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Впервые изучены цитогенетическая изменчивость растений хозяй-
ственно-ценных мутантных линий рапсового и сурепичного морфотипов, 
выделенных в поколениях ярового рапса канола сорта Викрос после обра-
ботки ЭМС. Сравнительный анализ структуры кариотипов и хромосом-
ного распределения локусов 45S and 5S рДНК у растений исходного сорта и 
мутантных форм показал относительную стабильность их геномов. В не-
которых линиях М3-М6 обнаружены полиморфные варианты хромосом, а 
также гомеологическое межгеномное замещение, ди- и трисомия. Наши ре-
зультаты подтвердили эффективность использования низких концентра-
ций ЭМС в селекции рапса, а выделенные мутантные линии рапсового и су-
репичного морфотипов перспективны для получения новых хозяйственно-
ценных сортов. 
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For the first time, the cytogenetic variability was examined in M2-M6 gen-
erations of EMS mutagenized rape seed populations of B. napus- and B. rapa-type 
generated from canola B. napus cv. Vikros. The comparative analysis of karyotype 
structure and also FISH-based chromosomal localization of 45S and 5S rDNA 
between B. napus cv. Vikros and both mutant lines demonstrated relative stability 
of their genomes. In several M3-M6 lines, polymorphic chromosome variants in-
cluding homeologous inter-genomic substitutions, di- and trisomy were also re-
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vealed. Our findings confirmed the effectiveness of EMS treatment at low concen-
trations in rapeseed breeding that resulted in development of two valuable mutant 
lines important for development of rapeseed varieties with desired characteristics. 
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Рапс (Brassica napus L., 2n=38, геном ААСС) является хозяйственно-
ценной культурой многоцелевого применения. Для повышения генетиче-
ского разнообразия рапса и получения новых высокопродуктивных и устой-
чивых сортов применяются различные методы, в том числе, химический му-
тагенез. Например, с помощью химического мутагенеза были получены низ-
коэруковые, высокоолеиновые, низколиноленовые и устойчивые к заболева-
ниям сорта рапса [1]. Вместе с тем, использование мутагенеза в процессе се-
лекции может приводить к нарушению геномного гомеостаза и возникнове-
нию различных хромосомных и геномных изменений, приводящих к генети-
ческой нестабильности потомства. Большая часть исследований мутантных 
форм рапса, проводится по изучению аллельного полиморфизма и картиро-
ванию мутантных генов, кодирующих хозяйственно-ценные признаки [2]. В 
настоящей работе впервые проведен анализ хромосомной изменчивости рас-
тений в М2-М6 поколений мутантных форм, выделенных после обработки 
этилметансульфонатом семян ярового рапса канола сорта Викрос. 

Объекты и методы. Материалом для исследования послужили рас-
тения ярового рапса канола сорта Викрос, полученные из ФГБНУ ФНЦ кор-
мопроизводства и агроэкологии им. В.Р. Вильямса (г. Москва, Россия). В ре-
зультате обработки семян 0,2 % раствором этилметансульфоната (ЭМС) и 
последующего отбора потомства по хозяйственно-ценным признакам в по-
колениях М2-М6 были получены мутантных форм рапсового и сурепичного 
морфотипов. Приготовление хромосомных препаратов, процедуру FISH с 
зондами 45S и 5S рДНК, а также анализ хромосом проводили по разработан-
ным нами ранее методикам [3]. 

