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Белки KPI группы А участвуют в защите растений картофеля от патогенных микроорганизмов и вреди?
телей. Хотя в настоящее время известны последовательности достаточно большого числа генов KPI�А
из различных сортов культурного картофеля (Solanum tuberosum subsp. tuberosum) и некоторого числа
сортов томатов (Solanum lycopersicum), информации об аллельном разнообразии этих генов в других ви?
дах рода Solanum нет. Посредством клонирования, амплификации, секвенирования и последующего
анализа в нашей работе впервые установлены консенсусные последовательности фрагментов генов
KPI�A из растений подрода Potatoe секция Petota (Solanum tuberosum ssp. andigenum – пять генов и
Solanum stoloniferum – два гена) и из подрода Solanum (Solanum nigrum – пять генов). Все эти последо?
вательности и последовательности генов представителей секции Petota (культурного картофеля
Solanum tuberosum ssp. tuberosum) и секции Etuberosum (S. palustre) сходны на 97–100%. Межвидовая
вариабельность этих генов не превышает внутривидовую, за исключением последовательностей из S. ly�
copersicum, а распределение высоковариабельных и консервативных областей в кодирующей зрелый бе?
лок области генов одинаково у генов всех вышеперечисленных видов. В то же время, при использовании
тех же праймеров на ДНК Solanum dulcamara, S. lycopersicum и Mandragora officinarum не обнаружи?
вается идентичных последовательностей гомологичных генов. Филогенетический анализ по гену KPI�А
показал, что последовательности из S. lycopersicum образуют независимый от прочих изученных видов
кластер, тогда как S. nigrum попадает в кластер, единый с видами sect. Etuberosum и Petota, и перечис?
ленные виды не образуют видоспецифичных субкластеров. Несмотря на то, что растения S. nigrum
устойчивы ко всем известным расам оомицета Phytophthora infestans, возбудителя наиболее опасного за?
болевания пасленовых, последовательности аминокислот, кодируемые генами KPI�A из генома этого
вида практически или вовсе не отличаются от белков этой же группы, которые характерны для поража?
емых P. infestans растений культурного картофеля.

Ключевые слова: ингибиторы протеиназ типа Кунитца, sect. Petota, Solanum nigrum, пасленовые, ген KPI�A.
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 В геноме культурного картофеля содержатся
гены, кодирующие белки, относящиеся к семей>
ству соевого ингибитора трипсина Кунитца
(KPI). Гены KPI не имеют интронов и кодируют
белки, состоящие из примерно 210 аминокислот,
из которых 185 приходится на зрелый белок. На ос>
новании сходства N> и C>концевых аминокислот>
ных последовательностей выделяют пять групп
белков KPI (группы А, В, С, М и K) [1–3], три из
которых – А, В и С – наиболее изучены [1, 2]. Как
стало ясно из анализа транскриптомов и последо>
вательностей кДНК [1–8] различных сортов карто>
феля, каждая из перечисленных выше групп коди>
руется несколькими генами. Анализ BAC>клонов,
содержащих геномные последовательности из кар>
тофеля диплоидной линии P6/210, показал, что ге>
ном содержит, по меньшей мере, четыре гена KPI
группы А (KPI%A), расположенных в непосред>
ственной близости друг от друга [9]. Секвениро>
вание генома картофеля, предпринятое группой
PGSC [10; http://solgenomics.net] также свиде>
тельствует о том, что в нем имеется несколько ге>
нов KPI%А, хотя точное их число, по>прежнему, не
известно [9, 10].

Некоторые белки KPI>A из картофеля могут
подавлять активность ряда сериновых и аспартат>
ных протеиназ [11–13], хотя о свойствах боль>
шинства белков, кодируемых геном KPI>А из рас>
тений семейства пасленовых, можно судить лишь
по аналогии с уже известными [1, 3, 7, 13–19]. Не>
смотря на то, что, возможно, известны не все фи>
зиологические функции белков KPI>А, очевидно,
что они участвуют в защите растений от патоген>
ных микроорганизмов и вредителей [2, 9, 12, 17,
18]. При ранении растения или после воздействия

метилжасмоновой кислоты в листьях и побегах
также индуцируется мРНК KPI%А [1, 13, 20, 21].

