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ИЗУЧЕНИЕ ПОЛИМОРФИЗМА ГЕНОВ R2R3 MYB ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 
ФАКТОРОВ КУЛЬТУР СЕМЕЙСТВА SOLANACEAE И ГЕНА MYB114 РОДА BRASSICA  

В СВЯЗИ С РЕГУЛЯЦИЕЙ БИОСИНТЕЗА АНТОЦИАНОВ

Аннотация. На основе сравнения генов R2R3 Myb транскрипционных факторов у овощных пасленовых (S. lyco-
per sicum: Ant1, Ant2, S. melongena: Myb1, C. annuum: Myb113-like1 и Myb113-like2) и капустных культур выполнен по-
иск ортологичных последовательностей. Выявлены наиболее близкие по нуклеотидной структуре к ранее изучен-
ным генам у пасленовых последовательности, кодирующие Myb114 ТФ у Brassica oleracea и Brassica rapa. Изучен 
полиморфизм в промоторной области гена Myb113-like1 Capsicum annuum, регулирующего биосинтез антоцианов: 
дополнительный повтор размером 148 п. н. и вставка 2 (1) п. н. у форм с нарушенным синтезом антоцианов в плодах. 
Установлена связь между наличием вставки в промоторе (Myb113-like1pr+148) с полиморфизмами в экзонных областях 
генов Myb113-like1delT и Myb113-like2C/А, связанными с нарушением синтеза антоцианов. Выявлен ряд полиморфизмов 
гена Myb114 у овощных культур семейства капустных (Brassica oleracea, Brassica rapa), тесно коррелирующих с вы-
соким/низким накоплением антоцианов в листьях. У B. oleracea выявлены SNP, которые ведут к замене двух амино-
кислот, расположенных в области ДНК-связывающих доменов, что приводит к изменению эффективности связывания 
данного транскрипционного фактора с промоторами структурных генов биосинтеза. Белковая последовательность, 
кодируемая геном Myb114, у образцов B. rapa разновидности репа листовая с высоким накоплением антоцианов  
в листьях отличалась от таковой у образцов с отсутствием антоцианов в листьях пятью аминокислотами, при этом 
области ДНК-связывающих доменов были одинаковыми у форм с различным накоплением антоциана. 
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Для цитирования. Изучение полиморфизма генов R2R3 Myb транскрипционных факторов культур семейства 
Solanaceae и гена Myb114 рода Brassica в связи с регуляцией биосинтеза антоцианов / О. Г. Бабак [и др.] // Докл. Нац. 
акад. наук Беларуси. – 2022. – Т. 66, № 4. – С. 414–424. https://doi.org/10.29235/1561-8323-2022-66-4-414-424

Olga G. Babak1, Natalia V. Anisimova1, Tatiana V. Nikitinskaya1, Nataliya A. Nekrashevich1,  
Konstanciya K. Yatsevich1, Lizaveta V. Drozd1, Dmitry A. Fateev2, Fedor A. Berensen2,  

Anna M. Artemyeva2, Academician Alexander V. Kilchevsky1

1Institute of Genetics and Cytology of the National Academy of Science of Belarus, Minsk, Republic of Belarus 
2N. I. Vavilov Institute of Plant Genetic Resources, Saint Petersburg, Russian Federation

INVESTIGATING OF THE POLYMORPHISM OF SOLANACEAE R2R3 MYB  
AND BRASSICA MYB114 GENES OF TRANSCRIPTION FACTORS IN CONNECTION  

