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РАСШИФРОВКА ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ ГЕНА СУБЪЕДИНИЦЫ  

1 ЦИТОХРОМОКСИДАЗЫ С (COI) И ГЕНА СУБЪЕДИНИЦЫ α ФАКТОРА ЭЛОНГАЦИИ 

(EF1α) РЯДА ВИДОВ ТЛЕЙ ФАУНЫ БЕЛАРУСИ 
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Цель. Ген субъединица 1 цитохромокси-

даза с (COI) и ген субъединица α фактора элон-

гации (EF1α) применяют для корректной видо-

вой диагностики трудно дифференцированных 

форм тлей, изучения генетической структуры 

вида, оценки внутривидового и межвидового 

генетического полиморфизма, а также для по-

строения филогенетических систем. Методы. 

Образцы тлей собраны на территории Беларуси. 

Последовательности генов COI и EF1α отсекве-

нированы с использованием праймеров LCO и 

EF3. Результаты. Получены нуклеотидные 

последовательности генов COI и EF1α восемна-

дцати видов тлей рецентной фауны Беларуси, в 

частности, гена COI шести видов тлей (Aphis 

fabae mordvilkoi Börn. & Janisch,, Aphis pomi 

Deg., Aphis spiraecola Patch, Colopha compressa 

Koch, Panaphis juglandis (Gz.) и Uroleucon hypo-

choeridis (F.)) и EF1α пятнадцати видов тлей 

(Anoecia corni (Fabr.), Aphis euphorbiae Kalt., C. 

compressa, Drepanosiphum platanoidis (Schr.), 

Gyphina jacutensis Mordv., Hyalopterus pruni 

(Geoffr.), Longicaudus trirhodus (Walk.), Mona-

phis antennata (Kalt.), P. juglandis, Periphyllus 

aceris (L.), Schizolachmus pineti (F.), Sipha maydis 

Pass., Therioaphis tenera Aiz., Trichosiphonaphis 

corticis (Aiz.), U. hypochoeridis). Выводы. По-

следовательности генов COI и EF1α тлей фауны 

Беларуси расшифрованы и депонированы в 

GenBank. 

Ключевые слова: тли, COI, EF1α, нуклео-

тидные последовательности, GenBank, BOLD. 

 

Молекулярные маркеры – конкретные ко-

роткие участка генома, имеющие определенную 

локализацию на хромосомах, обеспечивающие 

молекулярно-генетический анализ конкретного 

признака. На сегодняшний день насчитывается 

несколько десятков типов молекулярных марке-

ров для корректной видовой диагностики труд-

но дифференцированных форм насекомых, изу-

чения генетической структуры вида, оценки 

внутривидового и межвидового генетического 

полиморфизма, а также для построения филоге-

нетических систем [1, 2].  

В результате многочисленных исследова-

ний установлено, что гены митохондриального 

и ядерного генома могут быть использованы в 

геносистематических и филогенетических ис-

следованиях насекомых [2]. При работе с ге-

миптероидными насекомыми, в частности тля-

ми, на сегодняшний день наиболее консерва-

тивным среди митохондриальных маркеров ока-

зался ген субъединицы 1 цитохромоксидазы с 

(COI), поскольку он характеризуется одноко-

пийностью, гаплоидностью, отсутствием интро-

нов, высокой скоростью эволюции и строго ли-

нейной передачей наследственной информации 

в ряду поколений. Для COI характерно последо-

вательное накопление мутаций при наследова-

нии, в связи с чем возможно определить проис-

хождение и степень дифференциации межвидо-

вых вариантов нуклеотидных последовательно-

стей ДНК [3]. Помимо этого, в Международных 

генетических базах данных NCBI и BOLD хо-

рошо представлены нуклеотидные последова-

тельности COI для большинства видов тлей, по-

этому ДНК-последовательности гена COI на-

шли широкое применение в качестве ДНК-

штрихкодовой для идентификации видов и под-

видов тлей, а также для изучения внутривидово-

го и межвидового полиморфизма этого таксона 

насекомых [4−6].  

