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К 60-ЛЕТНЕМУ ЮБИЛЕЮ ПРОФЕССОРА В.И. ГЛАЗКО. 
ОСНОВНЫЕ НАПРАВЛЕНИЯ РАБОТЫ

Глазко Валерий Иванович — про
фессор, докт. с-х. наук, академик РАСХН 
(иностранный член), РАЕН; автор бо
лее 700 научных публикаций, 40 мо
нографий, учебников, словарей; спе
циалист в области биотехнологии, ге
нетики и селекции, ДНК-технологий, 
природоохранной генетики. Предложил 
ряд новых методов в генетике и се
лекции животных и растений. Его ос
новные научные исследования посвя
щены изучению эволюционной и по
пуляционной генетики, экологической 
генетики, генетических основ формо
образования и доместикации, биотех
нологии, использования ДНК-техноло
гий в генетике домашних и диких ви
дов, а также коэволюции генофондов 
человека и доместицированных видов. 
Опубликован цикл работ В.И. Глазко 
в области использования ДНК-техно- 
логий для мониторинга генофондов 
разных видов в меняющихся средовых 
условиях.

В работах В.И. Глазко можно вы
делить 7 следующих основных направ
лений.

1. Разработка методов сокращения 
времени селекционного процесса. Это 
одна из самых важных проблем гене
тики и селекции. В.И. Глазко в реаль
ной селекционной работе по выведе
нию новой породы овец путем много
породных скрещиваний предложил 
способ уменьшения количества проме
жуточных вариантов скрещиваний на 
основании анализа близости генетичес
ких структур, оцениваемых по комп
лексу молекулярно-генетических мар
керов, к желательному многопородно
му варианту. Он впервые предложил

использовать анализ генетических 
структур групп животных по комп
лексам молекулярно-генетических мар
керов для оценок генетического сход
ства в целях контроля и коррекции 
породообразовательного процесса. Эти 
разработки внедрены в практику при 
выведении новой кроссбредной пород
ной группы мясо-шерстных овец, при
способленных к условиям Западной 
Сибири. В результате сокращено вре
мя создания породы в два раза. Благо
даря использованию этих методов по
лучены, прошли государственные ис
пытания и утверждены не только си
бирская мясо-шерстная порода, но и 
закарпатская украинская мясо-шерст
ная порода овец. Предложен принци
пиально новый метод определения и 
поиска гетерозисных комбинаций при 
селекционной работе. Метод широко 
применяется при работе с разными 
видами с.-х. животных.

Ряд генетических систем и приемов 
был описан В.И. Глазко впервые в мире 
и вошел в арсенал мировых генетичес
ких исследований. В своем развитии 
это направление привело к изучению 
популяционно-генетических основ фор
мообразовательных процессов у с.-х. 
видов. Отсутствие информации о за
кономерностях формообразовательных 
процессов при искусственном отборе 
обусловливает трудоемкость, длитель
ность и непрогнозируемость селекци
онной работы. Неразработанными ос
таются вопросы наличия универсаль
ных и уникальных компонентов ва
риантов формообразовательных про
цессов у доместицированных и диких 
видов.
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2. Полученные на овцах данные о 
непосредственном вовлечении отдель
ных генетико-биохимических систем в 
процессы селекционной работы, про
водимой по комплексам морфо-физи- 
ологических характеристик, были рас
ширены и продолжены путем сравне
ния генетических структур домести- 
цированных видов и их внутривидово
го разнообразия (крупный рогатый скот, 
лошади, свиньи) с близкородственны
ми дикими видами. Установлено, что 
при близких значениях уровней гене
тической изменчивости группы видов 
отличаются по полиморфизму разных 
функциональных групп белков и фер
ментов. У доместицированных видов 
выше полиморфизм транспортных бел
ков и ферментов метаболизма экзоген
ных субстратов (связывающих внеш
нюю и внутреннюю среду), у диких — 
ферментов внутриклеточного энерге
тического метаболизма. В дальнейшем 
эти наблюдения нашли свое подтверж
дение и в исследованиях культурных 
и близкородственных диких видов ра
стений — в частности, сои. В резуль
тате была сформулирована гипотеза о 
наличии «субгенома», изменчивость 
которого лежит в основе фенотипи
ческой пластичности доместицирован- 
ных и культурных видов и обусловле
на процессами адаптации к потокам 
экзогенных субстратов.

