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АННОТАЦИЯ

В настоящее время молекулярно-генетический анализ получил широкое применение в различных обла-
стях наук. В частности,  основой современной методологической базы для оценки состояния окружающей 
среды является молекулярная экология. Различные виды и популяции заключают в себе большой запас 
генетической изменчивости,  который играет основную роль в адаптации видов к определенным экологи-
ческим условиям. Значительная часть этой изменчивости не имеет четкого  фенотипического  выражения,  
что  значительно  осложняет исследование огромного  генетического  потенциала родов,  видов и популяций. 
Более удобными маркерами для изучения этих вопросов являются белки семян и ДНК,  характеризующи-
еся значительным внутривидовым полиморфизмом и независимостью от внешних условий произрастания 
растений,  а в качестве методов –  электрофорез запасных белков семян и все методы полимеразной цепной 
реакции амплификации геномной ДНК. В данном обзоре показана роль молекулярно-генетических методов 
в решении традиционных экологических задач,  касающихся таксономии,  филогении,  эволюции,  изуче-
ния генетической вариабельности и выявления инбридинговой депрессии в природных и искусственно  
созданных популяциях эндемичных,  редких и исчезающих видов,  а также в их паспортизации (путем 
штрих-кодирования) и создании генбанков ДНК.
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особей к данной среде,  которую можно  оха-
рактеризовать как по  фенотипическим при-
знакам,  так и по  молекулярно-генетическим 
маркерам. В настоящее время молекулярная 
экология представляет собой отрасль знания 
на стыке молекулярной биологии и экологии,  
изучающую влияние экологических факторов 
на молекулярные структуры (в частности,  
ДНК,  РНК и др.) живого  организма. Все боль-
ше исследователей оценивают молекулярную 
экологию как основу методологической базы,  
позволяющей эффективно  определять состав,  

Основой экологии является исследова-
ние взаимодействия организмов друг с дру-
гом и со  средой на фенотипическом уровне,  
но  из-за недостаточной информативности фе-
нотипических данных назревает необходи-
мость в использовании генетических методов. 
Экология и генетика вместе объясняют меха-
низмы эволюционной изменчивости и биораз-
нообразия. Экологические взаимоотношения 
организмов с биотической и абиотической сре-
дой –   суть естественного  отбора. Эти взаи-
моотношения определяют приспособленность 
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оценивать состояние и контролировать реак-
цию исследуемых многокомпонентных биоти-
ческих систем на изменения различных пара-
метров среды.

Взаимодействие наук экологии и моле-
кулярной биологии появилось относительно  
недавно. Главной целью исследований в обла-
сти экологической геномики является получе-
ние знаний о  взаимосвязи между организмами 
(включая микробы) и их окружающей средой 
с использованием различных молекулярных 
методов [Kloet et al.,  2011]. Биоразнообразие 
можно  изучать на разных уровнях,  от белков 
и нуклеиновых кислот (в молекулярной био-
логии) до  организмов,  популяций,  сообществ,  
экосистем и,  наконец,  биосферы. Последние 
уровни –  от популяций до  биосферы – обыч-
но  рассматриваются в качестве основных тем 
экологических исследований.

В литературе существует мнение,  что  
там,  где встречаются экология и молекуляр-
ная биология,  можно  говорить об экогеноми-
ке. Экогеномика –  это  область исследований,  
в которой молекулярные уровни изучения 
биоразнообразия соприкасаются с экосистем-
ными (по: [Kloet et al.,  2011]),  см. рисунок.

С помощью методов экологической гене-
тики можно  изучить эволюционные процес-
сы и генетические механизмы,  влияющие 
на фенотипические признаки,  выяснить мо-
лекулярные основы фенотипической пла-
стичности (взаимодействие генотип –  среда) 
и выявить генетические механизмы адапта-
ций [Anderson,  Mitchell-Olds,  2011].

Относительно  новая отрасль экологической 
науки –  молекулярная экология как междис-
циплинарный раздел эволюционной биологии,  
основана на применении данных молекуляр-

ной популяционной генетики и филогенетики,  
геномики при решении традиционных эколо-
гических задач,  таких как диагностика видов,  
сохранение и оценка биоразнообразия,  эколо-
гическая структура ареалов,  межвидовые от-
ношения,  поведенческая экология и т. д.

Электрофоретический спектр  гетероген-
ных,  многокомпонентных белков и ДНК пред-
ставляет собой совокупность мономорфных 
и в разной степени полиморфных (аллельных) 
компонентов. Маркеры,  с помощью которых 
можно  выявить различия между анализи-
руемыми образцами,  называются полиморф
ными,  а маркеры,  присутствующие у всех 
исследуемых образцов,  –  мономорфными. Мо-
номорфные (по  подвижности) являются общи-
ми для рода или вида,  а остальные от степени 
полиморфизма или множественности аллелей 
являются общими для подвида,  популяции,  
генотипа.