WITH THE ANTHOCYANIN BIOSYNTHESIS REGULATION

Abstract. Based on comparison of R2R3 Myb genes in Solanaceae (S. lycopersicum: Ant1, Ant2, S. melongena: Myb1,  
C. annuum: Myb113-like1 and Myb113-like2) and Brassicaceae crops, a search for orthologous sequences was performed. The 
sequences encoding Myb114 TF in Brassica oleracea and Brassica rapa was found to be the closest in a nucleotide structure 
to the previously investigated genes in Solanaceae. Тhе polymorphism in the promoter region of the Capsicum annuum 
Myb113-like1 gene that regulates anthocyanin biosynthesis: an additional 148 bp repeat and 2(1) bp insertion in the forms with 
impaired anthocyanin synthesis in fruits was studied. A relationship between the presence of an insert in the promoter 
(Myb113-like1pr+148) and polymorphisms in the exon regions of Myb113-like1delT and Myb113-like2C/А genes associated with 
impaired anthocyanin synthesis was established. A number of polymorphisms of the Myb114 gene in vegetable crops of the 
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cabbage family (Brassica oleracea, Brassica rapa), which closely correlate with high/low accumulation of anthocyanins in 
leaves, were identified. In B. oleracea, SNPs that lead to the replacement of two amino acids located in the region of DNA-
binding domains were found, which leads to a change in the efficiency of binding of this transcription factor and the promoters 
of structural biosynthesis genes. A protein sequence encoded by the Myb114 gene in accessions of the leafy turnip (B. rapa) 
with a high accumulation of anthocyanins in the leaves differed from the accessions without anthocyanin accumulation in the 
leaves by five amino acids, while the regions of DNA-binding domains were the same in the forms with various anthocyanin 
accumulation.

Keywords: gene regulation of anthocyanin synthesis, R2R3 MYB-transcription factors, DNA markers, Solanaceae, 
Capsicum, Brassica
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Введение. Антоцианы, являясь одной из форм вторичных метаболитов в различных систе-
матических группах растений, не только придают окраску определенным частям растений, но  
и обеспечивают один из древнейших механизмов устойчивости к абиотическим и биотическим 
стрессовым факторам. В связи с этим изучение генетики накопления определенных форм анто-
цианов и их регуляции является важным для создания новых сортов растений с высокой стрес-
соустойчивостью. Постоянно растущее внимание, уделяемое изучению особенностей накопле-
ния антоцианов, также связано с антиоксидантными и антимикробными свойствами антоцианов, 
потребляемых человеком с растительной пищей [1].

Механизм биосинтеза и регуляции антоцианов хорошо изучен на таких растениях, как ара-
бидопсис, кукуруза, пшеница, томат, а также на плодовых яблоне, груше, персике [2–4]. Семей-
ство Solanaceae является удобным объектом для изучения генетических механизмов регуляции 
накопления антоцианов в связи с широким меж- и внутривидовым полиморфизмом их накопления 
в различных частях растений. К настоящему времени в генетических базах данных представле-
ны последовательности генов ряда Myb-транскрипционных факторов (ТФ), детерминирующих 
накопление различных форм антоцианов. В [5; 6] показан различный уровень их экспрессии  
у форм с накоплением и отсутствием антоцианов в плодах, при этом генетический полиморфизм 
данных генов не изучен. Jung с соавт. установлена регуляция накопления антоцианов в плодах 
перца геном СaAn2, кодирующим R2R3 MYB ТФ, путем создания трансгенных растений табака 
и арабидопсиса, экспрессирующих ген СaAn2 и дающих антоциановую окраску тканей трансген-
ных растений [7]. В Институте генетики и цитологии НАН Беларуси (ИГЦ) выполнен на основе 
секвенирования сравнительный анализ ряда последовательностей генов R2R3-Myb ТФ у пасле-
новых, который позволил выявить наиболее близкие к Ant1 томата (Solanum lycopersicum) по ну-
клеотидному составу последовательности Мyb113-like 1 (СaAn2 согласно Jung с соавт.) и Мyb113-
like 2 у перца (Capsicum annuum), а также Мyb1 у баклажана (Solanum melongena) генетического 
банка NCBI. Были установлены генетические полиморфизмы экзонной области данных генов, 
приводящие к изменению структуры кодируемого белка и нарушению процесса биосинтеза ан-
тоцианов в плодах и вегетативных органах [8; 9]. 

Анализ исследований генетики накопления антоцианов у представителей рода Brassica L., 
характеризующихся широким спектром антоциановой окраски различных продуктовых орга-
нов, в настоящее время в основном связан с идентификацией структурных и регуляторных ге-
нов, участвующих в определении этапов биосинтеза, их картировании и оценке уровня экспрес-
сии [10–13]. 