3. В области экологической гене
тики В.И. Глазко на разных моделях 
действия биотических и абиотических 
факторов экологического стресса у 
с.-х. видов показал наличие универсаль
ных популяционно-генетических изме
нений, связанных со сдвигом генети
ческих структур в поколениях, испы
тывающих влияние таких факторов, в 
сторону внутривидовых более древних, 
менее специализированных форм. Об
наружено, что успешная селекция (от
бор) на высокую продуктивность жи
вотных возможна только в благоприят
ных для данной группы экологических 
условиях.

Разные факторы экологического 
стресса (биотические и абиотические) 
приводят к сходной внутрипородной 
дифференциации. Это открывает воз
можность в дальнейшем путем гене
тического анализа для представителей 
различных видов млекопитающих (в 
том числе и для человека) по генети
ческому паспорту давать индивидуаль
ные рекомендации для выживания и 
воспроизводства в зонах экологичес
кого стресса либо повышенной опас
ности нахождения в генотоксических 
условиях.

В.И. Глазко были получены новые 
данные о популяционно-генетических 
последствиях экологических катастроф 
на примере последствий Чернобыль
ской аварии. Установлено, что повы
шение ионизирующего излучения не 
индуцирует новые генетические по
вреждения, а усиливает потенциаль
но имеющиеся, специфичные для от
дельных генотипов (разные линии мы
шей) и для отдельных видов (разные 
виды мышевидных грызунов). Обнару
жено, что в поколениях крупного ро
гатого скота наблюдается нарушение 
равновероятной передачи аллельных 
вариантов по различным типам моле
кулярно-генетических маркеров, как 
по структурным генам, так и по фраг
ментам ДНК, фланкированным различ
ными микросателлитными повторами. 
Выявлен сдвиг генофонда эксперимен
тального стада, исходно принадлежа
щего специализированной молочной 
породе, в сторону древней и прими
тивной предковой породы — серой ук
раинской. Впервые экспериментально 
показано, что хроническое действие 
низкодозового ионизирующего излу
чения не приводит к накоплению му
таций у ряда видов в зоне отчужде
ния ЧАЭС, однако сопровождается 
отбором против радиочувствительных 
особей и воспроизводством в поколе
ниях только части исходного генофон
да. Разработаны биотесты (на основе 
оценки мутагенеза в соматических клет
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ках и изменениях популяционно-гене
тических характеристик в поколени
ях) экотоксичности условий разведе
ния для с.-х. видов.

С использованием методов эколого
генетического мониторинга анализа 
распространения аллельных вариантов 
у древних и современных, равнинных 
и горных пород крупного рогатого ско
та и овец — впервые выявлены видо- 
и породоспецифические особенности 
дифференциации их генофондов по 
разным типам молекулярно-генетичес
ких маркеров. Впервые показано, что 
оценки полиморфизма структурных 
генов, в отличие от суммарных спект
ров ISSR-PCR, в большей степени ха
рактеризуются видо- и породоспеци- 
фичностью и отражают особенности 
пространственно-временной диффе
ренциации пород, процессы популяци
онно-генетической адаптации к эколо- 
го-географическим условиям их раз
ведения. Обнаружено, что во времен
ную и эколого-географическую диф
ференциацию овец и крупного рогато
го скота в основном вовлекаются транс
портные белки и ферменты метаболиз
ма экзогенных субстратов. В то же 
время наблюдаются выраженные ло- 
кус-специфические отличия в поли
морфизме различных генетико-биохи
мических систем у этих видов. Обо
сновано использование при оценке 
генетической дифференциации внутри- 
породных групп животных анализа 
полиморфизма анонимных последова
тельностей ДНК, поскольку рассчитан
ные по ним значения генетических 
дистанций (Nei,1972) почти в 10 раз 
больше, чем величины дистанций, рас
считываемые на основании оценок по
лиморфизма структурных генов у тех 
же животных.