Полиморфные маркеры можно  разделить 
на кодоминантные и доминантные. Это  под-
разделение базируется на способности мар-
кера различать гетеро- и гомозиготы друг 
от друга. Как правило,  кодоминантные мар-
керы могут состоять из множества разных ал-
лелей,  в то  время как доминантные –  только  
из двух аллелей.

Парадигмы молекулярной экологии встрое-
ны в парадигмы эволюционной и популяцион-
ной генетики,  поэтому на вопросы,  по  каким 
критериям различаются популяции и виды 
(по  каким аллелям,  генотипам,  фенотипам,  
генетической структуре,  системе скрещива-
ния),  можно  ответить,  проводя исследования 
с использованием в качестве маркеров элек-
трофоретические спектры запасных белков се-
мян и ДНК.

Взаимосвязь изучения биоразнообразия организмов в экогеномике на различных уровнях –  от молеку-
лярной биологии до  экосистем (по: [Kloet et al.,  2011])
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БЕЛКОВЫЕ МАРКЕРЫ  

И ИХ ИСПОЛЬЗОВАНИЕ

Запасные белки семян –  хорошо  извест-
ный класс молекулярных маркеров,  приме-
няемых для решения вопросов в филогении,  
эволюции,  а также для идентификации и пас
портизации видов и популяций. В то  же вре-
мя на практике не все белки могут быть ис-
пользованы в качестве генетического  маркера 
и не всякая генетическая система легко  под-
дается маркированию белками. При этом необ-
ходимо  учитывать следующее:

–  для проведения сравнительных исследо-
ваний по  белкам – маркерам очень важно  ис-
ключить влияние внешних факторов среды,  
а также присутствующей онтогенетической 
и тканевой изменчивости;

– сравнительный анализ большого  чис-
ла представителей многих видов,  родов и се-
мейств культурных растений и их диких со-
родичей названными выше методами показал,  
что  специфичность разных групп белков не
одинакова. У одних она проявляется на уровне 
рода,  трибы и семейства,  у других – на уровне 
вида,  подвида,  у третьих – на уровне биоти-
пов,  их генетических групп и популяций. Наи-
более удобными маркерами в этом отношении 
многие авторы считают запасные белки эн-
досперма (проламины и глютелины).

Известно,  что  основу генетической консти-
туции организма составляет геном. В настоя-
щее время пять базисных геномов S,  H,  Y,  P,  
W в различных комбинациях составляют хро-
мосомную основу рода Elymus L. [Dewey,  1984;  
Jensen,  1990;  Torabinejad,  Mueller,  1993].

С помощью проламинов и глютелинов,  ис-
пользуемых для идентификации и регистра-
ции конкретных генотипов,  можно  выявлять 
гибридные сорта и виды [Асбаганов и др.,  2014;  
Губарева и др.,  2015;  Вишнякова,  Гончаров,  
2019],  изучать внутрипопуляционные и вну-
тривидовые пулы,  а также устанавливать меж-
видовые и геномные различия [Бадаева и др.,  
2019;  Baum et al.,  2011;  Grigoreva,  2019].

Изучение внутри- и межпопуляционной из-
менчивости показало,  что  каждая популяция 
и каждый вид характеризуются различной из-
менчивостью и специфической картиной рас-
пределения компонентов запасных белков се-
мени [Тарвердян и др.,  2013;  Есимбекова и др.,  
2015;  Поморцев и др.,  2019],  что  позволило  

выявить видоспецифичные компоненты у неко-
торых видов из родов Elymus L. и Hedysarum 
L. [Агафонова и др.,  1996;  Агафонова (Дороги-
на),  Агафонова,  2004].

Относительная приспособленность ор-
ганизма зависит не только  от генотипа,  
но  и от среды,  с которой он взаимодейству-
ет,  что  сказывается на преимущественном 
типе опыления популяции,  вида и способно-
сти адаптироваться к данным условиям. Связь 
между характером белковой вариабельно-
сти и способом опыления растения отмече-
на В. Г. Конаревым [Конарев и др.,  1985] при 
анализе электрофоретических спектров за-
пасных белков семян у растений,  где крите-
рием сорта –  перекрестника злака,  является 
совокупность большого  числа различающих-
ся по  компонентному составу типов спект
ра. Позднее Э. Э. Егги и Е. К. Потокина [1998] 
показали возможности электрофореза как 
тест-метода для прогнозирования характера 
опыления у культурных и некоторых дико-
растущих видов бобовых по  величине коэф-
фициента вариабельности (Kвар),  а на приме-
ре природных популяций Hedysarum theinum 
Krasnob. можно  заключить,  что  преоблада-
ющими типами опыления для исследованных 
популяций является перекрестный и разно-
характерный (включая самоопыление),  что  
подтвердилось искусственным самоопылени-
ем и анализом способности к завязываемости 
семян [Агафонова,  Карнаухова,  2008].