Целью данного этапа исследований являлся поиск полиморфизма генов овощных паслено-
вых и капустных культур, связанного с регуляцией биосинтеза антоцианов в растениях. Задача-
ми данного этапа исследований были: анализ генетического полиморфизма промоторной обла-
сти гена Мyb113-like1 рода Capsicum и оценка его связи с ранее выявленными нами изменениями 
структуры данного гена (для сопоставления результатов, полученных нами и корейскими иссле-
дователями) [8; 9]; поиск наиболее близких к изученным ранее последовательностям R2R3МYB 
транскрипционных факторов пасленовых (основываясь на законе гомологических рядов наслед-
ственной изменчивости Н. И. Вавилова) и изучение их полиморфизма у представителей капусты 
огородной и репы листовой.
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Материалы и методы исследования. Для выполнения исследований использовали ДНК 
образцов Solanum lycopersicum и Capsicum annuum с различным уровнем накопления антоцианов 
в плодах и листьях коллекции Института генетики и цитологии НАН Беларуси, ДНК образцов 
капусты огородной (B. oleracea) и репы листовой (B. rapa) из коллекции Всероссийского инсти-
тута генетических ресурсов растений им. Н. И. Вавилова (ВИР) с различным уровнем накопле-
ния антоцианов в листьях и других продуктовых органах.

Выделение ДНК проводили при помощи Genomic DNA Purification Kit (Thermo Scientific),  
а также набора Сорб-ГМО-Б (Синтол) из молодых листьев растений согласно рекомендациям про из-
водителя. Количество ДНК в образце определяли на спектрофотометре Ultrospec 3300 pro (Швеция).

Поиск генов-ортологов у капустных культур к генам, кодирующим R2R3MYB ТФ у пасле-
новых культур, осуществлялся с помощью программы Blast сайта NCBI. Нуклеотидные последо-
вательности аллелей гена Myb-114, а также промоторной области гена Myb113-like1 определяли 
путем секвенирования. Для этого фрагменты амплификации, полученные на геномной ДНК  
с подобранными нами геноспецифическими праймерами (табл. 1) с использованием программы 
Рrimer–BLAST [14], разделяли в 1,0 %-ном агарозном геле, затем вырезали и очищали с исполь-
зованием набора DNA Extraction Kit (Thermo Scientific) согласно методике производителя. Секве-
нирующие реакции выполняли с применением набора BigDye® Terminator v 3.1 Cycle Sequencing 
Kit (Applied Biosystems) согласно методике производителя. Продукты секвенирующей реакции 
очищали спиртовым осаждением, растворяли в формамиде, денатурировали и далее проводили 
капиллярный электрофорез с использованием ДНК-секвенатора Genetic Analyzer 3500 (Applied 
Biosystems). 

Т а б л и ц а  1. Праймеры, разработанные для секвенирования последовательностей изучаемых генов
T a b l e  1. Primers designed for sequencing the studied genes

Название праймера
Primer name

Нуклеотидная последовательность
Nucleotide sequence

Т отжига, °С
T annealing, °C

ПЦР продукт, п. н.
PCR product, bp

Ген Myb114 Brassicacea
BrMYB114.1F TCAAGGGAGACCAAGAACC 53,7 679BrMYB114.1R CATCGCCTCAAGAGACTGTC
BrMYB114.2F TCACTGCCTATGTCCCTCAC 56,6 995BrMYB114.2R GCCATCTTAGTCTACAACTCTTCC
BrMYB114.3F AGGTGTAGGAAGAGTTGTAG 51,3 483BrMYB114.3R TGTTGTTGAGTCCAAGGC
BrMYB114.4F ACATTCTCTTCTACCACACC 52,2 649BrMYB114.4R AAACAGACGCTCTCACC

Промоторная область гена Myb113-like1
Myb 113(pr1)-F1 ACCTGTCATCACCAAAAGCA 57,64 825Myb113(pr1)-R1 GCGGGTCAGCCTCATACTAA
Myb113(pr2)-F2 TCCGCCCCTCGTTAATTT 56,20 700Myb113(pr2)-R2 AGCAGGAACAAGATGCCACT

Компьютерную обработку данных, полученных в результате секвенирования, проводили  
с использованием программы Sequencing Analysis Software v 5.2 (Applied Biosystems). Для вырав ни  ва-
ния нуклеотидных и аминокислотных последовательностей использовали программы MEGA4 – 
Molecular Evolutionary Genetics Analysis [15], Vector NTI [16]. 

