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Тандемные повторы являются ценным источником цитогенетических маркеров для
идентификации индивидуальных хромосом [2]. FISH с тандемными повторами был успеш-
но использован для идентификации хромосом и изучения их эволюции на ряде культур,
в том числе луке репчатом Allium cepa [3]. Род Allium включает экономически важные
культуры, такие как репчатый лук (2n = 2x = 16), лук-батун (Allium fistulosum, 2n = 2x
= 16), лук-порей (A. porrum, 2n = 4x = 32), и чеснок (A. sativum, 2n = 2x = 16). Все эти
виды обладают огромным геномом и крупными хромосомами в митозе, что делает также
их хорошими модельными объектами изучения цитологии и цитогенетики растений.

В данной работе при помощи программы RepeatExplorer были найдены и картирова-
ны in situ тандемные повторы: Cepa Multi-locus Tandem (CMT1) и Cepa Pericentromeric
Tandem (CPT1). Они формируют специфичные паттерны на пяти хромосомах из восьми,
относящихся к геному A. cepa: 2, 4, 6, 7 и 8. Была установлена их локализация на хромо-
сомах, входящих в геном A. x wakegi - естественного гибрида между A. cepa и. fistulosum.
Обнаружено присутствие повтора CMT1 на хромосоме 8 A. fistulosum. Был проведён срав-
нительный анализ хромосомной организации обнаруженных нами ранее повторов НАТ58
[4] и САТ36 [1]: выявлено различие между длиннодневным сортом Русский зимний и ко-
роткодневной линией AVON1114 A. fistulosum: у короткодневной линии отсутствовал по-
лиморфный паттерн НАТ58 на длинном плече 7 хромосомы. Найденные нами хромосом и
видоспецифичные повторы могут быть использованы для идентификации индивидуаль-
ных хромосом в селекции лука. В работе обсуждается роль семейств повторяющейся ДНК
в эволюции хромосом и видообразовании
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