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В.И. ГЛАЗКО

Выполнен сравнительный анализ генетических структур групп доместициро- 
ванных и близкородственных диких видов животных Ungulata и растений (сорта 
Glycine max и предковый вид Glycine ussuriensis) с использованием оценок по
лиморфизма электрофоретических вариантов белков и фрагментов ДНК, флан
кированных декануклеотидами и микросателлитными локусами (RAPD-PCR, 
ISSR-PCR маркеры). Доместицированные виды отличались от диких повышен
ным полиморфизмом по ферментам метаболизма экзогенных субстратов, пони
женным — по ферментам метаболизма глюкозы, а также повышенной частотой 
встречаемости коротких фрагментов ДНК в спектрах продуктов амплификации 
RAPD-PCR и ISSR-PCR маркеров. Обсуждаются возможные механизмы популя
ционно-генетической дифференциации между группами доместицированных и 
диких видов.

Доместикация является уникальной 
моделью формообразования под влия
нием отбора. «Эволюция волей челове
ка» называл процесс доместикации
Н.И. Вавилов. Изучение механизмов до
местикации могло бы внести сущест
венный вклад в понимание процессов 
формообразования, механизмов искус
ственного отбора и, соответственно, в 
поиски путей управления ими. Одна из 
особенностей доместицированных ви
дов хорошо известна — это повышен
ная фенотипическая изменчивость [1]. 
Так, принято считать, что в настоящее 
время в мире имеется около 4,5 тыс. ви
дов млекопитающих (среди которых 
встречаются виды-близнецы). А 5 ос
новных с.-х. видов млекопитающих 
(козы, овцы, крупный рогатый скот, 
лошади, свиньи) по каталогу ФАО, 
составленному в 2005 г. по 180 стра
нам, формируют 4920 фенотипически 
дифференцирующихся по разным мор
фофизиологическим признакам пород 
(www.fao.org), что существенно боль
ше всего видового разнообразия всех

живущих млекопитающих. Такая уни
кальная фенотипическая пластичность 
с.-х. видов нуждается в специальном 
популяционно-генетическом объясне
нии.

Изучив морфофизиологические осо
бенности различных видов домашних 
животных С.Н. Боголюбский пришел к 
фундаментальному выводу о том, что 
имеются общие признаки доместика
ции, объединяющие различные виды 
домашних животных и отличающие их 
от диких видов [1]. Следует отметить, 
что параллелизм изменчивости призна
ков характерен при доместикации для 
эволюции различных групп организ
мов, частота их проявления не зави
сит от таксономического ранга, обна
руживается в царствах животных [1] и 
растений [10, 12], и в каждом царстве 
паралеллизм изменчивости наблюдает
ся по приблизительно одинаковым мор
фологическим признакам. В то же вре
мя параллельные изменения призна
ков в условиях доместикации у видов, 
достаточно далеких по происхожде
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нию, свидетельствуют о наличии спе
цифических генных комплексов, по
падающих под давление искусствен
ного отбора. В последние годы накап
ливаются данные о коэволюции гено
фондов человека и доместицированных 
видов как животных [5], так и расте
ний [9]. В этой связи особый интерес 
представляют сравнительные исследо
вания генофондов доместицированных 
и диких близкородственных видов, 
поскольку выявление специфических 
черт генофондов с.-х. видов может спо
собствовать более успешному их ис
пользованию и сохранению. В настоя
щей работе выполнен сравнительный 
анализ полиморфизма ряда структур
ных генов и фрагментов ДНК, флан
кированных короткими инвертирован
ными повторами (RAPD-PCR, ISSR- 
PCR маркеров).

Материалы и методы

Выполнены сравнительные исследо
вания генофондов доместицированных 
и близкородственных диких видов 
представителей 2 отрядов животных — 
Artiodactyla (парнокопытных) и Ре-  
rissodactyla  (непарнокопытных), сре
ди которых рассматривали дикие зоо- 
парковые виды, воспроизводящиеся в 
биосферном заповеднике «Аскания- 
Нова», и некоторые породы крупного 
рогатого скота и лошадей, воспроиз
водящихся в различных хозяйствах 
России и Украины. В общем, рассмот
рено 12 видов животных (табл.1). В ана
лиз также были включены популяци
онно-генетические оценки дифферен
циации последовательно 10, а затем 
дополнительно 8 (суммарно 18) сортов 
культурной сои (Glycine max) различ
ных стран и 3 популяции дикой уссу
рийской сои, собранные в разных рай
онах Дальнего Востока Soja Glycine 
ussuriensis Moench (предполагаемый 
предковый вид культурной сои)*.

