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Данные о прочитанном геноме пурпурного морского ежа Strongylocentrotus purpuratus были исполь-
зованы для выявления транспозонов (TE, transposable elements) и проверки наличия некоторых из
них в геноме серого морского ежа S. intermedius. Для дизайна праймеров и выявления соответству-
ющих ТЕ в транскриптоме S. intermedius использованы известные TE S. purpuratus, содержащиеся в
базе данных повторов RepBase. Обладающие наибольшим покрытием последовательности ТЕ из
транскриптома серого морского ежа собраны на основании сравнения с аннотированными ТЕ генома
пурпурного морского ежа. За рамками анализа остались ТЕ, представленные недостаточным количе-
ством ридов (случайных фрагментов) в транскриптоме. Сделан вывод, что подход продуктивен: с по-
мощью рассчитанных праймеров из 100 собранных ТЕ серого морского ежа удалось доказать нали-
чие 92 ТЕ в геномной ДНК S. intermedius. Рассчитанные с помощью методов биоинформатики по-
следовательности ТЕ присутствуют в геноме серого морского ежа и могут быть применены в
дальнейшей работе.
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Иглокожие – это эволюционно близкие к хор-
довым вторичноротые животные. Относительно
ранняя эволюционная обособленность, доступ-
ность и свободное развитие в морской воде поз-
волили использовать иглокожих, в частности
морских ежей, в качестве модельных объектов,
чтобы получить ответы на многие ключевые во-
просы биологии развития, эволюционной биоло-
гии, биохимии, а также клеточной и молекуляр-
ной биологии (Kondo, Akasaka, 2012). Благодаря
обилию, большому размеру и легкости содержа-
ния в лабораторных условиях, морские ежи семей-
ства Strongylocentrotidae стали объектом многих
ранних работ по биологии развития (Gustafson,
Wolpert, 1963; Monroy, Moggio, 1964; Neyfakh,
1971). Для морских ежей и других иглокожих опи-
саны процессы регенерации (Przibram, 1901). На
модели оплодотворения яиц морского ежа впер-

вые показан процесс слияния ядер гамет (Hertwig,
1876; Maderspacher, 2008). Биохимические меха-
низмы клеточного цикла, включая циклиновую
регуляцию, впервые описаны также на примере
морского ежа (Evans et al., 1983). Подробно изуче-
ны морфология (Jensen, 1974; Strathmann, 1979,
1987; Buznikov, Podmarev, 1990; Gagnon, Gilkin-
son, 1994; Biermann, Marks, 2000; Kitamura et al.,
2002), генетика (Roberts et al., 1985; Vawter, Brown,
1986; Palumbi, Wilson, 1990; Palumbi, Kessing, 1991;
Biermann, 1998; Debenham et al., 2000) и экология
(Agatsuma, 1998; Konar, 2001) представителей се-
мейства Strongylocentrotidae. Ввиду высокой про-
должительности жизни некоторых видов морских
ежей (Brey, 1991; Davidson et al., 2002; Ebert, 2008;
Ebert et al., 2008) эти организмы стали моделью
для изучения процессов старения.
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В 2006 г. опубликован геном пурпурного мор-
ского ежа Strongylocentrotus purpuratus (см.: Soder-
gren et al., 2006). Это один из немногих хорошо
аннотированных геномов иглокожих. Аннотиро-
вание генома морского ежа позволило структури-
ровать информацию о регуляторных генных сетях
(РГС), определяющих эмбриональное развитие
(Oliveri et al., 2008; Peter, Davidson, 2009, 2017).
Концепция РГС и подтверждающие ее данные,
получены на модели этого вида морского ежа еще
в догеномную эру. Гены, включенные в РГС, ко-
дируют факторы транскрипции, компоненты пу-
тей передачи сигнала и структурные гены в каче-
стве маркеров дифференцированных состояний.
Из названия концепции следует, что основная
роль в процессах работы генных каскадов отво-
дится генам экзонам. Проект “Геном человека” и
последовавшее за ним быстрое чтение большого
количества геномов сделали очевидным, что ос-
новную массу генома составляют массивы повто-
ряющейся ДНК. Экзоны (кодирующие фрагменты
ДНК) занимают не более 2(3)% генома (Кери,
2016). Из транспозонов (ТЕ) разных классов со-
стоит не менее 50% от бóльшей части хорошо со-
бранных геномов. Не менее 80% генома транс-
крибируется в разных тканях и на разных стадиях
развития (Kapranov, St. Laurent, 2012; Кери, 2016).
Транскрипты ТЕ являются основным компонен-
том длинных некодирующих РНК (lncRNA − long
non coding RNA); lncRNA способна регулировать
ансамбли генов за счет изменения конформации
хроматина (Li et al., 2016; Подгорная и др., 2018).
Это более высокий уровень регуляции по сравне-
нию с генными каскадами, постулируемыми
РГС.

