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Шефердия является двудомным растением семейства Elaeagnaceae, это близкий род-
ственник облепихи, родиной которого является Северная Америка. Также как и облепиха,
широко применяется в народной медицине, так как является источником полезных элемен-
тов - в ягодах шефердии отмечается высокое содержание витамина С, каротина, катехи-
нов. Среди хозяйственно-значимых признаков шефердии можно отметить такие признаки
как способность обогащать почву азотом из-за наличия азотфиксирующих бактерии на
корнях и устойчивость к засухе.

Является важным объектом в селекции, используясь для выведения сортов облепихи с
крупными высоковитаминными плодами. Также как и ее близкий родственник облепиха,
шефердия начинает плодоносить только к 5 году, что, в совокупности с двудомностью,
затрудняет ее селекцию. В связи с этим актуальным представляется изучение генетики
данной культуры, для создания основы маркерной селекции.

В своей работе мы провели Illumina секвенирование двух растений шефердии. На пер-
вом этапе мы проверили качество полученных сиквенсов с помощью программы Fastqc[1],
после чего адаптеры были тримированы с помощью программы Trimmomatic [2], а затем
тримированные сиквеннсы снова проверены в Fastqc. После этого, с помощью програм-
мы Repeat Explorer [3] провели кластерный и тандемный анализ сиквенсов двух растении
шефердии серебристой - мужского и неизвестного пола. В обоих растениях мы проана-
лизировали 3 миллиона случайно отобранных ридов. Обнаружены танденмные повторы,
ретротранспозоны. Более глубокий биоинформатический анализ и аннотация репитомов
ДНК растений шефердии мужского и неизвестного пола выявил: в мужском растении 8
сателлитов, 22 Ltr элементов и 1 rDNA; в растении неизвестного пола 7 сателлитов, 28 Ltr
элементов и 1 rDNA.

В программе Blast [4] было произведено выравнивание консенсусов кластеров сателли-
тов одного растения на другое. В основном покрытие выравнивания составляло больше
80 %, и только в одном случае между Cl 67 и Cl 125 составило 48%.

На выявленные кластеры подобраны праймеры, планируется физическое картирова-
ние обнаруженных повторяющихся последовательностей на хромосомах с использованием
флуоресцентной in situ гибридизации.

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