Поскольку временная и пространственная 
изменчивость средовых факторов может по-
рождать изменение ряда признаков у особей,  
связанных с адаптацией и приспособленно-
стью во  времени и пространстве,  то  опреде-
ление типа опыления является важной биоло-
гической характеристикой для растения.

ДНК-МАРКЕРЫ И ИХ ИСПОЛЬЗОВАНИЕ

В ходе исследований выяснились и ограни-
чения в применении запасных белков семян: 
анализ белков позволяет исследовать поли-
морфизм только  белок-кодирующих последо-
вательностей и только  у экспрессирующихся 
генов;  если учесть,  что  у высших эукариот 
небольшую часть генома составляют белок-ко-
дирующие последовательности,  очевидно,  
что  от внимания исследователей ускользает 
оставшаяся часть генома.
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Более перспективным представляется ис-
пользование в качестве маркерных систем 
полиморфных нуклеотидных последователь-
ностей ДНК,  позволяющих тестировать ге-
нетический полиморфизм непосредственно  
на уровне генов,  а не на уровне продуктов ге-
нов,  как в случае использования метода бел-
кового  полиморфизма [Mahelka et al.,  2013;  
Zhang et al.,  2013;  Shmakov et al.,  2015].

Преимущества ДНК‑маркеров заключают-
ся в следующем:

–  позволяют решить проблему насыщения 
генома маркерами и маркировать практически 
любые участки ДНК,  в том числе некодирую-
щие (нейтральные);

–  маркерная система дает возможность ис-
пользовать для анализа любые ткани и орга-
ны,  а не только  семена;

–  возможность определения на любых ста-
диях развития;

–  более высокая длительность хранения 
образцов ДНК;

–  возможность использования гербарного  
материала,  ископаемых остатков и т. д.

Основными методами молекулярно-гене-
тического  анализа являются секвенирова-
ние,  мультилокусный фрагментный анализ 
(фингерпринт,  RAPD,  RFLP,  ISSR-PCR,  In-
ter-SINE PCR),  монолокусный микросателлит-
ный анализ,  использование микрочипов,  одно-
нуклеотидных полиморфных ядерных сайтов 
(SNPs). Согласно  данным Е. К. Хлесткиной 
[2011],  эти методы с нашими дополнениями 
сгруппированы в таблицу.

ISSR-метод широко  используется в попу-
ляционных и таксономических исследовани-
ях,  так как ISSR-маркеры обладают большой 
вариабельностью [Marghali et al.,  2012;  Chen 
et al.,  2014]. Данный метод хорошо  воспроиз-
водим,  менее трудоемок и более прост в ис-
полнении по  сравнению с другими методами 
изучения полиморфизма ДНК. Использование 
межмикросателлитных маркеров (ISSR-метод) 
позволяет обнаруживать большее число  по-
лиморфных локусов по  сравнению с другими 
методами. ISSR‑маркеры относятся к марке-
рам доминантного  типа наследования,  они де-
шевы в использовании,  не требуют предвари-
тельных данных о  последовательности ДНК 
и,  вместе с тем,  дают более воспроизводимые 
результаты,  чем RAPD‑маркеры [Marghali et 
al.,  2012]. Эти маркеры широко  используют-

ся в настоящее время в практике современ-
ных отечественных и зарубежных экологов,  
так как позволяют проводить исследования,  
не уступающие мировому уровню,  и использо-
вать признаки,  не зависящие от внешних ус-
ловий произрастания и маркирующие генотип 
растения.

Новый класс перспективных маркеров,  
который удовлетворяет этим критериям,  по
явился недавно  в результате геномных иссле-
дований. Это  класс функциональных геномных 
маркеров на основе ПЦР: амплифицированные 
районы с охарактеризованной нуклеотидной 
последовательностью Sequence Characteri
zed Amplified Regions (SCAR) или Sequence 
Tagged Sites (STS),  а также маркерная экс-
прессирующаяся последовательность Ex-
pressed Sequence Tags (ESTs).

Генетическая изменчивость данных мар-
керов представлена полиморфизмом однону-
клеотидных последовательностей ДНК: single 
nucleotide polymorphisms –   (SNP),  которые 
в основном являются двуаллельными и хо-
рошо  поддаются высокопроизводительно-
му генотипированию в больших популяцион-
ных объемах [Kim et al.,  2010;  McCouch et al.,  
2010]. Помимо  высокой плотности,  SNPs име-
ют очень низкий уровень мутаций на поколе-
ние (~10–8),  что  делает их удобными марке-
рами молекулярной эволюции.