Показано, что ретротранспозоны (наиболее
многочисленный у млекопитающих класс ТЕ)
экспрессируются на ранних стадиях развития
мыши, причем спектр экспрессии разных клас-
сов меняется на доимплантационных стадиях
развития, а после имплантации транскрипция
большинства (но не всех) ретропозонов репрес-
сируется. Для перепрограммирования геномов
млекопитающих после оплодотворения требуется
крупномасштабная транскрипция ТЕ. Данная
транскрипция регулируется по принципу обрат-
ной связи – через lncRNA (Fadloun et al., 2013).
И если для ретротранспозонов получены первые
сведения об их активности во время эмбриогенеза,
то роль ДНК-транспозонов в развитии пока неиз-
вестна. Некодирующая ДНК остается наименее
исследованной частью геномов эукариот, осо-
бенно у беспозвоночных. Однако именно беспо-
звоночные, у которых хорошо изучен эмбриоге-
нез и которые характеризуются обилием ДНК
транспозонов, являются перспективной моделью
для изучения новой регуляторной системы ln-
cRNA. В данной работе мы воспользовались про-
читанным геномом пурпурного морского ежа

S. purpuratus для выявления ТЕ и проверки нали-
чия некоторых из них в геноме серого морского
ежа S. intermedius. Настоящее исследование пред-
ставляет собой подготовительный этап перед ис-
пользованием подобранных и проверенных прай-
меров для изучения транскрипции соответствующих
ТЕ в развитии серого морского ежа. Расхождение
видов морских ежей произошло около 10 млн лет
назад (Lee, 2000, 2003). Известны высокая эволю-
ционная вариабельность ТЕ и длительное время,
прошедшее со времени видообразования, что ве-
дет к появлению видоспецифичных ТЕ (Подгор-
ная, 2016).

Для дизайна праймеров и выявления соответ-
ствующих ТЕ в транскриптоме S. intermedius мы
использовали известные TE S. purpuratus, сведе-
ния о которых содержатся в базе данных повторов
RepBase. Для сравнения транскрипции выявлен-
ных ТЕ анализировали транскриптомы целомо-
цитов серого и пурпурного морских ежей.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИКА

Анализ повторов генома Strongylocentrotus purpu-
ratus. Геном пурпурного морского ежа S. purpuratus
содержит 284 последовательности ТЕ, которые ан-
нотированы в базе данных RepBase (http://www.gi-
rinst.org/repbase/update/search.php?query=purpura-
tus&querytype=Taxonomy). Геномы Caenorhabditis
elegans, Drosophila melanogaster, D. pseudoobscura,
Anopheles gambiae, Ciona intestinalis, C. savignyi и
S. purpuratus получены из публичной базы данных
(www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly); их анализирова-
ли на распределение повторов с помощью про-
граммы Repeat Masker (http://www.repeatmask-
er.org) с параметрами по умолчанию. Для поиска
использовали базу данных повторов, характерных
для эукариот.

Определение последовательностей повторов се-
рого морского ежа Strongylocentrotus intermedius.
Чтобы нивелировать возможные видовые разли-
чия в последовательностях ТЕ у видов морских
ежей, разделившихся миллионы лет назад, срав-
нивали ТЕ генома пурпурного морского ежа и
транскриптома серого морского ежа. С помощью
геномного ассемблера SPADES (с параметрами
по умолчанию) из ридов транскриптома серого
морского ежа, картированных на соответствую-
щий мобильный элемент пурпурного морского
ежа, собрали последовательности первых (по
представленности) 100 мобильных элементов
(http://www.cytspb.rssi.ru/lab_podgornaya/table1_02-
2018.xlsx).

