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Впервые исследована хромосомная изменчивость у сортов рапса, про-

израстающих в районах рискованного земледелия. Анализ структуры карио-
типов и хромосомного распределения 45S и 5S рДНК выявил наличие поли-
морфных вариантов хромосом по локализации и числу этих маркеров в A- и 
C-субгеномах рапса. Наиболее часто такие полиморфные варианты наблю-
дались на 1, 3 и 4 парах гомологичных хромосом A-субгенома. В кариотипах 
растений некоторых сортов выявлен гетероморфизм гомологов, который 
также чаще обнаруживался на хромосомах A-субгенома. Наши результаты 
указывают на повышенный уровень хромосомного полиморфизма в озимых 
сортах рапса, по сравнению с яровыми. 
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FISH, хромосомный полиморфизм. 
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For the first time, chromosomal variability in rapeseed varieties cultivated 
in risk farming areas was investigated. Analysis of the karyotype structure and also 
chromosomal distribution of 45S and 5S rDNA revealed variability in number and 
localization of these chromosomal markers in rapeseed A and C subgenomes. Pol-
ymorphic variants were more often detected in 1, 3 and 4 chromosome pairs of the 
A subgenome. In plant karyotypes of several varieties, chromosome hetero-
morphism (more often in the A subgenome) was observed. Our findings indicated 
the increased level of chromosomal polymorphism in winter rapeseed varieties 
compared to spring ones. 

Key words: Brassica napus ssp oleifera (DC.) Metzg., karyotype, FISH, 
chromosomal polymorphism. 
 

Геном естественного амфидиплоида рапса масличного (Brassica napus 
ssp. oleifera (DC.) Metzg.) содержит в своем составе два субгенома А и С [1]. 
Известно, что для представителей семейства капустных (Brassicaceae) харак-
терна внутривидовая изменчивость числа сайтов рибосомных генов в карио-
типах. Виды, которые содержат А-геном в своем хромосомном наборе, такие 
как B. rapa, B. juncea и B. napus, демонстрируют высокий уровень полимор-
физма по количеству и хромосомной локализации сайтов рДНК. Причем ло-
кусы, несущие предположительно неактивные гены рибосомной РНК, осо-
бенно склонны к полиморфизму [2, 3]. Показано, что вариация числа копий 
и экспрессии рибосомных генов связана с функциональным проявлением 
множества различных генов, ассоциированных с разными признаками, в том 
числе с холодоустойчивостью [4, 5].  

Рапс является источником пищевого масла, полноценного корма для 
скота и сырья для биотоплива. Это достаточно теплолюбивая культура и для 
успешного ее выращивания в районах рискованного земледелия важно нали-
чие сортов устойчивых к низким температурам [6]. Различают яровую и ози-
мую формы рапса. Для озимых сортов устойчивость и адаптивная способ-
ность к низким температура особенно важна. Одним из показателей, отража-
ющих устойчивость к абиотическому стрессу, считается полиморфизм по 
числу кластеров рибосомных генов [7, 8]. FISH-анализ выявил на хромосо-
мах рапса значительное количество полиморфных сайтов рибосомных генов 
[2, 3, 9]. Вместе с тем, внури- и межсортовой полиморфизм рапса по локали-
зации кластеров рибосомных генов до сих пор изучен мало и, из-за сложно-
сти идентификации хромосом, не всегда корректно [3, 9]. Нами проведено 
исследование внутри- и межсортового полиморфизма по локализации кла-
стеров 45S рДНК и 5S рДНК у сортов рапса, выведенных для выращивания 
в средней полосе, которая относится к регионам рискованного земледелия. 

Материалы и методы. Материалом для исследования послужили се-
мена 17 сортов рапса, полученные из ФГБНУ ФНЦ кормопроизводства и аг-
роэкологии им. В.Р. Вильямса (г. Москва, Россия) и РУП НПЦ по земледе-
лию НАН Беларуси (г. Жодино, Беларусь). Среди них 9 озимых и 8 яровых 
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сортов. Приготовление хромосомных препаратов, процедуру FISH с зондами 
45S и 5S рДНК а также анализ хромосом проводили по разработанным нами 
ранее методикам [3, 10, 11]. 