Маркерные технологии эволюционируют,  
и на смену микросателлитам приходят пер-
спективные SNP-маркеры,  характеризующи-
еся большим числом в геноме и возможностью 
их использования для автоматизации анализа 
и генотипирования.

ВЫЯВЛЕНИЕ, АНАЛИЗ И ЗНАЧЕНИЕ  

ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ В ЭКОЛОГИИ

Экологические взаимоотношения организмов 
с биотической и абиотической средой –  суть 
естественного  отбора. Они определяют приспо-
собленность фенотипов и лежащих в их осно-
ве генотипов к данной среде. С одной стороны,  
экологическая структура популяций влия-
ет на генетическую изменчивость популяций,  
с другой,  генетическая изменчивость популя-
ции по  экологически важным признакам вли-
яет на скорость и направление ответа попу-
ляции на отбор  в результате экологических 
взаимоотношений.
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Основные моно- и мультилокусные ДНК‑маркеры, наиболее часто используемые при изучении генома растений 
(по: [Хлёсткина, 2011; Чесноков и др., 2016] с изменениями)

Метод
Маркеры

Монолокусные Мультилокусные

Основанный 
на блот-ги-
бридизации

RFLP (restriction fragment length polymor-
phism) – полиморфизм длины рестрикционных 
фрагментов [Botstein et al.,  1980],  применяется 
для оценки генетической вариабельности рас-
тений,  маркирования генов,  в том числе генов 
устойчивости

Минисателлиты [Jeffreys et al.,  1985]

Основанный 
на ПЦР

SSR (simple sequences repeats) –   простые 
повторяющиеся последовательности (микро-
сателлиты) [Tautz,  Renz,  1984],  применяются 
для оценки генетического  разнообразия и вы-
явления гибридов

STS  (sequences tagged site) –   последова-
тельности,  характеризующие локус [Olson 
et al.,  1989]

ПЦР-амплификация последовательности 
ДНК со  специфичными праймерами

SCAR (sequence characterized amplified 
region) –  последовательность,  характеризу-
ющая амплифицированную область [Paran,  
Michelmore,  1993]

SSCP (single strand conformation polуmor-
phism) –  полиморфизм конформации одноце-
почечной ДНК [Orita et al.,  1989],  применя-
ется для оценки полиморфизма в контексте 
эволюции

CAPS  (cleaved amplified polymorphic se-
quences) – расщепленные амплифицированные 
полиморфные последовательности [Konieczny,  
Ausubel,  1993],  применяются для оценки по-
лиморфизма в контексте эволюции

RAPD (random amplified polymorphic 
DNA) –   случайно  амплифицированная 
полиморфная ДНК [Williams et al.,  1990;  
Welsh et al.,  1992],  применяется для оцен-
ки генетического  полиморфизма по  всему 
геному в растениях и маркирования ге-
нов,  в том числе генов устойчивости

ISSR (inter simple sequence repeats) –   
межмикросателлитные последовательно-
сти [Zietkiewicz  et al.,  1994],  применяют-
ся для идентификации генотипов,  изу
чения генетического  разнообразия,  при 
анализе филогенетических взаимоотноше-
ний и таксономической принадлежности

IRAP (inter-etrotransposon amplified 
polуmorphism) –  полиморфизм ампли-
фицированных последовательностей 
между ретротранспозонами [Kalendar,  
Schulman,  2006],  характеризуется высо-
ким уровнем стандартизации,  поддается 
автоматизации;  применяется для оценки 
генетического  полиморфизма,  эффекти-
вен для изучения эволюции и филогении

AFLP (amplified fragment length poly-
morphism) –  полиморфизм длины ам-
плифицированных фрагментов [Vos et 
al.,  1995],  используется в качестве высо-
коинформативного  ДНК‑фингерпринта;  
применяется для оценки генетического  
полиморфизма,  эффективен для изуче-
ния эволюции и филогении

S-SAP (sequence-specific amplification 
polymorphism) – полиморфизм специфич-
но  амплифицированных последовательно-
стей [Waugh et al.,  1997],  имеет высокий 
уровень полиморфизма и стабильную 
воспроизводимость спектров продуктов 
амплификации

Основанный 
на секве-
нировании 
и ДНК‑чи-
пировании

SNP (single nucleotide polymorphism) –  од-
нонуклеотидный полиморфизм [Wang et al.,  
1998],  применяется для оценки полиморфизма 
в контексте эволюции

DArT (diversity array technology) –  
ДНК‑чип технология для изучения раз-
нообразия [Jaccoud et al.,  2001]

ДНК‑маркеры особенно  привлекательны 
тем,  что  с их помощью можно  выявлять раз-
личия между двумя особями одного  или раз-
ных видов [Flores-Olvera et al.,  2016],  что  за-

частую не удается сделать с помощью иных 
типов маркеров;  а также гибридогенные [Кня-
зев,  2011] и полиплоидные [Gaál et al.,  2018;  
Badaeva et al.,  2019] виды и популяции. На ос-
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нове секвенирования хлоропластной ДНК про-
ведена дифференциация видов и гибридов 
карельской березы [Баранов и др.,  2019]. По-
казаны пути горизонтального  переноса генов 
и геномов ДНК из клеточных органелл (мито-
хондрий,  хлоропластов) между несовместимы-
ми видами [Stegemann et al.,  2012].