Исходным материалом для электро
форетического анализа белков и изо
ферментов являлись образцы крови 
(плазма, эритроциты), а также образ
цы сердечной мышцы животных, го
могенизированные в 2%-м растворе три- 
тон-100. С использованием крахмаль
но-гелевого и полиакриламидного элек
трофореза с последующим стандарт
ным гистохимическим окрашиванием 
гелей у животных исследован генети
чески детерминированный полимор
физм 30 генетико-биохимических сис
тем: белки плазмы крови — альбумин 
(ALB), церулоплазмин (СР), трансфер- 
рин (TF), рецептор к витамину D (GC), 
а1,Р-гликопротеин (А1В), эстераза 
(ES, КФ 3.1.1.1), амилаза-1 (АМ-1, КФ
3.2.1.1), щелочная фосфатаза (АР, КФ
3.13.1); ферменты эритроцитов и тка
ней — сорбитолдегидрогеназа 
(SORDH, КФ 1.1.1.14), лактатдегидро- 
геназа (LDH-1, LDH-2, КФ 1.1.1.27), 
малатдегидрогеназа (MDH, 1.1.1.37), 
малик-энзим (ME, КФ 1.1.1.40), 6-фос- 
фоглюконатдегидрогеназа (6-PGD, КФ 
1.1.1.44), глюкозо-6-фосфатдегидроге- 
наза (G6PD, КФ 1.1.1.49), диафораза 
(DP-1, КФ 1.6.4.3), супероксиддисму- 
таза (SOD-1, SOD-2, КФ 1.15.1.1), пу- 
риннуклеозидфосфорилаза (PN, КФ
2.4.2.1), глутаматоксалацетаттрансми- 
наза (GOT, КФ 2.6.1.1), гексокиназа 
(НК, КФ 2.7.1.1), креатинкиназа (КК, 
КФ 2.7.3.2), аденилаткиназа (АК, КФ 
2.7.4.3), фосфоглюкомутаза (PGM, КФ
2.7.5.1), карбоангидраза (СА, КФ 3.1.2), 
лейцинариламинопептидаза (LAP, КФ
3.4.11.1), пептидазы А,В (РЕР А,В, КФ 
3.4.11 или 13), аденозиндезаминаза 
(ADA, КФ 3.5.4.4), фумаратгидратаза 
(FH, КФ 4.2.1.2), глюкозофосфатизо- 
мераза (GPI, КФ 5.3.1.9), маннозофос- 
фатизомераза (MPI, КФ 5.3.1.8).

Электрофоретическое разделение 
белков гомогенатов семян выполняли 
с использованием буферной системы 
0,5 М ТЕБ (pH 8,0) в 14%-м крахмаль-

* Образцы семян растений для исследований любезно предоставлены д.б.н. В.В. Ше- 
репитко (Украина) и к.б.н. И.В. Сеферова (ВИР, Россия).
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Т а б л и ц а 1
Генетическая изменчивость доместицированных и диких видов Ungulata

П р и м е ч а н и е .  Р — доля полиморфных локусов; Не —ожидаемая средняя гетерозиготность (на 
локус на особь); Но — наблюдаемая средняя гетерозиготность; п — количество проанализированных 
животных.

ном геле в горизонтальной камере с 
последующим гистохимическим окра
шиванием. Выполнен сравнительный 
анализ генетической структуры 18 сор
тов культурной сои, выведенных в раз
ных странах, и 3 популяций дикой ус
сурийской сои по 21 ферментной сис
теме (42 локуса) и спектрам продуктов 
амплификации, полученных при ис

пользовании в качестве 5 праймеров 
фрагментов ди- и тринуклеотидных 
микросателлитных локусов с “якорны
ми” нуклеотидами на флангах (ISSR- 
PCR маркеры).