Кроме генов картофеля, известны последова>
тельности гена KPI>А из некоторых других видов
растений семейства пасленовых. Сравнение нук>
леотидных и аминокислотных последовательно>
стей KPI%А (база данных NCBI) из различных сор>
тов культурного картофеля показывает, что уро>
вень их сходства составляет 88–99%. В то же
время, гомологичные KPI%А последовательности
из томата (база данных NCBI; геном S. lycopersi%
cum cv. Heinz 1706 [22, http://solgenomics.net], а
также и транскриптом S. lycopersicum cv. Micro>
Tom [19, http://www.pgb.kazusa.or.jp/kaftom]),
сходны с последовательностями KPI%A из неклуб>
неносного вида Solanum palustre и из культурного
картофеля в среднем на 80–88% (хотя уровень го>
мологии по нескольким последовательностям из
сортов Kuras, P6/210 и Danshaku достигает 91–
94%). При этом сходство последовательностей
KPI%A из S. palustre и S. tuberosum составляет 95–
100% (см. также табл. 1).

Единственная известная последовательность
KPI из паслена черного [AF283464] практически
идентична (98% сходства) геномной последова>
тельности Sbr>KPI>A6 [FJ969212] из S. palustre и
на 95% сходна с последовательностью кДНК
[X53470] из S. tuberosum cv. Ulster. При этом важно
отметить, что паслен черный относится к подроду
Solanum, тогда как три других перечисленных ви>
да – к подроду Potatoe. Таким образом, в филоге>
нетическом отношении паслен черный отстоит от
культурного картофеля дальше, чем томат и, сле>
довательно, можно было бы ожидать, что обнару>
женные в геноме S. nigrum последовательности

logical Agency, Moscow, 119435 Russia). Kunitz?type proteinase inhibitor proteins of group A (KPI?A)
are involved in the protection of potato plants from pathogens and pests. Although sequences of large num?
ber of the KPI�A genes from different species of cultivated potato (Solanum tuberosum subsp. tuberosum) and
a few genes from tomato (Solanum lycopersicum) are known to date, information about the allelic diversity of
these genes in other species of the genus Solanum is lacking. In our work, the consensus sequences of the
KPI�A genes were established in two species of subgenus Potatoe sect. Petota (Solanum tuberosum subsp. an�
digenum – 5 genes and Solanum stoloniferum – 2 genes) and in the subgenus Solanum (Solanum nigrum – 5
genes) by amplification, cloning, sequencing and subsequent analysis. The determined sequences of KPI�A
genes were 97–100% identical to known sequences of the cultivated potato of sect. Petota (cultivated potato
Solanum tuberosum subsp. tuberosum) and sect. Etuberosum (S. palustre). The interspecific variability of these
genes did not exceed the intraspecific variability for all studied species except Solanum lycopersicum. The dis?
tribution of highly variable and conserved sequences in the mature protein?encoding regions was uniform for all
investigated KPI�A genes. However, our attempts to amplify the homologous genes using the same primers and
the genomes of Solanum dulcamarum, Solanum lycopersicum and Mandragora officinarum resulted in no
product formation. Phylogenetic analysis of KPI�A diversity showed that the sequences of the S. lycopersicum
form independent cluster, whereas KPI�A of S. nigrum and species of sect. Etuberosum and sect. Petota are
closely related and do not form species?specific subclasters. Although Solanum nigrum is resistant to all known
races of economically one of the most important diseases of solanaceous plants oomycete Phytophthora in�
festans aminoacid sequences encoding by KPI�A genes from its genome have nearly or absolutely no differences
to the same from genomes of cultivated potatoes involved by P. infestans.

Keywords: Kunitz?type proteinase inhibitors, sect. Petota, Solanum nigrum, Solanaceae, KPI�A genes.
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KPI%A окажутся гораздо менее сходными с уже
известными из культурного картофеля, томата и
S. palustre и, потенциально, они могли бы обла>
дать новыми защитными свойствами. 

Представляло интерес исследовать полимор>
физм кодирующих зрелые белки KPI>А областей
генов в геномах тех видов, которые относятся к раз>
личным филогенетическим ветвям рода Solanum.
Для этой цели из подрода Potatoe были выбраны
представители секции Petota – Solanum tuberosum
ssp. andigenum (Juz. а. Bukasov) Hawkes (syn. Solanum
andigenum Juz. а. Bukasov), Solanum stoloniferum
Schltdl.а.Bouche и Solanum dulcamarа L. Из подрода
Solanum изучили гены паслена черного, поскольку,
как сказано выше, информация о генах PKI%A это>
го вида ограничивается только единственной по>
следовательностью кДНК. 