Основой возникновения изменчивости яв-
ляются следующие процессы: рекомбина-
ции,  гибридизация,  интрогрессия,  мутация,  
трансгенез и др. Все это  формирует резерв 
наследственной изменчивости.

Для идентификации вида и популяции 
необходимы генетические полиморфные си-
стемы. Полиморфизм таких систем обуслов-
лен аллельной изменчивостью и наилучшим 
образом раскрывается электрофорезом [Chen 
et al.,  2014;  Abraham et al.,  2015;  Liu et al.,  
2016]. Так,  впервые охарактеризована после-
довательность интрона пластидного  гена trnL 
у 16 видов бобовых и выявлен высокий уро-
вень полиморфизма как между родами семей-
ства Fabaceae,  так и между видами одного  
рода [Дьяченко  и др.,  2014].

Безусловно,  генетическая изменчивость 
влияет на приспособленность организмов,  
и это  находит свое отражение как в естествен-
ном,  так и в искусственном отборе [Шнеер,  
Коцеруба,  2014].

Когда увеличение приспособленности ста-
новится возможным,  генетическое разно-
образие может обеспечить уровень роста 
популяции,  но  только  если популяция не ре-
гулируется другими факторами и находится 
под действием направленного  отбора. Следует 
отметить,  что  генетическое разнообразие яв-
ляется основой биоразнообразия,  т. е. общего  
числа генетических признаков,  обеспечиваю-
щих или составляющих изменчивость внутри 
видов и способствующих их адаптации. Гене-
тическое разнообразие среди особей отража-
ет присутствие различных аллелей в генофон-
де и отсюда –  в различных генотипах внутри 
популяции. В частности,  в результате иссле-
дования генетической изменчивости клоновых 
потомств плюсовых деревьев Pinus sylvestris 
L. по  7 ISSR-маркерам обнаружено  152 поли-
морфных локуса,  причем среднее эффектив-
ное число  аллелей составило  1,634 [Милюти-
на и др.,  2013].

С эволюционной точки зрения генетическое 
разнообразие является критическим парамет

ром для реализации биологического  потенци-
ала и выживания видов [Noreen,  Webb,  2013]. 
Научные программы,  касающиеся изучения 
генетической структуры популяций,  привно-
сят в это  понятие эволюционное значение пу-
тей развития различных организмов [LaBar,  
Adami,  2016].

Генетические методы уже сейчас могут 
позволить извлечь как экономическую,  так 
и экологическую выгоду. Среди других воз-
можностей молекулярно-генетических методов 
в лесном хозяйстве можно  отметить такие на-
правления экологической направленности,  как:

–  проведение мониторинга генетической 
структуры и разнообразия популяций основ-
ных лесообразующих пород;

–  таксономическое определение растений,  
уточнение филогенетических схем;

–  определение истинных границ распро-
странения инфекции при обнаружении оча-
га поражения;

–  определение факторов,  снижающих ге-
нетический потенциал популяций.

Таким образом,  молекулярно-генетические 
методы могут стать одним из инструментов 
обеспечения качественного  мониторинга ле-
сов России,  их надежной охраны и устойчи-
вого  использования [Шилкина,  2017].

Экологической проблемой во  всем мире яв-
ляются инвазивные виды растений,  в том чис-
ле древесных пород,  поэтому молекулярно-ге-
нетический анализ является в данном случае 
незаменимым для выявления новых нежела-
тельных инвазивных генотипов [Gaskin,  2016].

Важной проблемой молекулярной экологии 
является взаимодействие фенотипов и среды 
с генотипами. В связи с этим в качестве ос-
новных недостатков традиционных молеку-
лярно-генетических маркеров целесообраз-
но  отметить отсутствие знаний о  характере 
генетической изменчивости (кодирующие или 
некодирующие локусы,  синонимичные или 
несинонимичные нуклеотидные замены,  за ис-
ключением аллозимов и dCAP),  отношение 
к фенотипической изменчивости и селектив-
ное значение аллелей и генотипов. Мы прак-
тически ничего  не знаем об адаптивном значе-
нии наблюдаемой генетической изменчивости.

Поэтому желательно,  чтобы маркеры,  ис-
пользуемые для оценки адаптивной изменчи-
вости,  были непосредственно  вовлеченными 
в генетический контроль адаптивных призна-
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ков с определенной функцией,  с известными 
последовательностью ДНК и положением в ге-
номе. Необходимым условием является также 
возможность с их помощью легко  идентифи-
цировать аллельную изменчивость.