Результаты и обсуждение. Кариотип рапса состоит из 9 пар хромо-
сом С-субгенома и 10 пар хромосом А-субгенома, которые характеризуются 
небольшими размерами, бедным рисунком С-бэндинга [12]. После проце-
дуры FISH хромосомы рапса дифференциально окрашиваются DAPI, и полу-
чаемый рисунок похож на рисунок С-окраски, что позволяет использовать 
его для идентификации хромосом [11, 13]. Используя ранее разработанную 
цитологическую номенклатуру хромосом рапса [11], основанную на разме-
рах хромосом, центромерном индексе, рисунке DAPI-дифференциального 
окрашивания и локализации кластеров рибосомных генов, были изучены ка-
риотипы 17 сортов рапса, районированных в регионе с умеренным и уме-
ренно-континентальным климатом. Как правило, в кариотипах образцов 
рапса кластеры 45S рДНК наблюдаются на 7 парах хромосом (7С и 8С, 1А - 
5А) а кластеры 5S рДНК на 6 парах хромосом (4С, 1А, 3А, 4А, 5А и 10А). Из 
них, на 4 парах хромосом А-субгенома (1А, 3А, 4А и 5А) 45S и 5S рДНК 
обычно расположены совместно. Это согласуется с результатами других ав-
торов о высоком полиморфизме хромосом А-генома по локализации класте-
ров рибосомных генов [2, 3, 11]. В некоторых сортах наблюдается отсутствие 
сигналов гибридизации обеих последовательностей 45S или 5S рДНК на 4А 
хромосоме. У этой пары хромосом наиболее часто наблюдается гетеромор-
физм гомологов. В целом, число хромосом с кластерами 45S рДНК в кариоти-
пах разных сортов рапса варьирует и составляет 12, 13 или 14, а число хромо-
сом с кластерами 5S рДНК менялось от 10 до 12.  

При этом, больше полиморфных вариантов гомологичных хромосом и 
их гетероморфных сочетаний характерно для озимых сортов по сравнению с 
яровыми, хотя количество кластеров 45S и 5S рДНК может быть одинако-
вым. Например, у озимого сорта Ветразь выявлен дополнительный вариант 
хромосомы 3С с локализацией 5S рДНК в длинном плече и два варианта хро-
мосомы 4А, которые могут сочетаться как в одинаковых вариантах, так и в 
разных. У озимого сорта Северянин обнаружен гетероморфизм хромосомы 
4А по наличию кластеров 45S и 5S рДНК, а у ярового сорта Викрос обнару-
жен гетероморфизм гомологов хромосомы 4А по наличию кластера 5S 
рДНК. Таким образом, результаты проведенного исследования указывают на 
возможную адаптивную значимость хромосомного полиморфизма по коли-
честву и распределению сайтов рибосомных генов, что ранее отмечалось у 
рапса и других видов растений [2, 3, 6, 7, 14, 15].  

Заключение. В результате проведенного сравнительного молекулярно-
цитогенетического исследования выявлен полиморфизм по числу и распре-
делению сайтов рибосомных генов на хромосомах сортов рапса, имеющих 
разные селекционные истории, с учетом ярового или озимого типа развития. 
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Выявленный полиморфизм важен для характеристики сорта и может исполь-
зоваться для идентификации отдельных хромосом. На основе предложенного 
цитогенетического анализа в дальнейшем возможен отбор перспективных се-
лекционных образцов для выведения новых сортов рапса с улучшенными ха-
рактеристиками устойчивости к неблагоприятным условиям в регионах рис-
кованного земледелия. 
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В условиях изменения климата важное значение приобретает анализ 

скоростей реакции сортов винограда на изменения агроклиматических ха-
рактеристик. На основе спецификаций ранее построенных регрессионных 
уравнений «среднего сорта» винограда рассчитаны коэффициенты регрес-
сии для 292 сортов Донской ампелографической коллекции. Полученные ско-
рости реакции на изменения агроклиматических факторов сравнили у групп 
сортов различного направления использования, таксономического проис-
хождения, срока созревания с помощью критерия Краскела-Уоллиса. Пока-
зано, что наибольшими скоростями характеризовались межвидовые ги-
бриды с V. labrusca L. и V. amurensis Rupr., что связано с их чувствительно-
стью к зимним и весенним температурам, и более поздние сорта. 

Ключевые слова: ампелографическая коллекция, изменения климата, 
регрессионная модель, скорость реакции. 
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