Необходимо подчеркнуть, что для более 

надежных и корректных результатов целесооб-

разно использование как минимум два маркера 

при работе с биологическими объектами. В ка-

честве второго маркера, независимого от ге-
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на COI, при работе с тлями используют ядерные 

последовательности ДНК, в частности, ген 

субъединицы α фактора элонгации (EF1α). Этот 

ген широко используют в филогенетических 

исследованиях, поскольку именно ядерные гены 

обеспечивают более устойчивый филогенетиче-

ский сигнал на протяженных участках времен-

ной шкал, что чрезвычайно важно на надвидо-

вом уровне. Кроме того, при анализе последова-

тельностей ядерной ДНК можно использовать 

кодирующие (экзоны) и некодирующие (интро-

ны) участки, в частности, экзоны используют 

для проведения филогенетических исследова-

ний, идентификации и изучения внутривидово-

го и межвидового полиморфизма, а интроны – 

оценки уровня внутривидовой и межвидовой 

генетической вариабельности [2, 7].  

Поскольку корректная видовая диагно-

стика, установление таксономического статуса 

«проблемных форм», изучения генетической 

структуры вида, оценки внутривидового и меж-

видового генетического полиморфизма с ис-

пользованием современных молекулярно-

генетических методов необходимы для лучшего 

понимания механизмов, обеспечивающих высо-

кую экологическую пластичность тлей, а такого 

рода данные являются важным аспектом кон-

троля численности и распространения насеко-

мых-фитофагов, мы получили, расшифровали и 

депонировали в GenBank нуклеотидные после-

довательности генов COI и EF1α для некоторых 

видов тлей фауны Беларуси из числа вредителей 

сельскохозяйственных и иных возделываемых 

культур.  

 

Материалы и методы 

В качестве модельных видов выбраны 

следующие представители рецентной фауны 

Беларуси: Anoecia corni (Fabr.), Aphis euphorbiae 

Kalt., Aphis fabae mordvilkoi Börn. & Janisch, 

Aphis pomi Deg., Aphis spiraecola Patch, Colopha 

compressa Koch, Drepanosiphum platanoidis 

(Schr.), Gyphina jacutensis Mordv., Hyalopterus 

pruni (Geoffr.), Longicaudus trirhodus (Walk.), 

Monaphis antennata (Kalt.), Panaphis juglandis 

(Gz.), Periphyllus aceris (L.), Schizolachmus pineti 

(F.), Sipha maydis Pass., Therioaphis tenera Aiz., 

Trichosiphonaphis corticis (Aiz.), Uroleucon 

hypochoeridis (F.). Сбор энтомологического ма-

териала осуществлен на территории Беларуси в 

период с 2014 по 2017 гг. по общепринятым 

стандартным методикам (табл. 1). Помимо соб-

ственных использованы материалы, любезно 

предоставленные д. б. н., профессором С. В. Бу-

гой.  

 

Таблица 1. Афидологический материал, использованный в исследовании 
Вид Шифр Дата сбора Растение-хозяин Место сбора 