Филогенетические исследования в настоящее
время обычно базируются на исследованиях раз>
ных генов, различных молекулярных и морфоло>
гических наборов данных. В настоящей работе
мы ставили целью исследовать полиморфизм ге>
нов PKI%A, имея в виду побочный поиск генов,
обладающих потенциально новыми в отношении
фитопатогенов свойствами, поскольку известно,
что вид паслен черный устойчив ко всем извест>
ным расам оомицета Phytophthora infestans (Mont.)
de Bary [23]. Полученные нами данные могут быть
также использованы в исследованиях эволюци>
онных взаимоотношений между различными ви>
дами данного рода.

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНАЯ ЧАСТЬ

В работе использовали геномную ДНК, выде>
ленную из побегов растений (по одному образцу
каждого вида) методом, описанным ранее [24].
Растения видов Solanum tuberosum ssp. andigenum
(Juz.а.Bukasov) Hawkes и Solanum stoloniferum
Schltdl.а.Bouche получены из коллекции Инсти>
тута картофелеводства НАН Беларуси РУП (Рес>
публика Беларусь) и поддерживаются в культуре
in vitro на базе лаборатории биологии развития
растений биологического факультета МГУ
им. М.В. Ломоносова. Растения Solanum nigrum L.
собраны в окрестностях г. Пущино (Московской
области) и в окрестностях г. Бугульма (Республи>
ка Татарстан) летом 2007 г., Solanum dulcamarа L. –
на территории внутреннего двора МГУ (Москва)
летом 2007 г., Mandragora officinarum L. – на среди>
земноморском побережье (Турция) летом 2007 г. 

Праймеры, использованных для клонирования
фрагментов генов KPI группы А, конструировали
на основании анализа уже известных последова>
тельностей генов этой группы [3, 4] и базы дан>
ных NCBI: PKI>A1 5' (gggagctcaacctacccagtgaatctc>
ct) 3'; PKI>A2 5' (ggaagcttactagacttcctggaataagac) 3'.

Синтез праймеров производила компания “Син>
тол” (Россия).

ПЦР проводили на амплификаторе Терцик>2
MC16 (“ДНК>технология”, Москва) с использова>
нием Taq%ДНК>полимеразы (“Имтек”, Москва).
Геномную ДНК вносили в реакционную смесь до
конечной концентрации 0.01 мкг/мкл при концен>
трации dNTP – 200 мкМ, MgCl2 – 2.5 мМ и каж>
дого праймера – 0.3 пмоль/мкл. 

Условия проведения ПЦР: 1 стадия (1 цикл) –
94°С, 1 мин; 2 стадия (5 циклов) – 94°С, 30 с;
56°С, 10 с; 72°С, 10 с; 3 стадия (25 циклов) – 94°С,
5 с; 60°С, 5 с; 72°С, 30 с.

Амплифицированные фрагменты (600–650 п.н.)
клонировали в векторе pGEM>T>Easy согласно
протоколу производителя (“Promega”, США).
Последовательности секвенировали на автомати>
ческом анализаторе “AbiPrism 3200” (“Appied Bio>
systems”, США) с использованием стандартных
праймеров T7 и sp6 (“Promega”) и описанных вы>
ше уникальных праймеров PKI>A1 и PKI>A2
(“Синтол”).

Последовательности нуклеотидов амплифици>
рованных фрагментов генов реконструировали с
помощью программы BioEdit 7.0.1 [www.mbio.ncsu.
edu/bioedit/bioedit.html]. Обработку полученных
данных и кластерный анализ нуклеотидных и
аминокислотных последовательностей прово>
дили, используя пакет программ MEGA 3.1
[www.megasoftware.net].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Амплификация фрагментов генома с исполь>
зованием праймеров PKI>A1 и PKI>A2 и ДНК
растений S. tuberosum ssp. andigenum (Sand),
S. stoloniferum (Sst), S. lycopersicum (Slyc), S. dulca%
marа (Sd), S. nigrum (Пущино) (SnP), S. nigrum
(Татарстан) (SnT) и Mandragora officinarum (Mn)
показала, что продукт предполагаемого размера
(650 п.н.) обнаруживается только в геномах
Sand, Sst, SnP и SnT. После амплификации ге>
номной ДНК S. dulcamarа и S. nigrum (Татар>
стан) обнаружен также фрагмент длиной 750 п.н.