На основе выявленного полиморфизма были подобраны праймеры, с их использованием про-
ведено ДНК-типирование коллекции образцов. ПЦР-реакцию проводили в термоциклере Biometra 
TProfessional Basic. Реакционная ПЦР-смесь объемом 15 мкл содержала 60–100 нг геномной ДНК; 
2,5 мMdNTPMix (ThermoScientific), 1,4 единицы Tornado DNA-полимеразы в инкубационном бу-
фере “F” (Праймтех, Беларусь) и 0,25 пмоль/мл праймеров (Евроген, Россия). Режим ПЦР был 
следующим: 95 °C – 15 мин, затем следовало 35 циклов, состоящих из инкубаций: 99 °C – 1 c, 
52–58 °C – 30 с и 72 °C – 1 мин. Реакцию завершали при 72 °C в течение 7 мин. Продукты ПЦР 
разделяли методом электрофореза в 2 %-ном агарозном геле в присутствии бромистого этидия  
и документировали с помощью системы Bio-Rad GelDoc2000 (США). Размеры амплифицирован-
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ных фрагментов определяли при использовании в качестве маркера молекулярного веса 100 п. н. 
Plus DNA ladder.

Результаты и их обсуждение. Выполнено секвенирование промоторной области гена 
Myb113-like1 рода Capsicum размером около 1500 п. н., расположенной перед старт-кодоном, вклю-
чающей непосредственно коровый элемент, а также ряд элементов промотора, связанных с регу-
ляцией активности гена в зависимости от внешних факторов. На рис. 1 показана область промо-
тора, где были выявлены полиморфизмы у форм с различным накоплением антоцианов в плодах 
и вегетативной части.

Так, у форм без накопления антоцианов в плодах (напр., Л 160-10, Златозар, Хабанеро крас-
ный, Огненная дева) обнаружен дополнительный повтор размером 148 п. н. Данная вставка нахо-
дится на расстоянии –308…–160 п. н. от старт-кодона. Кроме того, у сорта Златозар, отличающе-
гося практически полным отсутствием антоциановой окраски плодов и вегетативных органов, 
обнаружена инсерция размером 2 п. н. на расстоянии –515 п. н. от старт-кодона.

Для идентификации повтора 148 п. н. промоторной области гена Myb113-like1 на широком 
материале использованы праймеры Myb113(pr2)-F2/R2 (табл. 1). В результате ПЦР с данными 
праймерами у генотипов без вставки в промоторе амплифицируется фрагмент размером 700 п. н. 
У образцов с мутантным аллелем Myb113-like1-promIns148, характеризующихся отсутствием нако-
пления антоцианов, образуется фрагмент 848 п. н. 

С целью выявления инсерции 2 п. н., обнаруженной у формы Златозар, разработан ДНК-мар-
кер MYB113-like1-prоmIns2, для чего были подобраны праймеры PromIns2-F (FAM)/R, один из 
которых был с флюоресцентной меткой для анализа размера ампликонов на генетическом ана-
лизаторе: –TTTTAATATTACGTTAATTTGGGAACG/AATTAGGCGGGTTAGCCTCA. ДНК-скри-
нинг широкой коллекции образцов с помощью данных праймеров не выявил искомого полимор-
физма у других форм, но при этом была обнаружена однонуклеотидная вставка у форм ZongKao, 
Шоколадная красавица.

Для изучения связи выявленных полиморфизмов промоторной области гена Myb113-like1  
с фенотипическим проявлением накопления антоцианов, а также для оценки сопряженности 
проявления ранее выявленных мутаций в экзонах генов Myb113-like1 (однонуклеотидная делеция 
ТТ/–Т) и Myb113-like2 (однонуклеотидная замена C→A), связанных с отсутствием синтеза анто-
цианов в плодах [9], выполнено ДНК-типирование материала на наличие вставки 148 п. н. в про мо-
торной области и вышеуказанных мутаций в экзонных областях генов Myb113-like1 и Myb113-like2. 
Результаты генотипирования образцов перца по генам Myb113-like показаны в табл. 2 наряду с про-
явлением антоциановой окраски плодов на стадии технической спелости.