Anoecia corni 14−377 − − − 

Aphis euphorbiae 14−552 − − − 

Aphis fabae mordvilkoi 17 10.08.2017 Solanum nigrum L. Беларусь, г. Минск 

Aphis pomi 17-004 24.07.2017 Malus spр. Беларусь, г. Минск 

Aphis spiraecola 17-005 16.07.2017 Spiraea spр. Беларусь, г. Минск 

Colopha compressa 14−413 24.06.2014 Ulnus laevis Pall. 
Беларусь, Витебская 

обл., Лепельский р-он 

Drepanosiphum 

platanoidis 
14−405 26.06.2015 

Acer 

pseudoplatanus L. 
Беларусь, г. Минск 

Glyphina jacutensis 14−403 − − − 

Hyalopterus pruni 14−455 − − − 

Longicaudus trirhodus 14−409 01.06.2015 
Thalictrum 

lucidum L. 
Беларусь, г. Витебск 

Monaphis antennata 14−449 21.07.2014 Betula pendula L. 
Беларусь, Минская 

обл., п. Прилуки 

Panaphis juglandis 14−725 15.07.2014 Juglans regia L. Беларусь, г. Минск 

Periphyllus aceris 14-464 − − − 

Schizolachnus pineti 14−469 − − − 

Sipha maydis 14−379 − − − 

Therioaphis tenera 14−414 24.06.2015 Caragana arborescens Lam. Беларусь, г. Минск 

Trichosiphonaphis corticis 14-304 − − − 

Uroleucon hypochoeridis 14−470 24.07.2014 Cichorium intibum L. 
Беларусь, Могилевская 

обл., г. Осиповичи 

Примечание. «−» − Информация отсутствует. 
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Для экстракции ДНК использовали набор 

DNA Purification Kit (Thermo scientific), адапти-

ровав методику производителя для работы с 

единичными насекомыми. Целевые фрагменты 

COI и EF1α получили с использованием прай-

меров, представленных в таблице 2.  

Реакционная смесь для ПЦР содержала в 

25 мкл: 3 мМ dNTP, 1 мМ каждого праймера, 

2,5 мМ MgCl2, 1×TaqBuffer (10 мМ Tris-HCl, 

50 мМ KCl, 0,8 % Nonidet P40), 1U Taq-

полимеразы, 0,5 мкг ДНК-матрицы. ПЦР прово-

дили с использованием амплификатора Agilent 

Technologies Sure Cycler 8800 в режимах: 94°С – 

3 мин; 35 циклов по 94 °С – 20 с, отжиг прайме-

ра – 40 с, 72 °С – 1 мин 30 с; 72 °С – 5 мин (при 

работе с праймерами LCO/HCO) и 94 ºС – 

3 мин; 35 циклов по 94 ºС – 20 с, отжиг прайме-

ра – 30 с, 72 ºС – 90 с; 75 ºС – 5 мин (при работе 

с праймерами EF3/EF2).  

Электрофорез фрагментов СOI и EF1α 

проводили в 1,5 % агарозном геле в TAE-буфере 

и окрашивали 10000×ZUBRGreen-1 (Праймтех, 

Беларусь). Для оценки длин полученных фраг-

ментов использовали маркер молекулярного 

веса MP1bp DNALadder (Thermo Scientific, Лит-

ва). Секвенирование ПЦР-продуктов выполнено 

компанией Macrogen (Нидерланды) с использо-

ванием праймеров LCO и EF3.  

 

Результаты и обсуждение 

Мы оценили представленность нуклео-

тидных последовательностей генов COI и EF1α 

в Международных генетических базах данных 

для видов тлей, включенных в настоящее иссле-

дование. Оказалось, что на сегодняшний день 

содержаться записи, касающиеся пятнадцати 

модельных видов тлей, включенных в настоя-

щее исследования, в то время как для трех ви-

дов тлей, в частности, T. corticis C. compressa и 

G. jacutensis нуклеотидные последовательности 

не расшифрованы и не депонированы в Между-

народные генетические базы данных (табл. 3).  

Учитывая недостаточную представлен-

ность в Международных генетических базах 

данных нуклеотидных последовательностей для 

тлей, включенных в исследование, было приня-

то решение расшифровать последовательности 

генов COI и EF1α для этих видов тлей и депо-

нировать эти последовательности в GenBank.  

Нуклеотидные последовательности гена 

COI получены и депонированы в GenBank для 

шести видов тлей фауны Беларуси, в частности 

A. fabae mordvilkoi [MG027895], A. pomi 

[MG027896], A. spiraecola [MG027897], 

C. compressa [MF377443], P. juglandis 

[MF377444] и U. hypochoeridis [MF377446]. Для 

тлей C. compressa нуклеотидная последователь-

ность гена COI была расшифрована впервые 

(рис. 1).  