Таблица 1. Сходство последовательностей генов KPI%A
из S. tuberosum ssp. tuberosum, S. lycopersicum и S. palustre
(в %)

Вид S. tuberosum ssp. 
tuberosum S. lycopersicum S. palustre

S. tuberosum 
ssp. tuberosum

88–99

S. lycopersicum 85–88 
(как правило)
до 94 (иногда)

99–100

S. palustre 93–100 85–87 95–99
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При варьировании параметров ПЦР результа>
ты не отличаются.

Продукты амплификации ПЦР с использова>
нием в качестве матрицы геномов Sand, Sst, SnP и
SnT клонировали, затем клоны, несущие вставки
длиной 650 п.н. (Sand%AA%, Sst%AA%, и SnPA% с раз>
личными порядковыми номерами), секвенирова>
ли. Всего секвенировано 17 клонов Sand%AA%,
15 клонов Sst%AA%, 16 клонов SnPA% и четыре клона
SnTA%. Помимо этого секвенировали 18 клонов
из S. nigrum, несущих вставки длиной 750 п.н.
(SnTA(750)%).

Показано, что среди SnPA(750)% последова>
тельностей гомологичных генам ингибиторов
протеиназ типа Кунитца (любой из известных
групп) нет, поэтому эти клоны исключены из
дальнейшего анализа, а клонирование и секвени>
рование последовательностей SdA(750)% не про>
водилось.

Последовательности вставок клонов Sand%AA%,
Sst%AA%, SnPA% и SnTA% подразделяли методом кла>
стерного анализа (UPGMA) на группы и далее
сравнивали нуклеотидные последовательности
вставок каждого из индивидуальных клонов с це>
лью отследить возможные ошибки Taq%ДНК>по>
лимеразы и секвенирования. При этом предпола>
галось, что две полностью идентичные вставки
являются копиями одного действительно суще>
ствующего гена. Единичные нуклеотидные заме>
ны, не имеющие повторностей в других клонах,
расценивали как возможную ошибку, и последо>
вательности, содержащие такие замены, как от>
дельные гены не рассматривались.

Таким образом, мы определяли последователь>
ности фрагментов только тех генов, которые, несо>
мненно, имеются в геномах изучаемых организмов.
Задача установить их общее число и внутривидо>
вую вариабельность не ставилась, в том числе, по>

тому, что они могут представлять аллельные состо>
яния одного гена.

Окончательно установленные фрагменты ге>
нов из изученных нами видов представляют со>
бой консенсусные последовательности, структура
которых была установлена на основании сравне>
ния от двух (полностью идентичных) до одинна>
дцати (полностью идентичных либо различающих>
ся единичными, не повторяющимися нуклеотид>
ными заменами) копий. Таким путем установлены
консенсусные последовательности фрагментов де>
вяти генов (названия и номер доступа в NCBI см. в
табл. 2). Кроме этого, последовательность одного
из клонов из ssp. andigenum, не имеющая дубликата,
значительно отличается от прочих (сходство 92%)
последовательностей из того же вида и, без сомне>
ния, представляет собой копию еще одного гена,
который назван Sand%KPI%A5 [GQ162 116].

Следует отметить, что последовательность
[JQ815390, GenBank] содержит сдвиг рамки счи>
тывания и, таким образом, SnKPIA3 представляет
собой псевдоген.

Установленные нами последовательности на
97–100% сходны (т.е. практически идентичны) с
известными последовательностями из культурно>
го картофеля. Межвидовая вариабельность генов
из исследованных в данной работе видов, за ис>
ключением гена томата, не превышает внутриви>
довую, а распределение высоковариабельных,
умеренновариабельных и консервативных обла>
стей в кодирующей зрелый белок области генов,
установленное ранее [23], оказалось одинаковым
у генов из всех вышеперечисленных видов. 

