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Ранее мы обнаружили, что образцы дикого гороха, наиболее родственные 
сорту Cameor в отношении пластидных и митохондриальных геномов, пред-
ставляют собой два разных набора образцов, происходящих из разных регионов, 
а филогенетические паттерны геномов пластид и митохондрий дикого гороха 
не совпадают. В данной работе мы просеквенировали эти геномы у 91 образца 



гороха, в том числе у 29 образцов культурного гороха, в основном представляю-
щего местные генотипы (ландрасы), происходящие из разных регионов тради-
ционного культивирования гороха. Подавляющее большинство пластидных ге-
номов культурного гороха были близкородственны друг другу и образцам дикого 
гороха из Причерноморья и Прикаспия, однако пластидные геномы двух образов 
из Центральной Азии оказались родственны другой линии дикого гороха. В от-
личие от ситуации у пластидных геномов, на филогенетическом дереве мито-
хондриальных геномов большинство образцов культурного гороха попали в три 
разных кластера. Мы предполагаем, что область культивирования гороха была 
первоначально занята выходцами из исходной области доместикации растений 
на Ближнем Востоке, а в дальнейшем претерпела две волны инвазии культурного 
гороха, несущего митохондриальные геномы и, в ограниченном количестве – пла-
стидные геномы, интрогрессированные от дикого гороха Балкан и Малой Азии. 

Ключевые слова: митохондриальный геном, пластидный геном, культурный 
горох, дикий горох, филогенетические деревья, доместикация растений, интро-
гнессия. 
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Earlier we found out that wild peas most related to cultivar Cameor with respect 
to plastid and mitochondrial genomes are two different sets of accessions, while phy-
logenetic patterns of the plastid and mitochondrial genomes in wild peas are discord-
ant to each other. In this work we have sequenced these genomes in 91 pea accessions, 
including 29 ones of the cultivated peas, mostly representing locally cultivated geno-
types (landraces) originating from different regions of the area of traditional pea cul-
tivation. Most plastid genomes of cultivated peas appeared tightly closely to each other 
and those of wild peas from the Ponto-Caspian Region, however, the plastid genomes 
of two accessions from Central Asia appeared to be related to another wild pea line-
age. In contrast to the situation with the plastid genomes, in the phylogenetic tree based 
on the mitochondrial genomes most cultivated peas occurred in three different clusters. 
We suppose that the area of pea cultivation was first occupied by peas originating from 
the Core Area of the Near East Plant domestication, and then underwent two waves of 
expansion of cultivated peas carrying the mitochondrial genomes, and some plastid 
genomes, introgressed from wild peas of the Balkans and Asia Minor. 

Key words: mitochondrial genome, plastid genome, cultivated peas, wild peas, 



phylogenetic trees, plant domestication, introgression. 
 

Происхождение культурных растений до сих пор является предметом жар-
ких дискуссий. Ранее мы обнаружили, что (1) образцы дикого гороха, наиболее 
родственные сорту Cameor (ядерный геном которого был расшифрован первым) 
в отношении пластидных и митохондриальных геномов представляют собой два 
разных набора образцов, происходящих из разных регионов, ни один из которых 
не совпадает с предполагаемой исходной областью доместикации растений на 
Ближнем Востоке, и (2) филогенетические паттерны геномов пластид и митохон-
дрий дикого гороха не совпадают друг с другом. Эти результаты сделали акту-
альным исследование разнообразия и филогении геномов клеточных органелл у 
культурного гороха. Мы просеквенировали эти геномы у 91 образца, в том числе 
у 29 образцов культурного гороха, в основном представляющего местные гено-
типы (ландрасы), происходящие из разных регионов традиционного культивиро-
вания гороха. Подавляющее большинство пластидных геномов культурного го-
роха были близкородственны друг другу и образцам дикого гороха из Причерно-
морья и Прикаспия, однако пластидные геномы двух образов из Центральной 
Азии оказались родственны другой линии дикого гороха. В отличие от ситуации 
у пластидных геномов, на филогенетическом дереве митохондриальных геномов 
большинство образцов культурного гороха попали в три разных кластера. Об-
разцы, более всего родственные нынешним представителям дикого гороха из 
предполагаемой исходной области доместикации, оказались происходящими с 
периферии ареала традиционного культивирования гороха – из Северной Аф-
рики, Центральной Азии и Гималаев. Представители другого кластера обнару-
жились в Центральной Азии в широком смысле, а также в Греции. Образцы, 
наиболее родственные сорту Cameor, были рассеяны по всему ареалу культуры 
гороха. Судя по всему, митохондриальные геномы более чем пластидные под-
вержены интрогрессии от дикого гороха к культурному. Мы предполагаем, что 
область культивирования гороха была первоначально занята выходцами из ис-
ходной области доместикации, а в дальнейшем претерпела две волны инвазии 
культурного гороха, несущего митохондриальные геномы и в ограниченных ко-
личествах – пластидные геномы, позаимствованные от дикого гороха Балкан и 
Малой Азии: первая предположительно из юго-западной Европы и/или Западной 
Азии, вторая – из Европы. 
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