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Гени β-естераз дрозофіл мають життєво важливі функції та присутні у всіх представників роду. 
Найбільш досліджений представник цих генів – Est-6 Drosophila melanogaster – грає важливу роль у 
репродукції. Але на даний час практично нічого не відомо про наявність та кількість цих генів у інших 
видів комах та їх молекулярну еволюцію. За допомогою пошукового інструменту BLAST знайдені 
нуклеотидні послідовності ортологів генів Est-6 D. melanogaster у 10 видів комах, що належать до 5 
рядів. Показано, що послідовності β-естераз дрозофіл входять у один кластер з ортологічними 
послідовностями комарів Anopheles gambie, Aedes aegypti та Culex quinquefasciatus (ряд Diptera). 
Сестринський йому кластер утворюють ортологічні послідовності представників інших рядів інфракласу 
Neoptera. У представників таксонів Crustacea (Daphnia pulex), Myriapoda (Strigamia maritima) та 
Chelicerata (Tetranychus urticae) ортологи Est-6 не знайдені. За допомогою інструменту TimeTree 
обґрунтований ймовірний часовий проміжок виникнення генів, ортологічних генам β-естераз 
представників роду Drosophila. Обговорюється гіпотеза про виникнення предкових β-естеразам 
дрозофіл генів на ранніх етапах становлення класу Insecta. 
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Phylogeny of orthologs of β-esterase genes outside of Drosophila genus 
S.Pasternak, A.Venger, O.Kolesnyk, V.Malynovsky 

 
β-esterase genes of Drosophila have important functions and are present in all members of the genus. The 
most studied member of these genes is Est-6 gene of D. melanogaster. There are no data yet about presence 
and numbers of these genes in another insects and their molecular evolution is unknown. With the help of 
search tool BLAST there have been found orthologous sequences of the Est-6 gene of D. melanogaster in 10 
species of insects belonging to 5 orders. It has been shown that the sequences of β-esterases of Drosophila 
belong to the same cluster with orthologous sequences of Anopheles gambie, Aedes aegypti and Culex 
quinquefasciatus (order Diptera). Its sister cluster consists of orthologous sequences of other orders of 
infraclass Neoptera. There have been not detected orthologs of the Est-6 gene in the representatives of the 
taxon Crustacea (Daphnia pulex), Myriapoda (Strigamia maritima) and Chelicerata (Tetranychus urticae). With 
the help of the TimeTree instrument there has been substantiated the probable time period of possible origin 
of genes which are orthologous to β-esterase genes of Drosophila. The hypothesis of the origin of genes 
which were the ancestral to β-esterases of Drosophila on the early stages of development of the class Insecta 
is discussed. 
 
Key words: phylogeny, homologs, orthologs, cluster, Est-6, β-esterases, Drosophila. 
 

Филогения ортологов генов β-эстераз за пределами рода Drosophila 
С.Л.Пастернак, А.Н.Венгер, О.А.Колесник, В.А.Малиновский 

 
Гены β-эстераз дрозофил имеют жизненно важные функции и присутствуют у всех представителей 
рода. Наиболее изученный представитель этих генов – Est-6 D. melanogaster – играет важную роль в 
репродукции. Но на данный момент практически ничего не известно о наличии и количестве этих генов 
у других представителей насекомых и их молекулярной эволюции. При помощи поискового 
инструмента BLAST найдены последовательности ортологов гена Est-6 D. melanogaster у 10 видов 
насекомых, относящихся к 5 отрядам. Показано, что последовательности β-эстераз дрозофил входят в 
один кластер с ортологичными последовательностями комаров Anopheles gambie, Aedes aegypti и 
Culex quinquefasciatus (отряд Diptera). Сестринский ему кластер образуют ортологичные 
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последовательности представителей других отрядов инфракласса Neoptera. У представителей 
таксонов Crustacea (Daphnia pulex), Myriapoda (Strigamia maritima) и Chelicerata (Tetranychus urticae) 
ортологи Est-6 не найдены. При помощи инструмента TimeTree обоснована вероятная временная 
дистанция возникновения генов, ортологичных генам β-эстеразам дрозофил. Обсуждается гипотеза о 
возникновении предковых β-эстеразам дрозофил генов на ранних этапах становления класса Insecta.  
 
Ключевые слова: филогения, гомологи, ортологи, кластер, Est-6, β-эстеразы, дрозофилы.  
 