Риды секвенирования транскриптомов цело-
моцитов S. intermedius и S. purpuratus находятся в
открытом доступе в базе данных Sequence Read
Archive (http://trace.ddbj.nig.ac.jp, accession ID
SRP034740 и SRS353141 соответственно). Секве-
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нирование в оригинальном эксперименте прово-
дили с обогащением фракции polyA-транскрип-
тов. Исходные риды обрабатывали в программе
Trimmomatic (Bolger et al., 2014). Риды отфильтро-
вали по качеству чтения (удалили риды со сред-
ним качеством чтения <20 и риды, содержавшие
технические последовательности Illumina). Очи-
щенные риды картировали на последовательно-
сти мобильных элементов S. purpuratus (RepBase).
Картирование проводили с помощью программы
Bowtie2 с параметром local-sensitive. Для каждого
TE подсчитывали процент отношения картиро-
вавшихся ридов к общему числу ридов, картиро-
вавшихся на TE (рис. 1).

Дизайн праймеров. На основе собранных по-
следовательностей ТЕ разработаны специфичные
праймеры (приложение 1, http://www.cytspb.rs-
si.ru/lab_podgornaya/table1_02-2018.xlsx). Расчет
проводили с помощью программы Primer-BLAST
(www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast) c учетом
рабочей температуры отжига праймеров в диапа-
зоне 59–61°С и с длиной фланкируемого участка
последовательности, не превышающей 300 пн.

Выделение геномной ДНК морского ежа S. inter-
medius. Выделение проводили методом фенол-
хлороформной экстракции (Sambrook et al., 1989).
Концентрацию и чистоту выделенной ДНК оце-
нивали по оптической плотности полученного
раствора на Nanodrop ND-2000. Концентрация

образцов варьировала от 250 до 390 мкг/мл
(А260/280 составляла 1.8−2). Полученные образ-
цы ДНК S. intermedius разводили до концентра-
ции 1 мкг/мкл и использовали в качестве матри-
цы для полимеразной цепной реакции (ПЦР).

ПЦР-анализ. Амплификацию целевых фраг-
ментов проводили в термоциклере Eppendorf
Mastercycler Personal 5332 (Eppendorf, Германия).
Состав реакционной смеси объемом 25 мкл для
каждой реакции: 1-кратный Taq-Red Buffer (Evro-
gen, Россия), 2 мМ MgCl2, 5 пМ каждого праймера,
0.2 мМ dNTP и 0.25 ед. Taq-полимеразы (Evrogen,
Россия), 1 мкг матрицы ДНК. Использовали сле-
дующие параметры реакции: первичная денату-
рация при температуре 95°С 3 мин, затем при
94°С 20 с, при 59°С 20 с и при 72°С 60 с; количе-
ство циклов реакции 30. Контролями служили
ПЦР в идентичных условиях, где в качестве мат-
рицы были использованы: а) геномная ДНК ло-
сося, б) геномная ДНК человека (линия HeLa), в)
матрица заменена на равный объем ddH2O.

Продукты амплификации анализировали с
помощью электрофореза в 1% агарозном геле, в
ТАЕ (трис-ацетатном) буфере. Гель окрашивали
бромистым этидием. Изображения для печати
обрабатывали в Adobe Photoshop.

Рис. 1. ТЕ в геноме пурпурного морского ежа по сравнению с геномами беспозвоночных (а) и в транскриптомах цело-
моцитов пурпурного и серого морских ежей (б). а – распределение ТЕ в геномах Drosophila melanogaster, D. pseudoobscu-
ra, Anopheles gambiae, Ciona intestinalis, C. savignyi, Сaenorhabditis elegans и Strongylocentrotus purpuratus. Классы ТЕ выде-
лены цветом: класс nonLTR–SINE − голубой, LINE − красный; LTR ТЕ − желтый; ДНК транспозоны − зеленый; не-
аннотированные повторы − сиреневый. I – относительное распределение последовательностей ТЕ в геномах (сумму
всех ТЕ, маскированных Repeat Masker, принимали за 100%), II – процент содержания ТЕ в геномах беспозвоночных.
б – относительное покрытие транскриптомов целомоцитов Strongylocentrotus purpuratus и S. intermedius представителя-
ми разных классов ТЕ (учитывали количество ридов отдельного ТЕ × длину рида/длину последовательности этого же
ТЕ). Количество классов ТЕ выражено в процентах от всех ТЕ транскриптома. Выделение цветом, как на (а); отдель-
ные типы ДНК транспозонов обозначены градациями зеленого (шкала – под панелью б). Неаннотированные повторы
не учитывали.
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РЕЗУЛЬТАТЫ
На основе анализа 284 последовательностей

