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ВЫВОДЫ
1.	Новые высококопийные сателлитные повторы (Allium fistulosum: AfiCenlK; Allium cepa: TR2CL37, Rosa wichurana CL8, CL24; Rosa chinensis: CL226; 19 повторов для Physcomitrium patens) ассоциированы с перицентромерными, центромерными и гетерохроматиновыми регионами как у однодольных и двудольных растений, так и мха, и могут быть использованы в качестве хромосомных маркеров и для интегрирования геномных и цитогенетических карт.
2.	Центромеры хромосом Allium fistulosum содержат инсерции хлоропластной ДНК и длинный (~1,25 т.п.н.) транскрибирующийся тандемный повтор, который отличается по хромосомной и геномной организации от центромерного повтора A. cepa.
3.	Экспрессирующиеся LTR ретротранспозоны представлены в транскриптомах однодольных и двудольных видов растений на разных стадиях развития в нормальных и стрессовых условиях, а их геномная организация отличается от неэкспрессирующихся LTR ретротранспозонов, включая время инсерции, близость к генам, число копий и обогащение открытыми рамками считывания, кодирующими домен GAG.
4.	Данные нанопорового секвенирования транскриптома, генома и внехромосомных
кольцевых ДНК и их анализ с помощью разработанных программ (NanoCasTE, nanotei, eccStructONT) являются удобным инструментом для изучения мобилома растений, используя который, были впервые идентифицированы LTR ретротранспозоны тритикале	(ретротранспозон 'MIG'), подсолнечника
(ретротранспозоны 'Gagarin' и 'SUNTY3'), рапса (семейство ретротранспозонов 'Antares') и арабидопсиса ('TR-GAG' элемент), обладающие мобильной активностью в лабораторных условиях.
5.	Инсерции LTR ретротранспозонов в геноме Arabidopsis thaliana возникают не в случайных локусах, а связаны с определёнными хромосомными (центромерные регионы) регионами, а также эпигенетическими и транскриптомными особенностями, как было показано с помощью разработанного CANS/NanoCasTE подхода и полногеномного анализа соматических инсерций EVD и ONSEN.
225
 
6.	Мобильные элементы в ходе жизненного цикла образуют пул внехромосомных кольцевых ДНК, гетерогенных по структуре и композиции, а также кодируют набор белков с каноническими и пока неизвестными функциями.
226
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