Математическую обработку полу
ченных данных выполняли с исполь
зованием стандартной компьютерной 
программы BIOSYS. Расчет генетичес
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ких расстояний, кластерный анализ 
выполняли с использованием метода [8].

Ядерную ДНК выделяли из лимфо
цитов периферической крови у живот
ных и из семян растений по стандарт
ным методикам [11]. Метод RAPD-PCR 
применялся с использованием 2 прай
меров, первичная последовательность 
которых была представлена в работе 
[4] — UBC-85: 5’-GTGCTCGTGC-3’ и 
UBC-126: 5’CTTTCGTGCT-3’. ISSR- 
PCR проводили с использованием прай
меров, комплементарных динуклеотид- 
ным микросателлитным локусам 
(GA)9C, (АС)9Т и (AG)9C, а также три- 
нуклеотидных праймеров (СТС)6А, 
(СТС)6С, (GAG)6C [13].

Реакционная смесь объемом 20 мкл 
содержала: 50 mM КС1, 10 шМ трис- 
НС1 (pH 9,0), 0,01% тритон Х-100, 0,3 mM 
каждого dNTP, 2 шМ MgCl2 (Promega), 
0,2 шМ праймера, 1 ед.акт. полимера
зы Thermus aquaticus (“Диалат LTD”, 
Москва), 20-50 нг ДНК. PCR проводи
ли на амплификаторе “MasterCycler 
Gradient” (Австрия). При использова
нии метода RAPD-PCR температурный 
режим был следующим: 5 циклов — 
1мин при 92°С, 1 мин при 35°С, 2,5 мин 
при 72°С; 35 циклов — 1 мин при 92°С, 
1 мин при 42°С, 2,5 мин при 72°С (все
го 40 циклов).

В случае ISSR-PCR реакции про
водили в таком температурном режи
ме: начальная денатурация — 2 мин 
при 94°С; 30 циклов: 30 с при 94°С, 30 с 
при 55°С, 2 мин при 72°С; терминаль
ная элонгация — 10 мин при 72°С; ох
лаждение до 4°С.

Продукты амплификации разделя
ли методом электрофореза в 1,5%-м 
агарозном геле. Визуализацию резуль
татов электрофореза проводили под 
ультрафиолетовым излучением на 
трансиллюминаторе после окрашива
ния гелей бромистым этидием. В рабо
те рассматривались только те продук
ты амплификации, которые воспроиз
водились в 3—5 независимо повто
ренных PCR-процедурах с ДНК одних 
и тех же животных. Для определения

размеров продуктов амплификации 
на каждом блоке с двух сторон исполь
зовали маркер молекулярных весов 
0,1-kb DNA Ladder (Gibco BRL).

Результаты и их обсуждение

У животных не обнаружено суще
ственных отличий по уровню средней 
гетрозиготности, доле полиморфных 
локусов между группами с.-х. и диких 
видов: в обоих группах встречаются 
виды как с высокими, так и с низкими 
значениями этих показателей (см. 
табл.1). Скрининг биохимических сис
тем плазмы и эритроцитов крови выя
вил у серой украинской породы круп
ного рогатого скота генетический по
лиморфизм по 9 локусам: AM-I, СР, 
GC, NP, TF, pTF-2, MPI, СА и АР. 
У белоголовой украинской породы к 
этому перечню добавился локус РЕР 
В. Наиболее полиморфным белком плаз
мы крови крупного рогатого скота был 
TF, в системе которого у 2 изученных 
пород выявлено 5 аллелей: A, Dl, D2, 
Е и F. Если первые 4 аллеля типичны 
для европейских пород, то Tf F ха
рактерен для пород зебу и отсутству
ет у большинства европейских пород. 
По этому локусу у украинской белого
ловой породы преобладал вариант Tf
А, а у серой украинской — Tf D2. У 
обеих пород присутствует аллельный 
вариант Tf F — предпологаемый мар
кер блоков генов предковой формы до
машнего скота. У близкородственных 
диких видов — зубра, бизона и гаяла 
локус TF был мономорфен и имел сход
ство с Tf А крупного рогатого скота. 
Большинство систем, по которым вы
явлен полиморфизм у диких видов, 
относятся к ферментам внутриклеточ
ного энергетического метаболизма. В 
исследованной нами группе зубров по
лиморфизм выявлен по системам СР, 
AM-I, ME, ICD, Pep В и PGM, а у 
бизона — AM-I, СР, PGM, GPI, РерВ 
и DP-1 (см. табл.1).

