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На основе данных из научной литературы и банка дан
ных SolGenes проведена оценка возможностей метода пред
варительного картирования морфологических маркерных му
таций одних видов пасленовых по сведениям о локализо
ванных мутациях других. В основе метода — гомология 
участков геномов этих видов, установленная по молекуляр
ным маркерам. Выявлены случаи несоответствия локали
зации мутаций.

Вопрос об эволюции генов, некартированных морфоло- 
определяющих гомологичес- гических маркерных генов 
кие ряды наследственной из- одного вида или рода по го- 
менчивости у родственных мологичным, но локализо- 
видов растений, нельзя счи- ванным другого. Для этого 
тать окончательно решен- необходимо установить гомо- 
ным [1]. Кроме теоретических логичность участков хро- 
эта проблема имеет важные мосом родственных таксонов, 
прикладные аспекты. Напри- В связи с широким исполь- 
мер, для частной генетики зованием молекулярных ме- 
родственных таксонов: если тодов (RAPD, AP-PCR, RFLP 
сходное разнообразие при- и т.д.) в последние 10—15 лет 
знаков у них определяется по многим культурам созда- 
сходными рядами мутантных ны молекулярные карты и 
генов, «переданных» в про- установлено расположение 
цессе видообразования от на них идентичных молеку- 
общих предков, то можно лярных маркеров. Благодаря 
попытаться проводить пред- этому было проведено уточ- 
варительную локализацию нение карт наиболее важных
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представителей семейства 
Solanасеае. Первые работы 
опубликованы в 1988 г: с ис- 
пользова-нием метода RFLP 
сопоставлены генетические 
карты томата и картофеля 
[3], а также томата и перца 
[8]. В дальнейшем было по
казано, что томатный и кар
тофельный геномы различа
ются только парацентричес
кими инверсиями, причем в 
основе дифференциации 
этих таксонов лежат 5 основ
ных инверсий [4,8].

Для перца создана генети
ческая карта, состоящая из 
12 болыних(76,2-193,3 сМ) и 
2 малых (19,1 и 12,5 сМ) групп 
сцепления [7]. Молекулярны
ми маркерами удалось по
крыть почти весь геном то
мата, что позволило устано
вить гомологию участков 
хромосом перца с генетичес
кой картой томата. Сравне
ние генетических карт пер
ца и томата показало, что 18 
гомеологичных блоков сцеп
ления покрывают 98,1% ге
нома томата и 95,0% генома 
перца. В результате уточне
ны основные хромосомные 
перестройки, которые диф
ференцируют томат, карто
фель и перец: 5 транслока- 
ций, 10 парацентрических 
инверсий, 2 перицентричес- 
кие инверсии и 4 диссоциа
ции или ассоциации геном
ных областей. Именно с по
мощью молекулярных карт 
этих родов определены поря
док и типы дифференциру

ющих их перестроек, пред
ложена структура гипотети
ческого генома их общего 
предка [7]. Все это позволило 
установить гомологичные уча
стки геномов трех важных для 
сельскохозяйственного произ
водства представителей се
мейства Solan асеае : томата, 
картофеля и перца.

Первое исследование го
мологии геномной организа
ции широкого массива генов 
устойчивости у этих культур 
проведено П. Грубе и др. [5]. 
В работе показана возмож
ность сравнительного карти
рования — предварительная 
идентификация подобных ге
нов томата, картофеля и пер
ца на примере генов устойчи
вости. При этом установлен- 
но, что, во-первых, частично 
сохраняется аллельное раз
нообразие в процессе видоо- 
образования, во-вторых, пе
реданные аллели, по-видимо
му, поддерживают сходную 
функцию и специфику, свя
занную с устойчивостью орга
низма.

В работе Thoup et al. [10] 
показана принципиальная воз
можность предварительной 
локализации некартирован- 
ных морфологических мар
керных мутаций перца по 
картированным мутациям то
мата. В основе метода — 
сформулированное выше 
предположение о передаче в 
процессе видообразования 
гомологичных участков хро
мосом со значительной долей

186



их аллельного разнообразия и 
сходной спецификой проявле
ния маркерных генов.

Приведенные литератур
ные сведения подтверждают 
возможности предваритель
ной локализации некартиро- 
ванных морфологических мар
керных генов на основании 
сведений о положении иден
тичных молекулярных марке
ров на картах трех родствен
ных родов Solanaceae: то
мата, перца и картофеля. 
В частности, на рисунках карт 
пары томат-перец, приведен
ных в работе [7], более 300 
пар идентичных молекуляр
ных маркеров соединены ли
ниями, что позволяет судить 
о гомологичности участков их 
хромосом.