Нуклеотидные последовательности гена 

EF1α получены и депонированы в GenBank для 

пятнадцати видов тлей фауны Беларуси, в част-

ности, A. corni [MG029630], A. euphorbiae 

[MG029635], C. compressa [MG020467], 

D. platanoidis [MG029631], G. jacutensis 

[MG020468], H. pruni [MG020469], L. trirhodus 

[MG020470], M. antennata [MG020471], 

P. juglandis [MG029636], P. aceris [MG029632], 

S. maydis [MG029628], S. pineti [MG029633], 

T. tenera [MG029634], T. corticis [MG029638], и 

U. hypochoeridis [MG029629]. Для двенадцати 

видов тлей нуклеотидные последовательности 

гена EF1 α были получены впервые (рис. 2).  

 

Таблица 2. Праймеры, использованные для получения целевых фрагментов ДНК 

Ген Праймер Последовательность, 5'–3' Ta °С 

Размер получае-

мого фрагмента, 

п.н. 

COI 
HCO2198 

LCO1490 

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 

GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 
50 708 

EF1α 
EF2 

EF3 

ATGTGAGCAGTGTGGCAATCCAA 

GAACGTGAACGTGGTATCAC 
54 1100 

Примечание. Ta – температура отжига праймера. 
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Таблица 3. Оценка представленности в Международных базах данных нуклеотидных последо-

вательностей генов COI и EF1α для тлей, включенных в исследование 

Вид тлей Маркер 

Количество после-

довательностей в 

базах данных 

Страна сбора 

энтомологических образцов 

Anoecia corni 
COI 3 Нидерланды 

EF1α − − 

Aphis euphorbiae 
COI 1 Франция 

EF1α − − 

Aphis fabae mordvilkoi 
COI 3 Китай 

EF1α − − 

Aphis pomi 
COI 145 

Канада, Франция, Китай, Германия, Фин-

ляндия 

EF1α 30 Литва 

Aphis spiraecola 
COI 296 

Канада, Тунис, Пакистан, Австралия, Ин-

дия, Франция, Китай, Греция 

EF1α 18 Литва 

Colopha compressa  
COI − − 

EF1α − − 

Drepanosiphum platanoidis 
COI 213 

Канада, Новая Зеландия, Беларусь, Нор-

вегия и США 

EF1α − − 

Gyphina jacutensis  
COI − − 

EF1α − − 

Hyalopterus pruni  
COI 61 

Канада, Германия, Франция, США, Бол-

гария, Китай, Индия, Пакистан, Греция, 

Великобритания, Южная Корея и Дания 

EF1α 2 США, Корея 

Longicaudus trirhodus  
COI 8 Канада, Беларусь 

EF1α − − 

Monaphis antennata  
COI 2 Канада 

EF1α − − 

Panaphis juglandis  
COI 5 Франция, Греция, США и Италия 

EF1α 1 Испания 

Periphyllus aceris 
COI 2 Беларусь 

EF1α − − 

Schizolachmus pineti 
COI 56 Канада, Норвегия, США, Гондурас 

EF1α − − 

Sipha maydis 
COI 27 США, Франция, Бразилия, Болгария 

EF1α 1 Польша 

Therioaphis tenera  
COI 29 Беларусь и Канада 

EF1α − − 

Trichosiphonaphis corticis 
COI − − 

EF1α − − 

Uroleucon hypochoeridis  
COI 17 Франция, Греция и Италия 

EF1α − − 

Примечание. «–» – Данные в Международных генетических базах данных отсутствуют. 
 

 
Рис. 1. Частичная последовательность гена COI тлей Colopha compressa. 
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К Л 

 

 

Рис. 2. Частичные последовательности гена EF1α тлей фауны Беларуси: А – Anoecia corni, Б – Aphis 

euphorbiae, В − Colopha compressa, Г − Drepanosiphum platanoidis, Д − Gyphina jacutensis, Е − Longicaudus 

trirhodus, Ё − Monaphis antennata, Ж − Periphyllus aceris, З − Schizolachmus pineti, И − Therioaphis tenera, К − 

Trichosiphonaphis corticis, Л − Uroleucon hypochoeridis. 