Новый класс перспективных маркеров 
(о  которых упоминалось выше),  появившийся 
недавно  в результате геномных исследований,  
соответствует большинству из этих критериев.

ЗНАЧЕНИЕ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ  

ГЕНЕТИКИ ДЛЯ ОЦЕНКИ ЭКОЛОГИЧЕСКОГО  

РАВНОВЕСИЯ И ПРОГНОЗИРОВАНИЯ  

ПРИ ВОССТАНОВЛЕНИИ ПОПУЛЯЦИЙ

По  современным данным пятая часть ви-
дов мировой флоры в естественных усло-
виях находится под угрозой исчезновения 
[Maschinskia,  Matthew,  2017]. В последние 
десятилетия начаты исследования,  позво-
ляющие раскрыть генетические основы со-
хранения экологического  равновесия в есте-
ственных популяциях растений. Популяции 
растений в ненарушенных местообитаниях 
представляют собой уникальный источник 
для исследования процессов,  происходящих 
в природных экосистемах. Их изучение дает 
представление об эволюционных механизмах,  
которые формируют фенотипы в естественных 
популяциях и освещает эволюционную гене-
тику видов,  отличающихся продолжительно-
стью жизни (многолетники или однолетники),  
системами размножения (самоопылители или 
перекрестники),  жизненной формой (травяни-
стые или деревянистые) и другими важными,  
в том числе экологическими,  характеристика-
ми [Anderson et al.,  2011].

Согласно  основам популяционной гене-
тики растения в природных популяциях 
адаптируются к определенным местообита-
ниям в течение неопределенно  долгого  вре-
мени [Жученко,  2004]. Поэтому для поддержа-
ния естественного  экологического  равновесия 
необходима устойчивость видов в конкретных 
популяциях,  что  обеспечивается сохранени-
ем высокого  генетического  разнообразия рас-
тений. Популяции растений в ненарушенных 
местообитаниях могут представлять собой ос-
нову для сохранения информации об уров-
нях естественного  генетического  разнообра-
зия видов. Поэтому для успешного  сохранения 
экологического  равновесия экосистем осново-

полагающее значение имеют генетические ис-
следования. Они влияют на выбор  источников 
семян и обеспечивают генетический контроль 
компонентов экосистем,  так как индивиду-
альные генотипические характеристики име-
ют с ними опосредованную связь [Gustafson,  
Gibson,  2019].

Согласно  исследованиям J. R. Neale [2012] 
изучение естественного  генетического  раз-
нообразия и экологической приуроченности 
популяции в идеале должно  предваритель-
но  проводиться в ненарушенных местооби-
таниях (контроль) и служить научной осно-
вой для последующей реинтродукции видов. 
В этом случае основу для базы данных о  по-
тенциальных возможностях сохранения гене-
тического  разнообразия популяций могут со-
ставить нейтральные генетические маркеры,  
хотя их адаптивное значение не всегда хоро-
шо  известно. Согласно  проведенным автором 
исследованиям последствия низкого  генети-
ческого  разнообразия популяций пока изу-
чены не в полной мере,  но,  возможно,  такие 
популяции хуже адаптируются к изменениям 
окружающей среды. Кроме того,  реинтроду-
цированные популяции с низкой генетической 
гетерогенностью могут скрещиваться с близ-
лежащими естественными популяциями,  что  
может увеличивать у них риск развития ин-
бридинга [Neale,  2012].

Снижение генетического  разнообразия мо-
жет приводить к исчезновению вида по  ряду 
причин. Это  биологические особенности (мед-
ленный рост,  нерегулярное плодоношение,  
узкая экологическая пластичность). Популя-
ции с уменьшенным генетическим разнообра-
зием могут не иметь вариации для решения 
ключевых экологических проблем,  таких как,  
например,  засухоустойчивость и т. д. [Jump,  
Peñuelas,  2006]. Полипептидные спектры у ви-
дов с узкой эдафической специализацией и не-
большим ареалом менее изменчивы,  чем у ши-
роко  распространенных видов. У изученных 
редких видов в основном внутрипопуляцион-
ная изменчивость меньше или приближалась 
к межпопуляционной изменчивости [Särkinen 
et al.,  2011;  Lopes et al.,  2014]. Тем не менее,  
несмотря на высокий уровень генетической ва-
риабельности редкого  вида,  Алтае-Саянского  
эндемика Hedysarum theinum,  но  принимая 
во  внимание незначительную величину попу-
ляционной дифференциации,  для его  сохра-
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нения in situ можно  рекомендовать исключе-
ние из хозяйственного  использования и охрану 
даже наиболее полиморфных популяций [Звя-
гина,  Дорогина,  2013]. Уровень генетической 
изменчивости у таких видов может снижать-
ся в результате антропогенного  воздействия 
и уменьшения численности особей на ограни-
ченной территории [Zvyagina et al.,  2016].

