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В 2004 г. в геномах позвоночных были открыты 

ультраконсервативные элементы, 

сначала как точные повторы, затем как повторы, которые могут 

незначительно отличаться. Первоначально был выделен 481 такой 

участок с сохранением синтении. 

Bejerano G., Pheasant M., Makunin I., Stephen S., Kent W.J., Mattick 

J.S., Haussler D. Ultraconserved elements in the human genome // 

Science. – 2004. – V. 304 (5675). – P. 1321–13254 

Функциональная роль таких элементов до сих пор не определена, 

но их очень высокая консервативность, сложность и специфическое 

расположение в геноме указывают на вероятную роль в регуляции 

экспрессии генов эукариот. 

Однако у простейших такие элементы до сих пор не исследовались. 



• Ультраконсервативные элементы позволяют получать новые 

сведения о распространении возбудителей инфекций и путях 

заражения. В свою очередь это позволит целенаправленно 

проводить противоэпидемиологические мероприятия. 

• Примером возбудителя протозойных инфекций, имеющего 

всесветное распространение, служит Toxoplasma gondii, 

который относится к наиболее важным для медицины и 

ветеринарии представителям типа Apicomplexa. 

Церебральный токсоплазмоз, как оппортунистический 

паразитоз, занимает третье место в структуре летальных 

исходов при ВИЧ-инфекции. 



• Ультраконсервативные элементы служат маркёрами (зондами) 

для определения филогенетического положения малоизученных 

видов беспозвоночных животных. 

• Это особенно актуально для видов, составляющих зоопланктон 

и в значительной степени определяющих продуктивность 

водных экосистем. 

• Геномные данные брались из базы данных Eukaryotic Pathogen 

Database Resources (http://eupathdb.org/). 



Пример выравнивания 

На роль ультраконсервативных элементов претендуют участки 

длиной от 90 нуклеотидов высокой колмогоровской сложности 

(не сжимаемые архиватором) 

и хорошо выравниваемые с участками из других видов. 

Среди предсказаний есть фрагменты известных РНК, в том числе – 

участвующих в сплайсинге мяРНК. 



мяРНК  
U1                U2  

U4  U5  U6 



Среди найденных ультраконсервативных элементов представлены 

фрагменты рРНК, тРНК и участвующие в сплайсинге мяРНК. 

Всего найден 171 потенциальный ультраконсервативный элемент. 

5S рРНК – 2, SSU рРНК – 13, LSU рРНК – 20, SRP – 1, тРНК – 65, 

мяРНК: U1 – 2, U2 – 2, U4 – 2, U5 – 1, U6 – 1. 

 

Неизвестна роль 64 предсказанных 

ультраконсервативных элементов. 

Результаты поиска 

ультраконсервативных элементов 

у простейших типа Apicomplexa 



59 

82 
71 

62 

44 

60 
52 

62 
56 56 

62 62 64 

1.E-15 

3.E-22 

3.E-19 

1.E-16 

5.E-11 

5.E-16 

2.E-13 

1.E-16 
8.E-15 8.E-15 

1.E-16 1.E-16 4.E-17 

1.E-32

1.E-24

1.E-16

1.E-08

1.E+00

1.E+08

1.E+16

1.E+24

1.E+32

-120

-90

-60

-30

0

30

60

90

120

158 157 149 149 149 143 142 141 136 136 129 128 128 E-
va

lu
e

 

B
it

 s
co

re
 

последовательности (на оси указана длина) 

U1 



91 

118 
110 112 112 

94 

109 

51 

91 93 92 
103 100 

63 

95 

76 

2.E-19 

4.E-26 
4.E-24 1.E-24 1.E-24 

2.E-20 

4.E-24 

4.E-10 

9.E-20 3.E-20 4.E-20 

1.E-22 5.E-22 

4.E-13 

8.E-21 

3.E-16 

1.E-32

1.E-24

1.E-16

1.E-08

1.E+00

1.E+08

1.E+16

1.E+24

1.E+32

-120

-90

-60

-30

0

30

60

90

120

163 163 143 115 112 111 105 102 100 99 99 98 97 86 83 83 E-
va

lu
e

 

B
it

 s
co

re
 

последовательности 

U2 



74 

55 54 
63 

50 54 
59 

2
.E

-1
6

 1
.E

-1
1

 

2
.E

-1
1

 

9
.E

-1
4

 

2
.E

-1
0

 

2
.E

-1
1

 

9
.E

-1
3

 

1.E-32

1.E-24

1.E-16

1.E-08

1.E+00

1.E+08

1.E+16

1.E+24

1.E+32

-120

-90

-60

-30

0

30

60

90

120

134 98 97 86 85 83 83 E-
va

lu
e

 

B
it

 s
co

re
 

последовательности 

U4 

75 77 75 

2
.E

-1
3

 

9
.E

-1
4

 

2
.E

-1
3

 

1.E-32

1.E-24

1.E-16

1.E-08

1.E+00

1.E+08

1.E+16

1.E+24

1.E+32

-120

-90

-60

-30

0

30

60

90

120

115 113 112 E-
va

lu
e

 

B
it

 s
co

re
 

последовательности 

U5 



104 

85 
94 94 

82 78 78 83 79 
72 76 

2.E-27 

5.E-22 
1.E-24 8.E-25 

3.E-21 
5.E-20 3.E-20 

1.E-21 
2.E-20 

3.E-18 
1.E-19 

1.E-32

1.E-24

1.E-16

1.E-08

1.E+00

1.E+08

1.E+16

1.E+24

1.E+32

-120

-90

-60

-30

0

30

60

90

120

118 107 99 99 96 89 89 85 84 84 83 E-
va

lu
e

 

B
it

 s
co

re
 

последовательности 

U6 



Представлено всего 7 различных видов из трёх родов: 

Acanthamoeba castellanii,  

Entamoeba dispar,  

Entamoeba histolytica,  

Entamoeba invadens,  

Entamoeba moshkovskii,  

Entamoeba nuttalli,  

Naegleria fowleri 

В одном геноме не более ~40 мегабаз (в сумме ~200). 

Контигов (кроме 3-х случаев) не больше 1.5 тысяч на геном 

(максимум ~5 тыс., в сумме ~17 тыс.). 

Поиск ультраконсервативных элементов 

у простейших Amoeba 



Среди найденных ультраконсервативных элементов представлены 

фрагменты рРНК, тРНК, и участвующие в сплайсинге мяРНК. 

Всего найдено 766 потенциальных ультраконсервативных элементов. 

5S рРНК – 1, SSU рРНК – 3, LSU рРНК – 3, 

тРНК – 34, мяРНК: U2 – 2, U6 – 2. 

 

Неизвестна роль 721 предсказанного ультраконсервативного элемента. 

Результаты поиска 

ультраконсервативных элементов 

у простейших типа Amoeba 
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