Результаты и обсуждение. Рапс является природным амфидиплои-
дом, геном которого включает А- и С-субгеномы. Поэтому этот вид пред-
ставляет собой важную модель для изучения процессов геномного взаимо-
действия и реорганизации, происходящих в сложных геномах недавно воз-
никших полиплоидов. Примерами такого взаимодействия служат выявлен-
ные в кариотипе рапса различные хромосомные перестройки и межгеном-
ные замещения, возникающие, вероятно, для поддержания геномной ста-
бильности [4, 5]. Ранее нами показано, что под давлением искусственного 
отбора по определенным признакам в поколениях ресинтезантов рапса 
наблюдались анеуплоидные формы, различные хромосомные аберрации, по-
теря отдельных хромосом и даже целого субгенома, что коррелировало с фе-
нотипической изменчивостью этих гибридов [6]. Для исследования хромо-
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сомной изменчивости мы провели сравнительный анализ структуры карио-
типов исходного сорта Викрос и растений в М2-М6 поколениях обеих му-
тантных популяций. Обнаружено, что у большинства изученных мутантных 
растений рапсового типа структура кариотипов, в основном, не отличалось 
от исходного сорта Викрос. FISH анализ подтвердил сходство кариотипов 
растений этой популяции с исходным сортом по хромосомному распределе-
нию сайтов 45S и 5S рДНК (3 пары хромосом с отдельным локусом 45S 
рДНК, две пары хромосом с отдельными локусами 5S рДНК и 4 пары хро-
мосом с ко-локализованными кластерами 45S и 5S рДНК). В некоторых ли-
ниях М3-М6 обнаружены полиморфные варианты хромосом 9Ac дополни-
тельным сигналом 5S рДНК и гетероморфизм гомологов 4А по наличию кла-
стеров рДНК. У большинства изученных мутантных растений сурепичного 
типа структура кариотипов также не отличалось от исходного сорта Викрос, 
но выявлен полиморфизм по локализации 45S и 5S рДНК на хромосомах А-
субгенома. Полиморфизм по числу и хромосомному распределению локусов 
45S и 5S рДНК наблюдался и ранее у разных сортов рапса [3]. Вместе с тем, 
в поколениях М3-М6 в кариотипах ряда растений сурепичного типа выяв-
лены и значительные хромосомные нарушения (гомеологическое межгеном-
ное замещение, дисомия, двойная трисомия). Обнаруженные мутантные рас-
тения сурепичного типа с такими структурными хромосомными изменени-
ями могут использоваться для получения форм рапса с трисомией и/или ли-
ний с замещением/дополнением хромосом. Такие анеуплоидные линии поз-
воляют получать интрогрессивные линии растений и дают возможность кон-
тролировать экспрессию гетерологичных генов и взаимодействие между ге-
номом-реципиентом и хромосомами-донорами у растений [7, 8]. Кроме того, 
наличие хромосомных аномалий у мутантных растений в разных поколе-
ниях указывает на необходимость анализа структуры кариотипов мутантных 
линий при их передаче на сортоиспытание. 

Заключение. Проведенное в настоящей работеисследование хромо-
сомной изменчивости у мутантных растений подтвердило эффективность 
использования низких концентраций ЭМС в селекции рапса, а выделенные 
мутантные линии рапсового и сурепичного морфотипов перспективны для 
получения новых хозяйственно-ценных сортов с нужными свойствами. 
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В результате оценки 158 коллекционных линий пшеницы мягкой яро-
вой в условиях 2019 года выделены образцы устойчивые к одному или не-
скольким заболеваниям с урожайностью выше или на уровне стандартов. 
Ранние сорта – Norm (527,7 г/м2) и Kenyon (528,6); среднеранние и средне-
спелые – Этюд (678,9), Свеча (606,2), CDC Merlin (610,5), Легенда (660,2), 
Лютесценс 503 (663,9), Харьковская 22 (527,8), PS 133 (568,9), Aletch (558,1), 
NIL Thatcher Lr36 (469,3), Геракл (579,7), МИС (543,2), Омская 37 (548,5), 
Glenlea (465,8), AC Drummond (559,5), Cunnigharn (416,8), среднепоздние – 
Мерцана (658,1), Воевода (686,5), Экада 6 (545,7), Тулайковская 5 (604,2), 
WW 17283 (574,1), Маргарита (558,6), Омская 38 (528,4), Nardo (560,3), Ту-
лайковская 110 (511,9), Тулайковская золотистая (507,3), Тулайковская 108 
(605,9), Rh 66-6 (590,5), Тулайковская 10 (580,1), Экада 85 (593,2). Для под-
тверждения урожайных качеств линий необходимо продолжить изучение 