Переход растений от перекрестного  типа 
опыления к самоопылению приводит к инбри-
дингу в популяциях,  уменьшению фертиль-
ности и,  как следствие,  при определенных 
условиях внешней среды –   к исчезновению 
популяций. Поэтому для редких и исчезаю-
щих видов растений особенно  важна разра-
ботка подходов,  позволяющих исследовать 
преимущественный тип опыления (о  чем го-
ворилось выше) [Li et al.,  2012]. В этом случае 
потеря генетического  разнообразия и,  соот-
ветственно,  нарушение экологического  рав-
новесия в следующем поколении обратно  
пропорциональны числу родителей. Для эф-
фективного  поддержания таких видов наи-
более важно  осуществлять сбор  семян с воз-
можно  большего  числа родительских особей,  
даже при меньшем количестве семян с каждой 
из них [Ivetić et al.,  2016].

Поскольку экологические факторы влияют 
на популяционно-генетическую структуру эн-
демичных и редких видов,  то  анализ генетиче-
ской вариабельности,  проведенный с помощью 
запасных белков семян и ДНК‑маркеров,  по-
зволяет установить уровень генетической диф-
ференциации видов и предложить рациональ-
ные методы их охраны. С эволюционной точки 
зрения генетическое разнообразие является 
критическим параметром для реализации био-
логического  потенциала и выживания видов.

Уменьшение количества и частоты наи-
более редких аллелей вида снижает его  
адаптивный потенциал,  что  вызвано,  как 
правило,  климатическими изменениями и ан-
тропогенным воздействием (вырубка леса,  
сельскохозяйственное освоение земель,  выпас 
скота и т. д.). При антропогенных воздействиях 
в природных популяциях может нарушаться 
эволюционно  сложившееся соотношение ком-
понент,  характеризующих внутри- и межпо-
пуляционную изменчивость [Жмудь и др.,  
2012]. Если при этом генетический материал 
перераспределяется таким образом,  что  вну-
трипопуляционная компонента уменьшается,  

а межпопуляционная нарастает,  то  это  мо-
жет привести к деградации популяций.

К достаточно  серьезной причине сниже-
ния генетического  разнообразия также от-
носится фрагментированность современных 
ландшафтов,  в которых виды подвергают-
ся экологическим стрессам из-за изменения 
климата,  увеличения числа инвазивных ви-
дов и деградации местообитаний. Вследствие 
фрагментации среды обитания уменьшает-
ся средний размер  популяций и может уве-
личиваться степень их географической изо-
ляции [Anderson et al.,  2011]. Генетический 
дрейф,  инбридинг и снижение потока генов 
могут разрушить генетическое разнообра-
зие в небольших фрагментированных попу-
ляциях,  что  приводит к увеличению гомози-
готности,  депрессии,  вымиранию популяций 
(и видов) и нарушению экологического  рав-
новесия. ДНК‑маркеры в этом случае обыч-
но  показывают низкую гетерозиготность,  
в то  время как количественные признаки –  
снижение наследуемости только  в самых ма-
леньких и наиболее инбредных популяциях. 
Вариации количественных признаков могут 
даже возрастать в малочисленных популяци-
ях,  хотя этот эффект вряд ли увеличит их 
адаптационный потенциал. В небольших попу-
ляциях особи часто  имеют также более низ-
кие морфологические характеристики из-за 
воздействия стрессовых условий окружаю-
щей среды и генетических проблем,  таких 
как инбридинг,  что  может существенно  уве-
личить вероятность исчезновения популяций 
в изменяющихся условиях [Willi et al.,  2006]. 
Даже у долгоживущих ветроопыляемых видов 
деревьев наблюдается сокращение генетиче-
ского  разнообразия и увеличение инбридинга 
из-за фрагментации местообитаний и других 
экологических стрессов,  что  может суще-
ственно  сдерживать адаптивную эволюцию 
[Jump,  Peñuelas,  2006].

Международный союз охраны природы 
и природных ресурсов (МСОП) признал важ-
ность исследования генетической составляющей 
при планировании и проведении природоохран-
ных мероприятий наряду с изучением видового  
разнообразия и разнообразия экологических си-
стем [World Database…]. Для популяций редких 
видов величина внутрипопуляционной изменчи-
вости,  а также сопоставление с межпопуляци-
онной изменчивостью являются важным крите-
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рием устойчивости популяций,  позволяющим 
выявлять процессы,  либо  приводящие к дегра-
дации,  либо  нет [Kaljund,  Jaaska,  2010;  Gor-
don et al.,  2012;  Zhao et al.,  2012].