ТЕ пурпурного морского ежа, представленных в
базе данных повторов RepBase, была построена
диаграмма их распределения по основным клас-
сам: non-LTR, LTR–ТЕ и ДНК-транспозоны
(рис. 1а). До 12.5% последовательностей остались
неидентифицированными, что неудивительно
при известной недостаточной степени аннотации
геномов (Politz et al., 2013; Кери, 2016).

В транскриптоме для каждого мобильного эле-
мента считали покрытие ридами (процент ри-
дов), которое отражает представленность этого
элемента. Транскриптомы целомоцитов обоих
видов морских ежей оказались сходными по рас-
пределению основных классов ТЕ: как и в геноме,
доминирующими оказались ДНК-транспозоны.
Non-LTR ТЕ составляли не более 20% ТЕ-тран-
скриптома. Максимально были представлены ДНК
транспозоны piggyBac (PB), Helitron, Tc/Mariner
(рис. 1б). SINE элементы доминировали среди non-
LTR ТЕ. Представленность LTR ретропазонов в
транскриптоме была меньше, чем в геноме, и ва-
рьировала от 1 до 2% (рис. 1б).

Последовательности ТЕ, полученные на осно-
вании методов биоинформатики, проверили на
наличие в геномной ДНК серого морского ежа.
Для этого с помощью программы Primer-BLAST
подобрали по паре праймеров, которые фланки-
ровали участок не более 300 п.н. каждого мобиль-
ного элемента. Такое ограничение необходимо
для удобства электрофоретического разделения и
для следующего этапа работы – синтеза меченого
зонда для флуоресцентной гибридизации in situ
(FISH). При ПЦР-анализе в 92 вариантах (из 100
опробованных) мы получили продукт расчетной
длины, в остальных случаях либо продукт отсут-
ствовал, либо наблюдали неспецифическую реак-
цию (шмер, лестница) (рис. 2, линия 10). Во всех
92 экспериментах рассчитанные праймеры не да-

вали продукта в контрольных ПЦР, где геномная
ДНК серого морского ежа была заменена на ДНК
человека или лосося.

ПЦР-анализ наличия ТЕ в геномной ДНК се-
рого морского ежа проводили в стандартизиро-
ванных условиях без изменения количества циклов
(см. раздел “Материал и методика”). Как след-
ствие, интенсивность зоны при электрофорети-
ческом разделении продуктов амплификации до
некоторой степени отражало относительное со-
держание количества элементов в геноме (рис. 2).
Вероятно, содержание элемента DNAX-12 (рис. 2,
линия 7) было больше, чем элемента Mariner-2N
(рис. 2, линия 8), в то время как количество эле-
ментов Gypsy10-LTR и DNAX-8 не различалось
(рис. 2, линии 11 и 12). Полный список найден-
ных in silico ТЕ в транскриптоме серого морского
ежа и рассчитанных к ним праймеров приведен в
приложении 1 (http://www.cytspb.rssi.ru/lab_pod-
gornaya/table1_02-2018.xlsx).

Использованный подход продуктивен: из 100
собранных ТЕ серого морского ежа с помощью
рассчитанных праймеров удалось доказать нали-
чие 92 ТЕ в геномной ДНК S. intermedius. Рассчи-
танные с помощью методов биоинформатики по-
следовательности ТЕ присутствуют в геноме се-
рого морского ежа и могут быть использованы в
дальнейшем.

