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Геном хвойных имеет очень большой размер (12-30 Gb) и содержит до 82% повторяющихся элементов (репитом). Исследования репитома хвойных позволяют сформировать более точные представления о структуре генома, а также необходимы для филогенетического анализа и эволюционных исследований.
Целью данной работы было нахождение повторяющихся последовательностей в геноме сосны сибирской (Pinus sibirica Du Tour), их классификация, а также аннотирование полученных данных и сравнение с ранее изученными родственными видами. Для исследования использовались данные полногеномного секвенирования сосны сибирской, полученные в Лаборатории лесной геномики СФУ под руководством проф. К. В. Крутовского.
В исследованиях были использованы программы RepeatScout, RepeatModeler, RepeatMasker, пакет программ REPET. Одновременное использование целого арсенала программного обеспечения для нахождения репитома позволило обнаружить значительную часть повторяющихся последовательностей.

Предварительные результаты сравнения полученных данных по P. sibirica показали значительное сходство с опубликованными данными по ладанной сосне (Pinus taeda L.) [1].
Работа выполнена в рамках проекта «Геномные исследования основных бореальных лесообразующих хвойных видов и их наиболее опасных патогенов в Российской Федерации», финансируемого Правительством РФ (договор № 14.Y26.31.0004).
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