Сравнение последовательностей, кодирующих
ингибиторы протеиназ типа Кунитца группы А, в
дикорастущих видах картофеля с известными по>
следовательностями из различных сортов куль>
турного картофеля, а также с последовательно>

Таблица 2. Название генов и число клонов, на основании которых реконструированы последовательности

Вид 
Название, присвоенное 

консенсусным 
последовательностям

Число клонов, на основании 
которых была реконструирована 

последовательность гена

Номер доступа 
в NCBI

Solanum tuberosum ssp. Sand%KPI%A1 4 GQ162112

andigenum Sand%KPI%A2 4 GQ162113

Sand%KPI%A3 2 GQ162114

Sand%KPI%A4 6 GQ162115

Sand%KPI%A5 1 GQ162116

Solanum stoloniferum Sst%KPI%A1 11 FJ969213

Sst%KPI%A2 4 FJ969214

Solanum nigrum (Пущино) SnKPIA1 8 JQ815388

SnKPIA2 2 JQ815389

SnKPIA3 6 JQ815390

Solanum nigrum (Татарстан) SnKPIA4 3
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стями из таких видов, как паслен черный и томат,
путем построения филогенетического дерева по>
казывает, что перечисленные виды, за исключе>
нием томата, не образуют видоспецифичных кла>
стеров (рис. 1). Исключение составляют последо>
вательности KPI>A из томата.

У современных исследователей растений семей>
ства пасленовых нет единого мнения относительно
того, как именно следует классифицировать расте>
ния рода Solanum [23, 25–29]. В частности, предла>
гают на основании данных RAPD>анализа исклю>
чить растения секции Dulcamara из подрода Potatoe
[27]. Таксономия группы видов, относящихся к
подроду Solanum, несмотря на ряд исследований
последних лет, также точно не установлена [23].

Томаты выделяли в отдельный род Lycopersicon
достаточно долго. Затем, ряд исследований с ис>
пользованием методов молекулярной биологии по>
казал, что томаты и картофель близко родственны
филогенетически, поэтому в настоящее время то>
маты включают в род Solanum [25, 28–33]. Тем не
менее, авторы обзора [25] полагают, что помещение
томатов в род Solanum все же остается спорным.

В настоящее время S. lycopersicum L. (syn. Lyco%
persicon esculentum Mill.) относят как к секции Pe%
tota (subsect. Lycopersicon ser. Neolycopersicon) [база
данных GRIN (Germplasm Resources Information
Network) http://www.ars>grin.gov], так и к отдель>
ной секции Lycopersicon [34, 35]. Неклубненос>
ный вид S. palustre Poepp. ex Schltdl. (syn. Solanum
brevidens Phil.) также относят или к секции Petota

OUTLINE
Sand%KPI%A1
Sand%KPI%A4
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Рис. 1. Филогенетическое дерево нуклеотидных последовательностей KPI%A, сконструированное методом MP (Maxi>
mum Parsimony). Числа в узлах ветвей (bootstraps) – индексы поддержки каждого узла (1000>кратная повторность). Ак>
ронимы последовательностей, использованных для построения филогенетического дерева: S. tuberosum ssp. tuberosum
сорт “Superior” – POTCATHD [M96257]; линия “AM 80/5793” – CathInh [X74985]; сорт “Provita” – P1E9 [AF490593],
P2B4 [AY083349], P4E1 [AY083348]; сорт “Danshaku” gCDT%A1 [D17331], POTPIA%pA1 [D17328]; сорт “Berolina” – Cdi
Berolina [X67843]; сорт “Kuras” – [DQ168311], [DQ168317], [DQ168316], [DQ168318], [DQ207847], [DQ207847],
[DQ168325], [DQ168327]; сорт “Ulster” – PI8 [X53470], PI13 [X62095]; сорт “Истринский” – PKPI%A1 [JN983808], PK%
PI%A2 [JN983812], PKPI%A4 [JN983809], PKPI%A5 [JN983810]. S. andigenum ssp. andigenum – Sand%KPI%A1 [GQ162112]
Sand%KPI%A2 [GQ162113], Sand%KPI%A3 [GQ162114], Sand%KPI%A4 [GQ162115], Sand%KPI%A5 [GQ162116]; S. stoloniferum –
Sst%KPI%A1 [FJ969213], Sst%KPI%A2 [FJ969214]; S. palustre – Spls%KPI%A1 [FJ969207], Spls%KPI%A2 [FJ969208], Spls%KPI%A3
[FJ969209], Spls%KPI%A4 [FJ969210], Spls%KPI%A5 [FJ969211], Spls%KPI%A6 [FJ969212]; S. nigrum – Сdi [AF283464]; SnKPIA1
[JQ815388], SnKPIA2 [JQ815389], SnKPIA3 [JQ815390]. S. lycopersicum сорт “Micro>Tom” – LEFL1098CH12 [AK247341];
сорт “Rutgers” – TAP 3.1 [X73986], cultivar “VFN>8” – cathDInh [AJ295638], cultivar – “Moneymaker” – [AJ289776].
Последовательности из разных видов обозначены маркерами: черные квадраты –S. tuberosum ssp. tuberosum; белые
квадраты – S. andigenum ssp. andigenum; серые квадраты – S. stoloniferum; белые кружки – S. palustre; черные кружки –
S. nigrum; серые треугольники – S. lycopersicum.
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(subsect. Estolonifera) (база данных GRIN), или к
отдельной секции Etuberosum [35]. Однако даже те
исследователи, склонные относить S. lycopersi%
cum, S. palustre и S. tuberosum к разным секциям
(Lycopersicon, Etuberosum и Petota соответственно),
также указывают со всей определенностью на тот
факт, что эволюционно эти виды ближе друг другу
(они относятся к подроду Potatoe), чем к паслену
черному S. nigrum L. (подрод Solanum).