Согласно представленным данным, большинство образцов, накапливающих антоцианы в пло-
дах на стадии технической спелости, не имеют вставку 148 п. н., а также однонуклеотидную 
делецию в экзонной области гена Myb113-like1. В области SNP C/A гена Myb113-like2 для данных 
форм характерен нуклеотид С [8]. Как правило, образцы, имеющие вставку в промоторной области, 
делецию (выпадение нуклеотида Т) в третьем экзоне Myb113-like1 и нуклеотид А в области SNP 
C/A третьего экзона гена Myb113-like2, не накапливают антоцианы в плодах. В других сочетаниях, 
отличных от вышеуказанных, плоды обычно зеленые с проявлением светло-фиолетовой окраски 
в случае попадания на них избыточного количества солнечной радиации. Согласно результатам 
ДНК-типирования, мутация в промоторной области тесно связана с однонуклеотидной заменой ‒ 
наличием нуклеотида А в 3 экзоне гена Myb113-like2. Анализ расположения на хромосоме дан-
ных двух генов показал, что они находятся на расстоянии около 1,9 млн пар оснований друг от 
друга, что подтверждает высокую степень сцепленности. По данным NCBI ближе к центромере 
хромосомы 10 находится Myb113-like2, а далее расположен Myb113-like1. Данное расположение, 
как мы полагаем, объясняет более высокое сцепление конца гена Myb113-like2, где расположена 
SNP С/А, с изучаемой областью промотора гена Myb113-like1, чем с однонуклеотидной делецией 
в третьем экзоне этого же гена, который имеет большие размеры интронных областей.

Таким образом, разработанный нами на основе секвенирования промоторной области гена 
Myb113-like1 маркер позволяет выделять формы с отсутствием антоцианов в плодах на стадии 
технической спелости (образцы с аллелем Myb113-like1promIns148), что согласуется с результатами, 
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полученными в [7]. Однако это лишь одна из мутаций, вызывающих нарушение процесса био-
синтеза антоцианов в плодах перца. Выявленная нами однонуклеотидная делеция в третьем 
экзоне Myb113-like1, которая приводит к сдвигу рамки считывания и образованию раннего стоп-
кодона и, как следствие, формированию нефункционального белка [8; 9], нарушает процесс био-
синтеза антоцианов в плодах независимо от структуры промоторной области.

Проведена работа по поиску ортологов у капустных культур к генам, кодирующим R2R3Myb 
ТФ у пасленовых культур. С помощью программы Blast выполнен поиск и сравнительный анализ 
нуклеотидных последовательностей ранее изученных генов Myb-факторов семейства паслено-
вые: томата (MYB R2R3ТФ: Ant1; Ant2), перца (MYB R2R3caps ТФ: Myb113-like 1, Myb113-like 2)  
с последовательностями базы данных NCBI у капустных. В результате был найден ген Myb114 
транскрипционного фактора MYB114(XM_013771565), показывающий максимальную идентич-
ность в области перекрытия у капусты огородной. К последовательности гена Myb114 были по-
добраны праймеры для секвенирования на геномной ДНК у коллекционных образцов капусты  
и репы с контрастной антоциановой окраской. 

По результатам выравнивания последовательностей гена Myb114 у образцов капусты огород-
ной с контрастным накоплением антоцианов относительно последовательности LOC106333082 
выявлены 5 однонуклеотидных замен в экзонных областях (1 SNP в первом экзоне, 2 SNP во 
втором экзоне и 2 SNP в третьем экзоне) и делеция размером в 271 п. н. в первом интроне у об-
разцов белокочанной и зеленой листовой капусты. На рис. 2, а показаны выявленные SNP в обла-
сти второго экзона.