 

Выводы 

Таким образом, в рамках настоящего ис-

следования были получены нуклеотидные по-

следовательности генов COI и EF1α восемна-

дцати видов тлей рецентной фауны Беларуси. 

Нуклеотидные последовательности COI и EF1α 

этих видов тлей депонированы в GenBank и на-

ходятся в открытом доступе, в связи с чем могут 

быть использованы для идентификации видов, 

изучения внутривидового и межвидового гене-

тического полиморфизма и филогенетического 

анализа. Для пятнадцати видов тлей нуклеотид-

ные последовательности были получены впер-

вые.  
Исследования выполнены при финансовой 

поддержке Белорусского республиканского фонда 

фундаментальных исследований (договор № Б18МВ-

008).  

 

References 
1. Cruickshank R.H. Molecular markers for the phylogenetics of mites and ticks. Systematic & Applied Acarology. 2002. Vol. 7, 

No. 1. P. 3–14. doi: 157.140.2.10/hosted_sites/acarology/saas/saa/pdf07/003-014. 

2. Varabyova M.M. Morphological and genetic variability of aphid species (Sternorrhyncha: Aphidoidea) from different ecologi-

cal and taxonomy groups: avtoref. dys. ... kand. biol. nauk. Мinsk, 2018. 28 p. [in Belarus] / Воробьева М.М. Морфологиче-

ская изменчивость и генетическая вариабельность видов тлей (Sternorrhyncha:Aphidoidea), относящихся к разным эко-

лого-систематическим группам: автореферат дис. … канд. биол. наук. Минск, 2018. 28 с. 

3. Simon C., Frati F., Beckenbach A., Crespi B., Liu H., Flook P. Evolution, weighting, and phylogenetic utility of mitochondrial 

gene sequences and a compilation of conserved PCR primers. Ann. Entomol. Soc. Am. 1994. Vol. 87, No. 6. P. 651–701. doi: 

hydrodictyon.eeb.uconn.edu/projects/cicada/resources/reprints/Simon_ea_1994. 

4. Aravind К., Ravikanth G., Uma Shaanker R., Chandrashekara K., V. Kumar A.R., Ganeshaiah K.N. DNA barcoding : An ex-

ercise in futility or utility? Current Science. 2007. Vol. 92, No. 9. P. 1213–1216. doi: jstor.org/stable/24097883.  

5. GenBank Overview. USA. 2017. URL: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/ (lаst accessed: 23.02.2019). 

6. BOLD Systems v4. Ontario. 2017. URL: http:/www.barcodinglife.org/index.php/TaxBrowser_Home (lаst accessed: 

23.02.2019).  

7. Cho S., Mitchell A., Regier J.C., Mitter C., Poole R.W., Friedlander T.P., Zhao S. A highly conserved nuclear gene for low-

level phylogenetics : Elongaton factor-1a recovers morphology based tree for heliothine moths. Mol. Biol. Evol. 1995. Vol. 12, 

No. 4. P. 650–656. doi: https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a040244.  

 
VARABYOVA M. M.

1
, VORONOVA N. V.

2 

1 Mozyr State Pedagogical University named after I. P. Shamyakin, 

Belarus, 247760, Mozyr, Studencheskaya str., 28, e-mail: masch.89@mail.ru 
2 Belarusian State University, 

Belarus, 220045, Minsk, Kurchatova str., 10, e-mail: nvoronova@bsu.by  

 

