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Повторяющиеся последовательности ДНК являются основным компонентом генома
растений [3]. Эти повторности очень гетерогенны, кроме того, они могут быть уникальны,
низко- и высококопийны. Они могут отличаться по длине мотивов, организации в геноме
[6]. Множество семейств повторяющейся ДНК еще не известны [3,6]. Также не до конца
понятна роль этих участков в геноме.

Известно, что они играют важную роль в стабилизации и поддержании структуры хро-
мосом [4], участвуют в «узнавании» и правильном расхождении хромосом во время митоза
и мейоза, теломер-ассоциированные повторы выполняют функцию защиты хромосом [1,
2]. Показано, что видообразование у растений часто связано с быстрыми изменениями
фракции повторяющейся ДНК [2].

Поэтому одной из важных задач современной биологии является изучение репитомов
с точки зрения эволюции, структурной биоинформатики, цитогенетики.

Семейство Cannabaceae содержит по меньшей мере 3 сельскохозяйственно-значимых вида:
конопля (Cannabis sativa L.) и 2 вида хмеля (Humulus lipulus L., Humulus japonicus L.).
Все растения являются раздельнополыми [7]. В начале нашего исследования мы провели
секвенирование геномов мужских и женских растений хмеля обыкновенного и хмеля япон-
ского, полученные сиквенсы были проанализированы на наличие повторяющихся последо-
вательностей в программе RepeatExplorer [5]. На выявленные высококопийные кластеры
повторяющейся ДНК было подобрано 17 пар праймеров, с которыми провели ПЦР.

В результате были выявлены 4 предварительные категории праймеров: универсальные
для семейства Cannabaceae; универсальные для рода Humulus ; видоспецифичные; а также
позволяющие идентифицировать пол.
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