Анализ генетически детерминиро
ванного полиморфизма по электрофо
ретическим характеристикам 30 гене-
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тико-биохимических систем у гуцуль
ской породы домашней лошади выя
вил полиморфизм по 8 локусам: TF, 
ALB, А1В, ES, GC, 6PGD, GPI и 
PGM, а у якутской породы — по 6: 
TF, ALB, ES, GC, 6PGD, GPI. По 
ряду локусов у гуцульской породы с 
невысокой частотой встречаются наи
более быстро мигрирующие аллельные 
варианты, известные для лошадей, а 
у якутской породы эти варианты не 
выявлены. Например, по локусу 6-PGD 
у гуцульской породы с частотой 0.100 
встречается самый быстрый вариант 
D, а у якутской породы присутствуют 
лишь F и S — с более низкой элект
рофоретической подвижностью. По ло
кусам TF и GC самые быстрые элект
рофоретические варианты у якутской 
породы также отсутствуют.

У лошади Пржевальского полимор
физм выявлен по локусам TF, ALB, 
А1В, ES, 6PGD, GPI и PGM. Так же, 
как и у гуцульской породы домашней 
лошади, у дикого вида выявлены са
мые быстрые электрофоретические 
варианты по локусам TF и 6PGD. Раз
мах генетической изменчивости у ло
шади Пржевальского сопоставим с та
ковым у пород домашней лошади, од
нако несколько ниже, чем у лошадей 
Пржевальского американской и англий
ской популяций [6], уровень средней 
гетерозиготности которых формировал
ся в основном за счет локусов TF и 
ES. Электрофоретическая подвижность 
зон активности большинства фермен
тов у лошади Пржевальского и домаш
них пород лошадей практически совпа
дает. Отличия между исследованными 
группами выявлены по подвижности 
ферментов LDH, DP, АК и GOT. Зоны 
с относительно большей подвижностью 
по локусу LDH наблюдались у лошади 
Пржевальского. Более быстрые вари
анты спектра фермента GOT выявле
ны у якутской лошади, а самая высо
кая электрофоретическая подвижность 
DP и АК наблюдалась у гуцульской 
породы. Можно предположить, что 
данные биохимические маркеры в боль

шей степени вовлекались в процессы 
дифференциации изученных видов и 
пород, чем системы, по которым от
личия не выявлены. Внутривидовой 
полиморфизм по электрофоретической 
подвижности у зебры Греви наблюдал
ся по локусу TF и 6PGD, остальные 
локусы в исследованной выборке жи
вотных были мономорфными. Кулан 
отличался от всех остальных предста
вителей семейства более быстрой элек
трофоретической подвижностью по 
локусам GPI и А1В. Полиморфизм у 
этого вида обнаружен по локусам TF, 
6-PGD,G-6-PD, ME, АК, FH.

Электрофоретическая подвижность 
рецептора к витамину D оказалась 
сходной между всеми видами семей
ства лошадей, несмотря на выражен
ные отличия по подвижности альбу
мина. Это особо интересное обстоятель
ство, поскольку известно, что ALB и 
GC являются одной из наиболее древ
них групп сцепления локусов, сохра
няющейся у всех позвоночных [2].