4. В.И. Глазко внес существенный 
вклад в развитие ДНК-технологий у 
с.-х. видов. В.И. Глазко одним из пер
вых на территории СНГ разработал 
новый метод диагностики инфициро
вания крупного рогатого скота виру
сом бычьего лейкоза (на основании

выявления в геноме присутствия про
вируса по двум структурным генам). 
На основании работ В.И. Глазко вне
дрены и широко использованы у по
род крупного рогатого скота методы 
выявления полиморфизма генов белков 
молока (каппа-казеин, бета-лактогло
булин), генов эндокринной системы, 
кодирующих соматотропный гормон, 
лептин, фактор регуляции транскрип
ции соматотропного гормона, а также 
миостатина. Создан банк данных о рас
пределении хозяйственно ценных ал
лельных вариантов по изученным ге
нам у ряда исследованных пород круп
ного рогатого скота Украины, России, 
Польши, Англии.

Анализ скоростей эволюции по сек- 
венированным последовательностям 
гена каппа-казеина у представителей 
подсемейства бычьих показал, что у 
доместицированных видов наблюдает
ся резкое увеличение полиморфизма 
по этому селекционно значимому гену 
по сравнению с дикими близкород
ственными видами.

Впервые в странах СНГ поставлен 
и внедрен метод выявления у крупно
го рогатого скота носителей мутации 
иммунодепрессии BLAK и исследова
ны закономерности ее распростране
ния. Впервые обнаружено, что рас
пространение этой рецессивной мута
ции ассоциировано с отбором на повы
шенную гетерозиготность при воспро
изводстве импортного скота в новых 
условиях среды.

5. Известны исследования В.И. Глаз- 
ко в области разработки генетически 
обоснованных методов сохранения био
разнообразия с.-х. и близкородствен
ных диких видов. На большом количе
стве видов выполнен сравнительный 
анализ эффективности использования 
различных типов молекулярно-генети
ческих маркеров для популяционно-ге
нетического мониторинга и выявления 
специфических особенностей молеку
лярно-генетических структур у раз
ных групп организмов (электрофоре
тические варианты белков и фермен-
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тов, полиморфизм структурных генов 
по сайтам рестрикции, полиморфизм 
фрагментов ДНК, фланкированных де
кануклеотидами, микросателлитными 
локусами, концевыми участками рет- 
ротранспозонов). Предложена концеп
ция «генетического портрета» пород и 
внутрипородных групп, уникальных 
исчезающих видов, создание которо
го необходимо для оценки динамики 
генетических структур во времени и
прогноза их выживаемости.

Впервые показано, что интеграция 
в геном трансгенной конструкции 
(трансгенные кролики предоставлены
Институтом животноводства Польской 
академии наук) приводит к существен
ным изменениям экспрессии ряда ге
нов, обеспечивающих внутриклеточ
ные фундаментальные биохимические
процессы.

Предложенный анализ оценок меж
породной дифференциации при оцен
ках полиморфизма маркеров ISSR-PCR 
и структурных генов ценен для подбо
ра молекулярно-генетических марке
ров при решении популяционно-гене
тических задач экологического мони
торинга и в селекционной работе с ис
следованными породами (выявление 
породоспецифичных сочетаний моле
кулярно-генетических маркеров в ка
честве дополнительных породных ха
рактеристик; оценка генеалогических 
связей между породами и внутрипо- 
родными группами; сравнительный 
анализ генетической консолидирован- 
ности пород и внутрипородных групп).