Вступ 
Ген Est-6 Drosophila melanogaster та інші гени β-естераз дрозофіл є модельними об’єктами 

для вивчення молекулярної еволюції еукаріотичних ензим-кодуючих генів (Robin et al., 2009). Їх 
філогенії й популяційній генетиці присвячено багато праць (Balakirev, Аyala, 2003; Balakirev et al., 
1999; Brady, Richmond, 1990; Robin et al., 2009; Veuille, Кing, 1995). Однак присутня лише 
фрагментарна інформація щодо філогенії ортологів β-естераз дрозофіл за межами роду. До 
теперішнього часу було відомо лише те, що гени AGAP005370, AGAP005371, AGAP005372, 
AGAP005373 Anopheles gambie та AAEL012509 (Carboxylesterase-6) Aedes aegypti, гомологічні 
генам β-естераз дрозофіл, входять до зовнішньої, по відношенню до останніх, клади. Відомо також, 
що найближчим паралогом генів β-естераз D. melanogaster (Est-6 й Est-Р) є ген Jhedup (Claudianos 
et al., 2006; Robin et al., 2009). Виходячи з вищенаведеного, була поставлена мета знайти ортологи 
гену Est-6 у видів, які не належать до роду Drosophila, й провести їх філогенетичний аналіз. У 
задачі дослідження також входило виявити, на якому етапі еволюції класу Insecta виникли гени, 
ортологічні генам β-естераз дрозофіл. Оскільки акт видоутворення часто супроводжується 
дуплікацією генів, то під поняттям «ортологи Est-6» маються на увазі всі гени будь-якого виду, що 
мають загального з Est-6 предка (Fitch, 1970). Між собою ці гени є паралогами. 

 
Методика 
Пошук послідовностей ортологів гену Est-6 D. melanogaster проводили за допомогою 

пошукового інструменту BLASTP проти бази KEGG Genes (http://www.genome.jp/kegg/genes.html). 
При цьому покроково вибирались геноми наступних видів комах: Anopheles gambie, Aedes aegypti, 
Culex quinquefasciatus (ряд Diptera), Apis mellifera, Nasonia vitripenni (ряд Hemynoptera), Tribolium 
castaneum (ряд Coleoptera), Acyrthosiphon pisum (ряд Hemiptera) й Pediculus humanus (ряд 
Phthiraptera). В якості запиту (query) була використана амінокислотна послідовність Est-6 
D. melanogaster. Ортолог Est-6 у Bombyx mori (ряд Lepidoptera) був отриманий з бази даних 
OrthoDB (http://cegg.unige.ch/orthodb6) (Waterhouse et al., 2013). Крім того, за допомогою 
інструменту DELTA-BLAST (Boratyn et al., 2012) був виконаний пошук споріднених Est-6 генів у 
представників таксонів Crustacea (Daphnia pulex), Myriapoda (Strigamia maritima) й Chelicerata 
(Tetranychus urticae) у базі даних UniProt (http://www.uniprot.org/). Послідовності Est-6, Est-P, Jhedup, 
Jhe D. melanogaster (підрід Sophophora) й EstS D. virilis (підрід Drosophila) отримані з бази даних 
FlyBase (http://flybase.org/) (Marygold et al., 2013). Послідовності, що мали у результаті пошуку 
рахунок >250 (рахунок Jhedup складає 244) зберігали у форматі FASTA (Pearson, Lipman, 1988) й 
вирівнювали за допомогою програми MEGA6 (Tamura et al., 2011). На основі вирівнювання за 
допомогою тієї ж програми було побудовано філогенетичне дерево методом «приєднання сусідів» 
(Saitou, Nei, 1987). Статистичну оцінку дерева проводили методом бутстреп-аналізу при кількості 
реплікації рівній 1000 (Zharkikh, Li, 1995). Еволюційні події були датовані за допомогою інструменту 
TimeTree (www.timetree.org/). Систематика комах дана відповідно до бази даних Tree of Life 
(http://tolweb.org/tree/). Номенклатура генів дана відповідно до KEGG Genes.  

 
Результати та обговорення  
Як видно з рис. 1, послідовності β-естераз дрозофіл входять у одну кладу з ортологічними 

послідовностями інших двокрилих − комарів Anopheles gambie, Aedes aegypti й Culex 
quinquefasciatus. У A. gambie в геномі знаходиться 4 гена β-естераз, кожен з котрих містить 2 
екзони, як й у генів β-естераз дрозофіл (Robin et al., 2009), тоді як у A. аegypti й С. quinquefasciatus 
присутні по одному гену β-естераз, перший з яких містить 2 екзони, а другий − 4. Це говорить про 
те, що, ймовірно, гени досліджених видів двокрилих є близькими ортологами β-естераз дрозофіл й, 
вірогідно, їх генопродукти виконують схожі функції.  