ОБСУЖДЕНИЕ
Повторяющаяся некодирующая ДНК остается

наименее исследованной частью геномов эукари-
от. Активность ТЕ может быть вредоносной для
геномов хозяев и способна вызывать различные
заболевания, однако именно ТЕ являются одним
из важнейших источников генетических измене-
ний, которые формируют разнообразие геномов
(Tollis, Boissinot, 2012). В последнее время появ-
ляются работы, свидетельствующие о важности

Рис. 2. ПЦР-анализ геномной ДНК с рассчитанными праймерами к ТЕ серого морского ежа. 1 – PB-N5; 2 – PB-N7;
3 – DNA-1-2; 4 – DNA-1-1; 5 – Sola2-3N1; 6 – Tc1-N1; 7 – DNAX-12; 8 – Mariner-2N; 9 – SINE2-3; 10 – RTE-12; 11 –
Gypsy10-LTR; 12 – DNAX-8. М – маркер молекулярных масс [100bp +1.5Kb + 3Kb (Evrogen)]. 3, 5, 9 – праймеры непри-
годны; 10 – элемент претерпел видоспецифичные изменения; 1, 2, 4, 6, 7, 8, 11, 12 – положительный результат.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12M M

3K bp

1.5K bp

1K bp

500 bp

100 bp
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ТЕ для функционирования клетки: роль ТЕ в
структуре генома (Pardue et al., 2005), в его разме-
ре (Gregory, 2005), в перестройках (Bennetzen,
2005), а также в эволюционном вкладе в геном
(Medstrand et al., 2005).

Транспозоны, известные также как “прыгаю-
щие гены”, − широко распространенный класс
повторяющихся последовательностей, которые
до недавнего времени рассматривали в основном
как “эгоистичные” внутригеномные паразитные
последовательности (Doolittle, Sapienza, 1980; Or-
gel et al., 1980). Но ТЕ занимают существенную
часть эукариотических геномов: не менее 50% в
собранной части человеческого генома и мыши, но
не более 15−20% среди относительно хорошо анно-
тированных геномов беспозвоночных (рис. 1а, II).
Увеличение количества ТЕ в направлении эволю-
ционно более продвинутых таксонов может гово-
рить об их важности для прогрессивной эволю-
ции. Так, показано, что млекопитающие смогли
обрести эволюционное преимущество благодаря
активности эндогенных ретровирусов (ERV,
класс LTR). В процессе вынашивания плода
участвует более 1000 генов, которые прежде вы-
полняли иные функции в разных частях организма.
Эти гены обрели чувствительность к женскому
гормону прогестерону, которая, в свою очередь,
возникла благодаря ERV (Подгорная и др., 2018).
Вероятно, ERV внедрил свою ДНК в сперматозоид
или яйцеклетку (Mager, Stoye, 2015). В настоящее
время ERV рассматриваются как части системы
регуляции геномов – как транскрипты и компо-
ненты lncRNA.

В последние годы обнаружено, что транскрипты
ТЕ являются основным компонентом lncRNA.
На ранних стадиях развития почти весь геном у
немногих изученных эукариот транскрибируется
(Mattick, Makunin, 2006; Kapranov et al., 2007).
В результате образуется РНК, бóльшая часть ко-
торой не имеет выражения в белке (Carninci et al.,
2005; Cheng et al., 2005). LncRNA являются ком-
понентами новой регуляторной системы, отлич-
ной от сравнительно хорошо изученной системы
РГС (Amaral et al., 2008; Kapranov, St. Laurent,
2012; Кери, 2016). Идентификация и аннотация
TE становятся актуальными, но считаются одни-
ми из самых сложных задач в области вычисли-
тельной геномики (Lerat, 2010; Koch et al., 2014).
В настоящей работе применен набор известных
программ и алгоритмов для выявления и система-
тизации ТЕ серого морского ежа, для которого
отсутствует аннотированный геном. Для S. inter-
medius мы не могли использовать ни одну из из-
вестных программ для поиска ТЕ элементов. По-
этому был использован подход, который опирается
на анализ последовательностей секвенированого
транскриптома и генома близкого вида.