С использованием этих ри
сунков нами сделана попытка 
приблизительной локализации 
при сопоставлении морфоло
гических маркерных генов то
мата, картофеля и перца. По 
данным, полученным из БД 
SolGenes [2], к настоящему 
времени картировано около 
300 морфологических маркер
ных генов томата более чем 
из 700, но менее 10 из 60 у 
перца и 21 из 25 у картофеля. 
Кроме того, гены картофеля 
практически не сходны по 
фенотипическим проявления
ми с генами томата и перца. 
Поэтому в качестве «исход
ных» генов нами рассмотрены 
морфологические маркеры 
томата, а предварительную 
локализацию проводили для

морфологических маркеров 
перца, сходных по феноти
пическим проявлениям. При 
этом подбирались те некар- 
тированные гены перца, ко
торые имеют лишь по одно
му сходному картированно
му гену среди всех генов 
томата, известных к настоя
щему времени (таблица).

Поскольку опубликованные 
молекулярные карты пока не 
дают точных сведений о го
мологии мелких участков двух 
геномов, результаты в после
днем столбце таблицы пред
ставлены в вроде диапазонов. 
Для участка, где локализован 
ген томата alb, в работе [7] по
казаны разнонаправленные 
линии, соединяющие иден
тичные молекулярные мар
керы. Поэтому удается ука
зать лишь номер хромосомы, 
где локализован гомологичный 
ему ген перца. Следует отме
тить, что этот ген и ген cl, 
по-видимому, локализованы в 
хромосомах перца, отличных 
по номерам от хромосом то
мата, что связано с их су
щественными перестройками 
в процессе эволюции.

Несмотря на обнадежи
вающие результаты первых 
проверок метода предвари
тельного картирования [10] 
нами обнаружены данные, 
ставящие под сомнение на
дежность этого метода. С по
мощью БД SolGenes прове
ден поиск маркерных генов, 
имеющих одинаковое назва
ние и локализованных у то
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Т а б л и ц а
Предполагаемая локализация маркерных генов перца, 

оцененная по единственным генам томата, 
имеюхцим сходные фенотипические проявления

мата и перца. Найдены три 
гена: с (картофельный лист; 
локализован у томата в 6-й 
хромосоме, у перца — в 12-й); 
Pds  (листья с антоцианом; у 
томата — в 6-й, у перца — 
во 2-й); up  (плодоножки пря
мые, направлены вверх; у 
томата — в 11-й, у перца — 
в 6-й). Локализация ни одно
го из трех генов даже по 
хромосомам не соответству
ет данным о гомологии участ
ков геномов томата и перца, 
приведенным в работе [7]. 
Возможны следующие при
чины расхождения.

1. Неполнота современных 
сведений о дифференциров-

ке мелких участков хромо
сом у томата и перца: кроме 
найденных основных хромо
сомных перестроек, впоследст
вии, возможно, будут выяв
лены дополнительные транс- 
локации.

2. Ошибки картирования. 
Например, сведения о гене up  
неточны: вывод о локализа
ции в 11-й хромосоме сделан 
лишь по некоторой сцеплен- 
ности с геном j-2  в одном экс
перименте с томатом [6]. Ло
кализация гена up  у перца 
также получена только с 
точностью до группы сцеп
ления. Аналогична ситуация 
по гену с у перца.
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3. Недостаточно точные 
описания проявлений соот
ветствующих маркерных 
признаков у томата и перца 
и, как следствие, отождеств
ление негомологичных генов. 
Например, кроме гена с у 
томата некоторое сходство 
по проявлению на листе 
имеет ряд генов (tp, дго, рте 
и др.) с неизвестной локали
зацией. У перца (в изменен
ной генетической среде) фе
нотипическое проявление 
одного из них, возможно, 
модифицировалось, прибли
зившись к гену с у томата.

Проверить последнюю 
причину расхождения мож
но лишь проведением секве- 
нирования соответствующих 
пар генов у томата и перца с 
исследованием сходства пос
ледовательностей ДНК.

Поскольку анализ возмож
ностей метода предваритель
ного картирования указыва
ет на его недостаточную на
дежность, приведенные в 
таблице сведения о предва
рительном картировании 
маркерных генов перца нуж
даются в экспериментальной 
проверке.
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SUMMARY
On the base of data from scientific literature and from data 

bank Solgenes the possibilities of the method of preliminary 
mapping morphological marker mutations of some species of 
Solanaceae according to localized mutations of other same have 
been estimated. In the base of the method is homology of 
genome sections of these species ascertained by molecular 
markers. Some cases of incompatibility of mutation localizations 
have been brouht to light.
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