Изученные группы диких зоопарко- 
вых видов и локальные породы домаш
них животных представляют изолиро
ванные и относительно малочисленные 
популяции. Известно, что в среднем 
по электрофоретическим вариантам 
белков и ферментов у млекопитающих 
уровень средней гетерозиготности (на 
локус на особь) колеблется от 3 до 
7 % [2]. Ожидалось, что высокий уро
вень инбридинга, характерный для 
таких популяций, приведет к сниже
нию генетической изменчивости. Од
нако оказалось, что для них харак
терен относительно высокий уровень 
генетической изменчивости, оценива
емый по таким генетико-популяцион
ным параметрам как доля полиморф
ных локусов и средняя гетерозигот- 
ность. Обнаружено, что уровень и раз
мах генетической изменчивости у до
местицированных видов сопоставим с 
таковым у близкородственных диких 
видов, воспроизводящихся в услови
ях биосферного заповедника «Аскания- 
Нова». Кроме того, по ряду локусов
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(например, у зубра по PGM) наблю
дали отклонение распределения гено
типов от равновесия Харди-Вайнберга 
в сторону избытка гетерозигот. В свя
зи с этим можно предположить, что в 
популяциях зоопарковых видов и ло
кальных пород домашних видов жи
вотных действуют механизмы, поддер
живающие изменчивость по биохими
ческим маркерам. Поскольку снижение 
внутривидового разнообразия приводит 
к снижению устойчивости популяции 
к различного рода негативным воздей
ствиям, то эти явления, по-видимо- 
му, являются популяционно-генети- 
ческими механизмами обеспечения 
адаптивности популяции.

При сравнении полиморфизма раз
личных генетико-биохимических сис
тем у диких и домашних видов мле
копитающих обнаружены групповые 
отличия в изменчивости отдельных 
биохимических маркеров. Виды домаш
них животных оказались существенно 
более однообразны по полиморфизму 
таких белков, как трансферрин, эс- 
теразы, диафораза, кислая фосфата- 
за, каталаза и альбумин, чем виды 
диких. Например, среди парнокопыт
ных TF полиморфен преимуществен
но у доместицированных видов (табл.1). 
Это позволяет полагать, что на уров
не структурных генов могут сущест
вовать отличия между дикими и до
машними видами по вовлеченности в 
полиморфизм разных генетических 
систем [2].

Мы проверили это предположение, 
оценив, какой вклад в уровень поли
морфизма каждого вида вносит поли
морфизм различных функциональных 
групп белков. Рассмотрены 3 группы 
белков с различными биохимическими 
функциями, поскольку это основные 
генетико-биохимические системы, ко
торые используются в качестве био
химических маркеров структурных ге
нов у более тысячи исследованных к 
настоящему времени видов животных 
и растений. В эти группы входили фер
менты внутриклеточного энергетичес-

кого метаболизма, ферменты метабо
лизма экзогенных субстратов (с низ
кой субстратной специфичностью та
кие, как эстеразы, протеазы и т.д.) и 
транспортные белки. Данные, получен
ные у ряда диких и домашних видов 
млекопитающих по вкладу полимор
физма каждой из 3 функциональных 
групп белков (в анализ включены собст
венные и литературные данные [2]) 
были усреднены по количеству рас
смотренных видов и было обнаруже
но, что так же, как и в случае морфо
физиологических признаков, у этих 
видов имеются отличия в преимуще
ственной изменчивости различных ге- 
нетико-биохимических систем. Средняя 
гетерозиготность (по 30 локусам) у ис
следованных доместицированных видов 
Ungulata  меняется в пределах от 0,036 
у домашней свиньи до 0,171 у крупно
го рогатого скота; у диких видов — от 
0,017 у зебры Гранта до 0,135 у анти
лопы Канна. В то же время между эти
ми группами видов наблюдаются от
четливые отличия по вкладу в поли
морфизм различных функциональных 
групп генетико-биохимических систем. 
Доля полиморфных локусов по фер
ментам внутриклеточного энергетичес
кого метаболизма (усредненная на ко
личество рассмотренных видов) у до
машних видов полорогих была 0,179, у 
диких — 0,629; ферментам метаболиз
ма экзогенных субстратов — 0,464 и 
0,193; транспортным белкам — 0,357 и 
0,178 соответственно (табл.2).

Т а б л и ц а  2  
Вклад в полиморфизм (доля полиморф
ных локусов) разных функциональных 
групп генетико-биохимических систем 

у диких (А) и домашних (Б) видов 
млекопитающих

П р и м е ч а н и е . I — ферменты внутрикле
точного энергетического метаболизма; II — фер
менты метаболизма экзогенных субстратов; III — 
транспортные белки.