6. Возможность получения полило- 
кусных спектров «анонимной» ДНК 
позволила В.И. Глазко провести срав
нения геномного полиморфизма внут
ри и между видами. Получены данные 
о присутствии в геномах исследован
ных видов участков ДНК, фланкиро
ванных инвертированными повторами 
микросателлитных локусов, высоко
консервативных по своей длине не 
только в пределах видов одного под
семейства, но и между различными 
подсемействами Bovin ае.

Выполнен также сравнительный 
анализ полиморфизма фрагментов 
ДНК, фланкированных терминальны
ми участками ретротранспозон подоб
ных элементов у ряда сортов риса и 
пшениц. Выявлены отличия по распре
делению и полиморфизму таких учас
тков, свидетельствующие об особен
ностях их взаимного позиционирова
ния.

7. Одно из направлений, развивае
мых В.И. Глазко в последнее время 
как директора центра нанобиотехноло
гии, это использование нанобиотехно
логии в исследованиях молекулярных 
основ хромосомного и клеточного фе
нотипов. Выполнены исследования воз
можностей использования коротких 
нуклеотидных последовательностей 
ДНК (10-70 нм) для изучения струк
турно-функциональных особенностей 
геномной организации у ряда видов 
млекопитающих и растений.

Накопленные В.И. Глазко данные 
свидетельствуют о наличии неслучай
ности в распределении фрагментов 
ДНК, фланкированных инвертирован
ным повтором участка микросателлит- 
ного локуса в зависимости от его нук
леотидной последовательности и при
надлежности к пурин/пиримидиновым 
трекам. Обращает на себя внимание 
высокая точность воспроизводства 
спектров ампликонов, полученных та
ким образом: наблюдаются выражен
ные отличия между спектрами в слу
чае использования в качестве прай
мера одного и того же коровою мик- 
росателлитного мотива, но с разными 
«якорными» нуклеотидами, а также в 
случае мотива, сдвинутого на один 
нуклеотид или комплементарного ему. 
В ряде случаев обнаружено, что нук
леотидная длина фрагментов ДНК, 
фланкированных инвертированными 
повторами микросателлитных локусов, 
отличается высоким консерватизмом и 
сохраняется между видами, принад
лежащими к разным семействам. Из 
этого следует, что несмотря на высо
кий уровень полиморфизма микроса-
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теллитных локусов, имеется опреде
ленное постоянство позиционирования 
их инвертированных повторов, кото
рое сохраняется в геномах таксономи
чески удаленных видов.

В последние годы накоплено мно
го данных, свидетельствующих в пользу 
представлений о тесной связи между 
молекулярной структурой материала 
наследственности и морфологией хро
мосом, то, что Лима де Фария назы
вал «хромосомным фенотипом». В пред
ставления о взаимной детерминирован
ности микро- и наноуровней организа
ции генетического материала хорошо 
укладываются данные об участии ме
ханизмов ретровирусной экспансии в 
возникновении самой линейной хромо
сомы эукариот, ее теломерных и цент
ромерных структур.

Полученные В.И. Глазко данные на
глядно демонстрируют возможности 
использования коротких фрагментов 
ДНК (10-70 нм), для глубоких иссле
дований закономерностей формирова
ния хромосомного и клеточного фе
нотипов. Такие исследования позволя
ют выявлять молекулярные основы 
формирования фенотипов, связи меж
ду нано- и микрометровыми уровнями 
структурно-функциональной организа
ции генетического материала и соот
ветственно, разрабатывать экспери
ментальные подходы к его контролю 
и управлению клеточными, органны
ми фенотипами.

В.И. Глазко был и является членом 
редколегии журналов «Цитология и 
генетика», «Физиология и биохимия 
растений», журнала Польской акаде
мии наук «Animal Science Papers and 
Reports», «Агроэкологический жур
нал», «Экологический вестник», «Из
вестия ТСХА» (зам. главного редакто
ра). По 2006 г он был председателем 
специализированного Ученого совета 
по защите докторских и кандидатс
ких диссертаций при Институте агро
экологии и биотехнологии УААН Ук
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