S рДНК досліджуваних видів змінювалася в 
досить широких межах. Так, якщо для моху, па­
пороті, ефедри та смереки це число становило 157, 
155, 161, 162 пари нуклеотидів (п. н.) відповідно, 
то для решти видів воно не виходило за межі 
163—165 п. н. 5.8S рДНК переважної більшості 
видів мала довжину 164 п. н. 
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н о . 
7. CAGCGAAATGCGATAC6TAGTGTGAATTGCAGAATTCCGCG-AATCATCGAGTCTTTGAA 
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Мал. 1. Вирівняні нуклеотидні послідовності 5.8S рДНК ЗО видів рослин 
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Мал. 2. Вторинна структура 5.8S рРНК Hyoscyamus albus згідно моделі Назара (цит по 16). Малими літерами позначено потенційно 
філогенетично інформативні позиції 
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Мал. 3. Безкореневе дерево, збудоване за методом Neighbor-Joining. Зірочкою позначено вид-поляризатор 
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Процес вирівнювання послідовностей 5.8S 
рДНК вимагав 165 нуклеотидних позицій, причому 
61 з них (40 %) виявилася варіабельною, тобто 
містила хоча б одну зміну в будь-якій вертикальній 
позиції нуклеотидів. З-поміж них 37 (22,4 %) 
нуклеотидних позицій були потенційно філогене­
тично інформативними, тобто такими, в яких спо­
стерігалася однакова заміна чи втрата нуклеотиду 
одночасно в двох різних видів [11]. Звернувши 
увагу на їх локалізацію (мал. 2), неважко по­
мітити, що переважаюча кількість потенційно фі­
логенетично інформативних позицій тяжіє до трьох 
дискретних ділянок молекули: її початку та кінця 
(позиції 1—3 та 156—164) і області «GC-багатої» 
шпильки (позиції 124—138). На долю цих ділянок 
припадає 21 потенційно філогенетично інформа­
тивна позиція, що становить 56,8 % від загального 
їх числа. 

Найпримітивнішою рослиною серед дослідже­
них був листяний мох Mnium rugicum, саме його 
5.8S рДНК і була використана як поляризатор 
(outgroup), тобто «сучасний предок» [ЗО]. В топо­
логії отриманого дерева (мал. 3) можна виділити 
декілька чітко окреслених груп. Немає ніякого 
сумніву в розташуванні базових видів, що фор­
мують основу дерева. Це — листяний мох, па­
пороть та два голонасінних види — ефедра та сме­
река. Квіткові рослини в свою чергу формують 
єдиний кластер, підтримуючи гіпотезу щодо їх 
монофілетичного походження [4 ]. Кластер покри­
тонасінних поділяєтья на три гілки. Першу з них 
складають зближені між собою представники родин 
Solanaceae і Fabaceae. Решту покритонасінних від­
несено до двох груп, одна з яких формується 
представниками виключно однодольних, а інша — 
видами родин Cucurbitaceae, Salicaceae і Brassi­
caceae та найбільш еволюційно просунутими вида­
ми родини Asteraceae. Види Orysa saliva і Melica 
imperfecta виявилися дуже близькими, разом з 
ними був згрупований і Avena longiglumis. З іншого 
боку, види Triticum aestivum і Secale cereale були 
ближчими до Hordeum, ніж до Avena, на це вказу­
валося і раніше [31 ]. Окрім того, справджується 
поділ представників підродини Pooidae на дві су-
пертриби: Poodae (триби Poeae, Avenae, Melicae) і 
Triticodae (триби Bromae, Triticae) [32 ] за єдиним 
виятком (Bromus tectorum). 

Звичайно, реконструйовані в представленій ро­
боті філогенетичні зв'язки не є єдиноможливими. 
Генетичного тексту однієї молекули часто буває 
недостатньо для реконструкцій взаємозв'язків між 
родами [15]. Проте як вибір макромолекули [5], 
так і присутність в ній ділянок з різною швидкістю 
фіксації змін [16, 18] дають можливість окреслити 

основні родинні зв'язки серед рослин у порівнянні 
з сучасними палео- та необотанічними висновками. 

С. И. Комарницкий 

Сравнительный анализ нуклеотидных последовательностей 5.8S 
ядерной рибосомной Д Н К 30 видов растений 

Резюме 

Осуществлен сравнительный анализ первичной структуры 
5.8S рДНК 30 видов растений, в том числе мха, папоротника, 
двух голосеменных и 26 покрытосеменных видов. 56,8 % 
потенциально филогенетически информативных позиций лока­
лизованы в трех дискретных участках молекулы. На основе 
этих данных очерчены основные родственные связи у расте­
ний. 

S. I. Komarnitsky 

Comparative analysis of nucleotide sequences of 5.8S nuclear 
ribosomal DNA of 30 plant species 

Summary 

The comparison of 5.8S rDNA primary structure of 30 plant 
species, in particular a moss, a fern, two gymnosperms and 26 
angiosperms has been carried out. 56.8 % of potentially 
phylogenetically informative positions were located in three descrete 
parts of molecula. The unrooted phylogenetic tree was built based on 
these data. 
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