153



Обнаруженные нами различия по 
вкладу в общий полиморфизм у диких 
и домашних видов млекопитающих раз
ных функциональных групп белков 
хорошо согласуются с предположе
ниями о том, что видообразование свя
зано с реорганизацией механизмов 
энергообеспечения клетки, а также с 
тем, что обычно искусственный отбор 
не приводит к появлению новых ви
дов, за исключением случаев искус
ственной межвидовой гибридизации. 
Можно ожидать, что естественный от
бор способствует формированию новых 
видов, поддерживая полиморфизм фер
ментов внутриклеточного энергетичес
кого метаболизма, а искусственный — 
благоприятствует появлению форм, 
высоко адаптированных к изменчиво
му потоку экзогенных субстратов. Воз
можно, что широкий размах феноти
пической изменчивости у доместици
рованных видов связан с разнообразием 
скоростей метаболизма экзогенных 
субстратов. Последнее, по нашему мне
нию, позволяет также предполагать 
наличие «субгенома», изменчивость 
которого существенна для широкого 
фенотипического разнообразия, харак
терного для домашних животных, что 
хорошо согласуется с «балансовой те
орией» поддержания полиморфизма. 
Очевидно, что изменчивость такого 
«субгенома» может являться необходи
мым условием для проведения направ
ленной селекции.

Далее нами был выполнен сравни
тельный анализ доли полиморфных 
локусов между культурными сортами 
сои и популяциями дикой уссурийс
кой сои, предполагаемого предкового 
вида. При анализе полиморфизма раз
личных ферментных систем обнаружен 
мономорфизм по 21 локусу (из 42) у 
всех исследованных групп растений.

По 5 локусам (PG1-C1 и PG1-C2, 
6PGD-3, SHDH-1, DP-1) выявлены 
3 аллельных варианта, по 16 локусам 
наблюдали 2 аллельных варианта (PGI-I, 
6PGDX, ICD, PGM, SHDH-2, ESTD-1, 
ESTD-2, MDH-1, MDH-3, G-6-PD,

alpha-GPD, ADH-2, LAP-2, DP-2, 
EST-1, EST-2).

По трем локусам один из двух-трех 
аллельных вариантов присутствовал 
только у представителей дикого вида 
и не обнаруживался у культурных сор
тов (MDH-1, DP-1, EST-2); у куль
турных сортов, за исключением DP-1, 
эти локусы были мономорфны. По этим 
локусам полиморфизма у представи
телей дикого вида тоже не обнаруже
но — они были фиксированы по аль
тернативным аллельным вариантам, 
отсутствующим у культурных сортов.

У культурных сортов полиморфны
ми оказались 19 локусов. У 3 исследо
ванных популяций дикого вида сои по
лиморфизм выявлен по 7 локусам (PG1- 
С1, PGI-C2, PGI-I, ICD, ESTD-1, 
MDH-3, ADH-2) в отличие от 19 локу
сов у 18 сортов культурной сои.

Генетико-биохимические системы 
подразделили на 2 группы: на фермен
ты, участвующие во внутриклеточных 
процессах наработки АТФ (гликолиз, 
цикл Кребса — условно их обознача
ют как ферменты, участвующие в ме
таболизме глюкозы — G) и все осталь
ные, не участвующие в метаболизме 
глюкозы (NG). В общем, в анализ 
включены 2 группы локусов— 21 G и 
21 NG. Семь полиморфных локусов по
пуляций диких видов включали толь
ко один локус NG (ESTD-1) и 6 локу
сов G. Суммарно у сортов культурной 
сои выявлен полиморфизм из 19 локу
сов по 11 локусам G и по 8 локусам NG.

Таким образом, если у дикой сои 
полиморфизм наблюдался преимуще
ственно по локусам, продукты которых 
контролируют процессы внутриклеточ
ного энергетического метаболизма (86 % 
от всех полиморфных локусов), то у 
культурных сортов сои среди полимор
фных локусов существенно меньшая 
часть была представлена такими ло- 
кусами (58 %), и в 3 раза большая, 
чем у диких видов, представлена ло- 
кусами, не участвующими в метабо
лизме глюкозы (42 %). То есть, так же 
как и у животных, у доместицирован-
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ного вида сои в полиморфизм преиму
щественно вовлекались ферменты, не 
участвующие в метаболизме глюкозы.