Выявленный аллельный полиморфизм гена Myb114 при сопоставлении с фенотипами изучае-
мых форм был тесно связан с накоплением антоциана в листьях (кочанах) (рис. 2, b). При этом  

Т а б л и ц а 2. Полиморфизм генов Myb113-like1 и Myb113-like2 и его связь  
с накоплением антоцианов в плодах перца

T a b l e 2. Myb113-like1 and Myb113-like2 рolymosphism and its relationship 
with the anthocyanin accumulation in pepper fruits

Образец
Sample

Myb113-like1 Myb113-like2 Окраска плода на стадии технической спелости
Coloring of the fruit at the stage of technical ripenesspromIns148 delT SNP C/A

Хабанеро красный 848 ТТ А Зеленая
Хабанеро оранжевый 848 ТТ А Зеленая
ОМ красный 700 ТТ А Зеленая
ОМ оранжевый 700 ТТ А Зеленая
ОМ желтый 848 ТТ А Зеленая
Шоколадная красавица 700 ТТ А Коричневая
Л160-10 848 Т– А Зеленая
Златозар 848 Т– А Зеленая
ZongKao 700 ТТ А Зеленая
Созвездие 700 ТТ С Фиолетовая
Рябинушка 700 ТТ С Фиолетовая
Чырвоны магнат 700 Т– С Зеленая
Оранжевое наслаждение 848 Т– А Зеленая
Желтоплодный 848 Т– А Зеленая
Л-24 848 Т– А Зеленая
Сиреневый кубик 700 ТТ С Сиреневая
Белоснежка 700 Т– А Зеленая
Отелло 700 ТТ А Светло-фиолетовая
ОГФ-1 700 ТТ С Темно-фиолетовая
Блондин 700 ТТ С Бледно-зеленая
Тройка 700 ТТ А Зеленая со слабым антоцианом
Черный красавец 700 ТТ С Фиолетово-черная
Линия 1 из Сиреневый 700 ТТ С Насыщенно-сиреневая
Линия 2 из Сиреневый 700 ТТ А Светло-сиреневая
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с наличием антоциана в других органах (генеративных головок/соцветий цветной капусты и брок-
коли) связь не была выявлена. 

У B. rapa разновидности листовой репы по результатам выравнивания последовательностей 
гена Myb114 относительно последовательности XM 009137612.3 у образцов с различным накоп-
лением антоцианов LOC106333082 выявлены 15 однонуклеотидных замен в третьем экзоне, де-
леция размером 15 п. н. у двух дигаплоидных форм с зелеными листьями также в третьем экзоне 
и делеция во втором интроне. На рис. 2, c показаны выявленные отличия в третьем экзоне, а также 

Рис. 2. Полиморфизм гена Myb114 у капустных культур и его связь с фенотипом: а – часть экзона 2 гена Myb114 
B. oleracea; b – фенотипическое проявление антоциановой окраски у разновидностей капусты огородной;  
c – часть экзона 3 гена Myb114 B. rapa и B. оleracea; d – фенотипическое проявление антоциановой окраски  

у разновидностей репы листовой

Fig. 2. Myb114 gene polymorphism in Brassica crops and its association with the phenotype: a – part of the exon 2  
of the B. oleracea Myb114 gene; b – phenotypic manifestation of anthocyanin coloration in B. oleracea varieties;  

c – part of exon 3 of the Myb114 gene of B. rapa and B. oleracea; d – phenotypic manifestation  
of anthocyanin coloration in  leafy turnip varieties 
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их сравнение с последовательностями третьего экзона у образцов B. оleracea с контрастным 
накоплением антоцианов в листьях.

Наряду с SNP в экзонных областях выявлено большое количество однонуклеотидных замен 
в интронах. Общей особенностью полиморфизма интронов гена Myb114 у разновидностей капу-
сты и репы было наличие крупных делеций (270 п. н. и более) у форм с отсутствием антоцианов 
в листьях по сравнению с формами с активным его накоплением. По результатам секвенирова-
ния установлено разное количество AT повторов во втором интроне у изученных образцов ли-
стовой репы. Наименьшее количество повторов было выявлено у линии удвоенных гаплоидов со 
светло-зеленой окраской листьев, а наибольшее у образцов с антоциановой окраской листьев 
(рис. 2, d). У разновидностей капусты огородной без накопления антоцианов в листьях выявлена 
делеция размером 271 п. н. Необходимо отметить, что при изучении нами полиморфизма гена 
An2 (Myb75) (NM_001279063.2) у образцов S. lycopersicum с зелеными и фиолетовыми листьями  
в результате секвенирования были выявлены, наряду с SNP в экзонных областях, большие деле-
ции в первом и втором интронах у образцов с наименьшим накоплением антоцианов в листьях. 
Данное сравнение позволяет предположить возможное участие интронных областей генов MYB- 
факторов в регуляции накопления антоцианов в листьях культур семейств пасленовые и капустные. 