http://www.vectorbase.org/Anopheles_gambiae/Gene/Summary?db=core;g=AGAP005370
http://www.vectorbase.org/Anopheles_gambiae/Gene/Summary?db=core;g=AGAP005370
http://www.vectorbase.org/Anopheles_gambiae/Gene/Summary?db=core;g=AGAP005370
http://www.vectorbase.org/Anopheles_gambiae/Gene/Summary?db=core;g=AGAP005370
http://www.vectorbase.org/Aedes_aegypti/Gene/Summary?db=core;g=AAEL012509
http://cegg.unige.ch/orthodb6
http://www.uniprot.org/
http://flybase.org/
http://www.timetree.org/
http://tolweb.org/tree/
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Рис. 1. Філогенетичне дерево гомологів гену β-естераз дрозофіл. Дерево побудовано 

методом «приєднання сусідів». Цифри на вузлах − показники бутстреп-аналізу 
 
Сестринську кладу утворюють послідовності генів представників інших рядів комах: Apis 

mellifera, Nasonia vitripenni (ряд Hemynoptera), Tribolium castaneum (ряд Coleoptera), Acyrthosiphon 
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pisum (ряд Hemiptera) й Bombyx mori (ряд Lepidoptera). В кладі 2 підклади: першу утворюють 
послідовності Hemynoptera, другу − послідовності Hemiptera, Coleoptera й Lepidoptera. 

У N. vitripenni є 10 гомологів β-естераз, тоді як у А. mellifera їх 2, до того ж один з них, Jhe, 
кодує естеразу ювенільного гормону (Mackert et al., 2008). Ймовірно, цей ген набув своєї функції 
незалежно від Jhe дрозофіл, адже він не входить з ними до однієї клади. Таким чином, він є 
гомологом генів β-естераз дрозофіл й аналогом генів естераз ювенільного гормону (Fitch et al., 
1970). У представника Lepidoptera − Bombyx mori знайдений тільки один ген, споріднений генам β-
естераз дрозофіл − H9JK23, у Tribolium castaneum (ряд Coleoptera) й Acyrthosiphon pisum (ряд 
Hemiptera) − відповідно 3 й 5 гомологів генів β-естераз. Гени цих двох видів складають кладу, 
сестринську по відношенню до гену B. mori. Топологія дерева не відповідає загальноприйнятій 
системі комах, адже Hemiptera належить до надряду Paraneoptera, а Coleoptera, Lepidoptera, 
Hemynoptera і Diptera − до Endopterygota. Найближчий до Est-6 ген Pediculus humanus (ряд 
Phthiroptera, надряд Paraneoptera) − PHUM499800 − входить до зовнішньої по відношенню до всіх 
знайдених ортологів Est-6 клади. Він знаходиться у одній кладі з паралогами Est-6 − Jhedup й Jhe 
та, вірогідно, є їх ортологом. Це говорить про те, що, ймовірно, у Phthiroptera відсутні ортологічні β-
естеразам дрозофіл гени. Вірогідно, Phthiroptera їх втратили, адже в геномі Acyrthosiphon pisum 
(ряд Hemiptera, надряд Paraneoptera) вони присутні.  

Таким чином, можна зробити висновок про те, що лінія β-естераз намітилася ще до 
розділення надрядів Paraneoptera і Endopterygota (355−372 млн р. т.). Можливо, це сталось до 
становлення інфракласу Neoptera або навіть до становлення підкласу Pterygota. Для більш точного 
датування потрібні сиквенси геномів представників Odonata, Ephemeroptera та інших, зовнішніх по 
відношенню до Neoptera, груп. У представників таксонів Crustacea (Daphnia pulex), Myriapoda 
(Strigamia maritima) й Chelicerata (Tetranychus urticae) гени, гомологічні генам β-естераз дрозофіл, 
не знайдені. Отже, вони виникли вже після формування класу Insecta (не раніше 443 млн р. т.). 

 
Висновки 
На побудованому в даній роботі філогенетичному дереві гени β-естераз дрозофіл та інших 

представників Diptera складають окрему кладу, сестринську по відношенню до споріднених генам 
представників інших рядів комах. Ортологи Est-6 є і у представника надряду Paraneoptera, і у 
представників Endopterygota. Це говорить про те, що вони, ймовірно, виникли до дивергенції цих 
двох надрядів. Однак вони відсутні у представників Crustacea, Myriapoda та Chelicerata, що 
свідчить про їх виникнення після формування класу Insecta. Таким чином, ймовірний часовий 
проміжок виникнення генів, ортологічних Est-6, − від 355 до 433 млн р.т. 
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