Полученные данные свидетельству
ют в пользу предположения о нали
чии «субгенома», маркируемого локу- 
сами, продукты которых участвуют в 
регуляции связей между внутренней 
и внешней биохимической средой (фер
менты метаболизма экзогенных субст
ратов, транспортные белки), повышен
ная изменчивость которого является 
обязательным условием доместикации 
и у животных, и у растений

Кроме того, оказалось, что размах 
генетической изменчивости внутри 
вида G.max  больше, чем у G.soja. 
Так, доля полиморфных локусов Р: 
G.max — 45%; G.soja — 17%. То есть, 
доместицированный вид оказался бо
лее полиморфен, чем близкородствен
ный дикий вид. Было выполнено так
же сравнение внутривидовых генети
ческих расстояний (DN): у G.max 
величины расстояний колебались от 
0,059 до 0,129; у G.soja — от 0,038 до
0,264. Из этого следует, что внутриви
довая генетическая дифференциация 
(судя по размаху значений DN — ге
нетических расстояний) у культурных 
сортов растений сопоставима с внут
ривидовой дифференциацией близко- 
родственного дикого вида.

Сравнение генетических взаимоот
ношений, рассчитанных на основании 
дистанции М.Нея [8], полученных при 
генотипировании сортов сои и диких 
популяций по генетико-биохимическим 
системам и ISSR-PCR маркерам, сви
детельствует о локус-специфичности 
и выраженной зависимости оценки ге
нетических взаимоотношений от иссле
дуемой группы растений в большей 
степени, чем от типа молекулярно-ге
нетического маркера (белки или ДНК- 
маркеры). Например, по обоим типам 
маркеров популяции дикого вида ока
зываются по генетическим расстояни
ям существенно ближе друг к другу, 
чем каждая из них к культурным 
сортам.

Таким образом, сходные различия 
между доместицированными и близко- 
родственными дикими видами и жи
вотных, и растений по вкладу в об
щий полиморфизм (доля полиморфных 
локусов, средняя гетерозиготность) раз
ных функциональных групп белков 
свидетельствуют о том, что искусст
венный отбор, проводимый человеком, 
связан с генетико-биохимической адап
тацией к разнообразию потока экзо
генных субстратов.

У животных анализ спектров про
дуктов амплификации участков меж
ду инвертированными повторами дека
нуклеотидов и микросателлитных ло
кусов (RAPD-PCR и ISSR-PCR) 
позволил выявить межвидовые отли
чия и по этим типам молекулярно-ге- 
нетических маркеров. Распределение 
длин ампликонов заметно различалось 
у диких и домашних видов. Анализ 
спектров продуктов амплификации 
участков между инвертированными 
повторами «десяток» (RAPD-PCR) по
зволил выявить межвидовые различия 
и по этому типу молекулярно-генети- 
ческих маркеров. На электрофореграм- 
мах продуктов амплификации иденти
фицировались 15 и 9 полос для прай
меров UBC-85 и UBC-126 соответст
венно.

При использовании UBC-85 размер 
ампликонов, вошедших в анализ, на
ходился в пределах 2,4-0,4 тысяч пар 
нуклеотидов (т.п.н.). Наибольшее коли
чество продуктов амплификации (10) 
выявлено у крупного рогатого скота, 
наименьшее (6) — у зебры Греви. От
дельно проанализированы спектры про
дуктов амплификации UBC-85, полу
ченные для представителей разных 
отрядов. Из 15 суммарных зон у непар
нокопытных встречались 12, отсутст
вовали фрагменты длиной 0,8, 0,6 и 0,4 
т.п.н. Общими для исследованных видов 
непарнокопытных являлись ампликоны 
длиной 1,9, и 0,7 т.п.н. Фрагменты дли
ной 1,6 т.п.н встречались только у ло
шади Пржевальского, а 1,1 т.п.н — 
только у кулана.
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У животных отряда парнокопытных 
представлены все 15 зон. Общими про
дуктами амплификации для исследо
ванных видов были фрагменты длиной 
1,935, 1,8 и 1,7 т.п.н. Среди проанали
зированных парнокопытных животных 
фрагменты длиной 1,3 т.п.н. встре
чались только у бизона, 1,1 т.п.н. — 
только у крупного рогатого скота, 0,9 
т.п.н. — только у гаяла.