Подтвердилось предположение о высоком со-
держании у морских ежей ДНК-транспозонов,
занимающих около половины всех ТЕ. Содержа-
ние non-LTR ТЕ класса SINE оказалось суще-
ственно ниже, чем в геномах позвоночных
(Chalopin et al., 2015). В геноме пурпурного мор-
ского ежа представлены ДНК-транспозоны
(~55% относительно всех ТЕ), non-LTR ТЕ, неан-
нотированные ТЕ и LTR-ТЕ (рис. 1а). Данный
состав сильно отличается от усредненного генома
млекопитающих, где количество ТЕ представле-
но по убыванию: non-LTR (не менее ~50% SINE и
LINE), LTR (ERV ~10%), ДНК транспозоны
(~1%) (Lander et al., 2001; Waterston et al., 2002).
Показано, что среди ТЕ, составляющих тран-
скриптомы целомоцитов у обоих видов морских
ежей, мажорными по покрытию являются пред-
ставители в основном двух классов: ДНК-транс-
позоны (piggyBac, Helitron, Tc/mariner) и non-
LTR-ретропозоны (SINE). Последовательности
ТЕ из транскриптома серого морского ежа, наи-
более многочисленные (мажорные) в соответ-
ствии со значениями покрытия, собраны на ос-
новании сравнения с аннотированными ТЕ гено-
ма пурпурного морского ежа. Многие ТЕ
остались за рамками нашего анализа, так как бы-
ли представлены недостаточным количеством
ридов в транскриптоме. Успешно собранные по-
следовательности ТЕ позволили оценить степень
сходства по сравнению с генами у видов с эволюци-
онным расстоянием в 10 млн лет. Сравнение пока-
зало, что сходство ТЕ не превышает 87%, в то время
как сходство нуклеотидных последовательностей
генов (Hsp70, Актин и GAPDH) достигает 97%.

Таким образом, результаты настоящего иссле-
дования подтверждают оправданность использо-
ванного подхода. Экспериментальная работа с
праймерами, сконструированными на основе ТЕ
пурпурного морского ежа для идентификации ТЕ
серого морского ежа, привела бы к неверным ре-
зультатам. Например, отсутствие ПЦР-продукта
может быть расценено как артефакт, основанный
на несходстве последовательностей. Проверен-
ные и давшие положительный результат 92 после-
довательности ТЕ серого морского ежа из 100 со-
бранных, безусловно, пригодны для дальнейшей
работы. Восемь пар праймеров, которые не дали
ампликона расчетной массы или же дали набор
продуктов (шмер), рассчитаны для последова-
тельностей с небольшим количеством ридов в
транскриптоме, что повлекло ошибки сборки.
Мы надеемся исправить эти ошибки после сбор-
ки прочитанного генома серого морского ежа.

Пространственные и временные изменения
транскрипционной активности генома сопро-
вождаются изменением архитектуры ядра, кото-
рая, в свою очередь, играет роль в регуляции экс-
прессии генов. Упорядоченная, но динамическая
организация хроматина особенно необходима в
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раннем эмбриогенезе в процессе морфогенеза.
Важной задачей остается определение роли кон-
кретных ТЕ в регуляции конформации хромати-
на, что невозможно без их детальной классифи-
кации и аннотации.
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Transposons of the Sea Urchin Strongylocentrotus intermedius A. Agassiz,
1863: In Silico Versus In Vitro

E. E. Lebedeva, D. I. Ostromyshenskiia, b, A. I. Solovyevab, A. S. Turenkod, A. L. Drozdova, e,
O. I. Podgornayaa, b, c, and L. S. Adonina, b

aFar Eastern Federal University, Vladivostok 690950, Russia
bInstitute of Cytology, Russian Academy of Sciences,

St. Petersburg 194064, Russia
cSaint Petersburg State University,

St. Petersburg 199034, Russia
dTheodosius Dobzhansky Center for Genome Bioinformatics, Saint Petersburg State University,

St. Petersburg 199178, Russia
eNational Scientific Center of Marine Biology, Far Eastern Branch, Russian Academy of Sciences,

Vladivostok 690041, Russia

The sequenced genome data of the sea urchin Strongylocentrotus purpuratus were used to identify transposons
(TEs, transposable elements) and test for the presence of some of them in the genome of the sea urchin
S. intermedius. The known TEs of S. purpuratus from the RepBase repeats database were used to calculate the
primers and identify the corresponding TEs in the S. intermedius transcriptome. High-coverage TE sequences
from the S. intermedius transcriptome were assembled based on comparison with the annotated TEs of the
S. purpuratus genome. TEs with an insufficient number of reads in the transcriptome were beyond the anal-
ysis. The approach applied in the present study was successful: out of the 100 assembled TEs of S. intermedius,
92 corresponding TEs in the S. intermedius genome were identified using the calculated primer pairs. The TE
sequences calculated by in silico methods are present in the S. intermedius genome and can be useful in further
research.

Keywords: repetitive DNA, transposable elements, transcriptome, sea urchins, Strongylocentrotus intermedius,
Strongylocentrotus purpuratus
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