Несмотря на то, что паслен черный относится
к другому подроду, нежели прочие перечислен>
ные в настоящей работе виды, тем не менее, в его
геноме имеются гены KPI%A, практически иден>
тичные последовательностям из картофеля (ssp.
tuberosum и. ssp. andigenum), S. stoloniferum и S. palus%
tre (97–100%), тогда как сходство последователь>
ностей KPI%A томата и перечисленных видов не
превышает 94%. Таким образом, можно утвер>
ждать, что данные сравнения последовательно>
стей KPI%А из изученных видов не совпадают с об>
щепринятой филогенией рода Solanum.

Хотелось бы отметить, что наличие в геноме
паслена черного последовательностей KPI%А,
очень сходных с последовательностями из других
видов секций Petota и Etuberosum, при отсутствии
таких последовательностей в томате, можно было
бы объяснить возможной контаминацией в про>
цессе эксперимента. Однако это исключено, по>
скольку амплификацию и клонирование после>
довательностей из геномов (Sand), (Sst) и (SnP),
(SnT) производили независимо в двух территори>
ально удаленных лабораториях. Помимо этого, в
базе данных NCBI представлена последователь>
ность из генома паслена черного [AF283464], по>
лученная и секвенированная независимой груп>
пой исследователей, и эта последовательность
практически идентична установленным нами по>
следовательностям (до 99%). Таким образом, на>

ши результаты достоверны; несмотря на то, что
паслен черный устойчив ко всем известным расам
P. infestans [23], и можно утверждать, что белки,
кодируемые генами KPI%A, практически или во>
все не отличаются от белков этой же группы, кото>
рые встречаются в поражаемых P. infestans растени>
ях культурного картофеля, а также белков дико>
растущих видов, относящихся к секции Petota.

Наблюдающиеся сложности и несоответствия
между результатами дифференцировки секции Pe%
tota на филогенетические группы различными ис>
следователями, как полагают некоторые авторы,
являются следствием не методологических про>
блем, а отражением реальной биологической ситу>
ации. По>видимому, многие виды этой секции яв>
ляются результатом политомии, которая сопро>
вождалась быстрым расселением видов и высоким
уровнем межвидовой гибридизации [26].

Наблюдающееся сходство генов KPI%A между
видами, относящимися к секциям Etuberosum, Pe%
tota и генами паслена черного, при меньшем их
сходстве с генами томата, может являться след>
ствием их паралогичного происхождения с по>
следующей эволюцией одной и элиминацией
второй, предковой, копии гена (см. рис. 2).

В настоящее время, благодаря развитию совре>
менных молекулярно>биологических техноло>
гий, исследования филогении организмов какой>
либо систематической группы зачастую основы>
ваются на множественных данных, касающихся
полиморфизма и эволюции различных генов или
областей геномов. Хотя принцип выбора наилуч>
шего метода объединения этих данных с целью по>
строения комплексной филогении пока что не ре>
шен, новая информация об эволюции конкретных
генов, в частности KPI%A, вносит дополнительный
вклад в построение филогенетических взаимоот>
ношений исследуемой группы организмов. 

sect. Lycopersicon

sect. Petota

subg. Solanum

species antecessor

Рис. 2. Гипотетические представления о формировании современного разнообразия вариантов генов KPI%A в геномах
растений рода Solanum.
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