По RAPD-PCR маркерам у группы 
доместицированных видов фрагменты 
длиной 2,0-2,5 т.п.н. от всего спектра 
продуктов амплификации в среднем по 
видам составили 13%, длиной 1,1 — 
1,9 т.п.н. — 51%, длиной 0,4-1,0 т.п.н. — 
36%. У диких — 21, 49 и 30% соответ
ственно (табл.З).

Использование в ISSR-PCR тринук- 
леотидных праймеров позволяло полу-

Т а б л и ц а  3
Сравнительный анализ частот встречаемости ампликонов разной длины в спектрах 

продуктов амплификации (RAPD-PCR) у доместицированных и диких видов Ungulata, 
полученных при использовании в качестве праймеров декануклеотидов UBC-85 и UBC-126

чать большее количество продуктов 
амплификации, особенно с размерами 
до 1,0 т.п.н. и 2,0 т.п.н., чем использо
вание динуклеотидных праймеров, что 
свидетельствует о различиях между 
распределением ди- и тринуклеотид- 
ных микросателлитных повторов в ге
номах копытных.

По ISSR-PCR маркерам распреде
ление было следующим. У группы до
местицированных видов фрагменты 
длиной в 2,0-2,5 т.п.о. — 12%, 1,1-1,9 
т.п.о — 38%, 0,4-1,0 т.п.о. — 50%; у 
диких — 17, 44, и 39% соответствен
но (табл.4). Видно, что у доместициро
ванных видов статистически достоверно

Т а б л и ц а  4
Вклад ампликонов разной длины (%) 
у диких и доместицированных видов 

млекопитающих в суммарные спектры 
ампликонов, полученных при 

использовании в качестве праймеров 
фрагментов 3 ди- и 3 тринуклеотидных 

микросателлитных локусов

(Р<0,05) чаще встречаются короткие 
ампликоны при использовании ISSR- 
PCR маркеров, чем у диких. По RAPD- 
PCR маркерам наблюдается такая же 
тенденция, хотя различия и не были 
статистически достовреными.

Выявляется определенное сходство 
оценок генетических взаимоотношений 
между видами животных по отдельным 
маркерам обоих типов (белки, RAPD- 
PCR, ISSR-PCR).

Полученные данные свидетельству
ют о том, что доместицированные виды 
отличаются от близкородственных ди
ких преимущественным полиморфиз
мом структурных генов, продукты ко
торых участвуют в регуляции связей 
между внутренней и внешеней биохи
мическими средами, а также более 
высокой частотой встречаемости корот
ких фрагментов ДНК, фланкирован
ных инвертированными повторами.

Повышенная частота встречаемос
ти таких фрагментов ДНК согласует
ся с нашими предположениями о том, 
что в доместикации видов активное 
участие могли принимать процессы, 
связанные с событиями горизонталь
ного обмена генетической информа
цией, тесным взаимодействием между
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генофондами человека, доместициру- 
емых видов, а также той части микро
биоты, которая являлась их симбион- 
тами-патогенами [7].

Выполненные исследования свиде
тельствуют о том, что наиболее перс
пективными путями ускорения селек
ционной работы с с.-х. видами могут 
быть приемы по увеличению эффек
тивности поступления и метаболизма 
экзогенных субстратов путем исполь
зования методов трансгеноза, а также 
подбора оптимальных микробиальных 
симбионтов [13].
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SUMMARY

The comparative analysis of genetic structures of domestic and close related wild 
animal (Ungulate) species and plant species (varieties of Glycine max and wild 
ancestor species of Glycine ussuriensis) with the use of evaluation of electrophoretic 
protein variants and polymorphism of DNA fragments, flanking by inverted repeats 
of decanucleotides and microsatellite loci (RAPD-PCR and ISSR-PCR markers) was 
carried out. Domesticated species differentiated of wild ones by the more high level 
of polymorphism of enzymes, participated in metabolism of exogenous substrates, 
more low polymorphism of enzymes of glucose metabolism and also by the more 
high frequencies of short DNA fragments in spectra of amplification products of 
RAPD-PCR and ISSR-PCR markers. The possible mechanisms of population-genetic 
differentiation between domestic and wild species were discussed.
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