SEQUENCING OF CYTOCHROME C OXIDASE SUBUNIT I (COI) GENE AND ELONGATION FACTOR 1-

ALPHA (EF1Α) GENE IN APHIDS OF THE BELARUSSIAN FAUNA  

Aim. Cytochrome c oxidase subunit I gene (COI) and elongation factor 1-alpha gene (EF1α) are frequently used for a 

correct species diagnostics of aphids forms that are correct diagnosis of the species, studying of species genetic struc-

ture, assessment of intraspecies and interspecies genetic polymorphism assessment and construction of phylogenetic 
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Расшифровка последовательностей гена субъединицы 1 цитохромоксидазы с (COI) и гена субъединицы α фактора... 
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systems. Methods. Aphids samples were collected in Belarus. Genetic sequences of COI and EF1α genes were se-

quenced using primes LCO and EF3. Results. Sequences of COI and EF1α genes of 18 aphid species of Belarussian 

fauna including 6 aphid species of COI gene (Aphis fabae mordvilkoi Börn. & Janisch,, Aphis pomi Deg., Aphis spirae-

cola Patch, Colopha compressa Koch, Panaphis juglandis (Gz.) и Uroleucon hypochoeridis (F.)) and 15 species of 

EF1α gene (Anoecia corni (Fabr.), Aphis euphorbiae Kalt., C. compressa, Drepanosiphum platanoidis (Schr.), Gyphina 

jacutensis Mordv., Hyalopterus pruni (Geoffr.), Longicaudus trirhodus (Walk.), Monaphis antennata (Kalt.), P. juglan-

dis, Periphyllus aceris (L.), Schizolachmus pineti (F.), Sipha maydis Pass., Therioaphis tenera Aiz., Trichosiphonaphis 

corticis (Aiz.), U. hypochoeridis) were obtained. Conclusions. COI gene and EF1α gene sequences were decoded and 

deposited to GenBank. 

Keywords: aphids, COI, EF1α, nucleotide sequence, GenBank, BOLD. 
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РОЗШИФРУВАННЯ ПОСЛІДОВНОСТЕЙ ГЕНА СУБОДИНИЦІ 1 ЦИТОХРОМОКСИДАЗЫ С (COI)  

І ГЕНА СУБОДИНИЦІ α ФАКТОРА ЭЛОНГАЦИИ (EF1α) РЯДУ ВИДІВ ПОПЕЛИЦЬ ФАУНИ 

БІЛОРУСI 

Мета. Ген субодиниці 1 цитохромоксидази с (COI) і ген субодиниці α фактора елонгації (EF1α) застосовують 

для коректної видової діагностики cскладно диференційованих форм попелиць, вивчення генетичної структури 

виду, оцінки внутрішньовидового і міжвидового генетичного поліморфізму, а також для побудови філогенети-

чних систем. Методи. Зразки попелиць зібрано на території Білорусі. Послідовності генів COI і EF1α секвено-

вано з використанням праймерів LCO і EF3. Результати. Отримано нуклеотидні послідовності генів COI і 

EF1α вісімнадцяти видів попелиць рецентної фауни Білорусі, зокрема, гена COI шести видів попелиць (Aphis 

fabae mordvilkoi Börn. & Janisch,, Aphis pomi Deg., Aphis spiraecola Patch, Colopha compressa Koch, Panaphis jug-

landis (Gz.) и Uroleucon hypochoeridis (F.)) та гена EF1α п’ятнадцяти видів попелиць (Anoecia corni (Fabr.), Aphis 

euphorbiae Kalt., C. compressa, Drepanosiphum platanoidis (Schr.), Gyphina jacutensis Mordv., Hyalopterus pruni 

(Geoffr.), Longicaudus trirhodus (Walk.), Monaphis antennata (Kalt.), P. juglandis, Periphyllus aceris (L.), Schizo-

lachmus pineti (F.), Sipha maydis Pass., Therioaphis tenera Aiz., Trichosiphonaphis corticis (Aiz.), U. hypochoeridis). 

Висновки. Послідовності генів COI і EF1α попелиць фауни Білорусі розшифровані і депонують в GenBank. 

Ключові слова: попелиці, COI, EF1α, нуклеотидні послідовності, GenBank, BOLD. 
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