Вместе с анализом последовательности гена Myb114 выполнены выравнивание аминокислот-
ных последовательностей, синтезируемых на основе данного гена у изученных образцов и рефе-
ренсных последовательностей, а также анализ влияния генетических полиморфизмов на струк-
туру синтезируемого белка (рис. 3).

 
Рис. 3. Выравнивание аминокислотных последовательностей, кодируемых геном Myb114 у образцов B. oleracea  

и B. rapa с различным накоплением антоцианов

Fig. 3. Аmino acid sequence аlignment encoded by the Myb114 gene in B. oleracea and B. rapa accessions  
with different anthocyanin accumulation

На основании полученных нуклеотидных последовательностей гена Myb114 у В. оleracea 
выявлены аминокислотные замены у белокочанной капусты: R→S в позиции 50, W→C в позиции 
53 и V→I в позиции 125, две из которых ведут к замене аминокислот, расположенных в области 
ДНК-связывающих доменов. У образцов B. rapa разновидности репа листовая с высоким на-
коплением антоцианов в листьях наблюдались отличия по пяти аминокислотам от референсной 
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последовательности. Образцы без накопления антоциана в листьях (наряду с пятью общими 
отличными от форм с антоциановой окраской аминокислотами) характеризовались следующими 
заменами: G→C в позиции 108, P→T в позиции 119, S→P в позиции 121, Y→S в позиции 122, 
N→S в позиции 142, T→N в позиции 143, P→S в позиции 158 и I→K в позиции 166. Среди форм 
репы листовой с зелеными листьями выявлены отличия по аминокислотной структуре. Так, для 
структуры белка дигаплоидных форм № 23 и № 31 (рис. 3) характерно выпадение пяти амино-
кислот и 6 SNP.

Заключение. По результатам секвенирования промоторной области гена Myb113-like1 перца, 
регулирующего биосинтез антоцианов, показано наличие вставок размером 148 п. н. и 2(1) п. н.  
у форм без накопления антоцианов в плодах. Разработаны маркеры MYB113-like1prоmIns2  
и MYB113-like1prоmIns148 для идентификации форм с выявленными полиморфизмами. Уста- 
нов лена связь между наличием вставки в промоторе (Myb113-like1pr+148) с полиморфизмами  
в экзон ных областях аллелей Myb113-like1delT и Myb113-like2C/А, связанных с нарушением синтеза 
антоцианов. 

На основании сравнительного анализа последовательностей ДНК и аминокислотных струк-
тур изучен у разновидностей капусты огородной и репы листовой полиморфизм гена Myb114, 
наиболее близкого по структуре к генам R2R3MYB овощных пасленовых культур. Выявлена 
связь генетических полиморфизмов данного гена с накоплением антоцианов в листьях изучаемых 
культур. Показан общий характер изменения структуры интронных областей An2 томата и Myb114 
капустных культур. У В. oleraceae выявлены две аминокислотные замены в белке, кодируемом 
геном Myb114, расположенные в области ДНК-связывающих доменов, что приводит к изменению 
эффективности связывания данного транскрипционного фактора с промоторами структурных 
генов биосинтеза и уменьшению уровня их экспрессии. У изучаемых образцов B. rapa с высоким 
накоплением антоциана в листьях кодируемые геном Myb114 белковые последовательности отли-
чались пятью аминокислотами от таковых у образцов без накопления антоциана в листьях, при 
этом области ДНК-связывающих доменов были одинаковы у форм с различным накоплением 
антоциана.
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