Исследования по  восстановлению окру-
жающей среды охватывают различные уров-
ни организации –  от генов до  экосистем. Ге-
нетические проблемы,  связанные с динамикой 
в пределах небольшой популяции,  потоком 
и экспрессией генов,  влияющими на струк-
туру сообщества и функции экосистем,  мо-
гут повлиять на успех мероприятий по  вос-
становлению окружающей среды [Gustafson,  
Gibson,  2019]. В настоящее время приоритет-
ными объектами для реконструкции в Рос-
сии являются популяции видов,  включенных 
в Российскую и региональные Красные кни-
ги. Целесообразно  восстанавливать природ-
ные популяции таких видов с сокращающей-
ся численностью.

Целью реинтродукции растений являет-
ся экологическая реставрация,  т. е. обеспе-
чение сохранения уникального  вида в есте-
ственном контексте в виде самодостаточной 
популяции,  где он может претерпевать эво-
люцию в пределах своего  исторического  аре-
ала [Maschinskia,  Matthew,  2017]. Согласно  
литературным данным,  существует ряд си-
туаций,  при которых необходимо  проведение 
предварительных генетических исследова-
ний для контроля генетической гетерогенно-
сти используемых для этого  семян. Эти иссле-
дования могут быть проведены при помощи 
маркеров,  измеряющих даже нейтральную 
генетическую изменчивость и предлагающих 
преимущества быстрого,  недорогого  и мини-
мально  инвазивного  отбора данных (напри-
мер,  из нескольких листьев) [Neale,  2012].

Согласно  современным представлениям 
генетическая информация важна перед на-
чалом реконструкции популяций растений,  
если присутствует любое из следующих ус-
ловий: 1) популяция насчитывает менее 50 
плодоносящих особей;  2) популяция сильно  
фрагментирована и изолирована;  3) нет соот-
ветствующих опылителей;  4) нет жизнеспо-
собного  набора семян;  5) особи вида имеют 
разную морфологию в разных эколого-геогра-
фических условиях;  6) популяции имеют раз-
личную экологию;  7) виды трудно  различи-
мы;  8) неясна таксономия вида;  9) существует 
опасение гибридизации на участке реципиен-

та. Если генетический анализ показывает,  
что  популяции генетически сходны,  то  сме-
шивать популяции безопасно. Более высока 
вероятность выживания у популяций,  кото-
рые восстановлены посредством посадки бо-
лее чем 50 саженцев по  сравнению с исполь-
зованием меньшего  количества посадочного  
материала. Вероятно,  при восстановлении се-
менами потребуется гораздо  больше мате-
риала,  так как всхожесть семян даже в 1 %  
не является редкостью. Кроме того,  для созда-
ния искусственных популяций при их рекон-
струкции необходим не только  генетический 
контроль гетерогенности используемых се-
мян,  но  и контроль полученных результатов. 
В идеале реинтродукция должна проводить-
ся с использованием генетически близкород-
ственных особей с высокой гетерогенностью,  
иначе прогноз их приспособленности может 
быть отрицательным [Maschinskia,  Matthew,  
2017]. Известно,  например,  что  использова-
ние семенного  материала неизвестного  проис-
хождения и с неясным генетическим статусом 
создает угрозу для адаптации и/или адаптив-
ного  потенциала у древесных насаждений,  
и последствия этого  могут выходить дале-
ко  за пределы их локальных местообитаний 
[Ivetić et al.,  2016].

Для создания экологически устойчи-
вых популяций,  способных самостоятельно  
функционировать в естественных условиях,  
необходима предварительная идентифика-
ция и разработка технологии массового  по-
лучения микроклонов трудноразмножаемых 
редких и эндемичных видов. При разработ-
ке методологии размножения и сохранения 
редких видов in vitro особое внимание долж-
но  уделяться высокой репрезентативности 
и поддержанию генетической чистоты таксо-
нов. У Hedysarum austrosibiricum B. Fedtsch.,  
H. chaiyracanicum Kurbatsky, H. theinum, As-
tragalus sericeocanus Gontsch. впервые прове-
ден анализ на идентичность по  ISSR-маркерам 
родительских генотипов и полученных путем ми-
кроразмножения регенерантов, а также анализ 
изменчивости полученных регенерантов для 
адекватной оценки генетического  разнообра-
зия исходного  материала и контроля получен-
ных результатов [Эрст и др.,  2015;  Мурасева 
и др.,  2017]. Например,  введение в культуру 
in vitro методом длительного  культивирова-
ния каллуса вызывало  значительные измене-
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ния генома Rumex acetosa L. и Inula britannica 
L., что  не позволило  сохранять первоначаль-
ное исходное состояние генотипов и кариотипов 
и могло  отразиться впоследствии на их эколо-
гической устойчивости [Скапцов и др.,  2015].

Таким образом,  для оценки генетической 
дивергенции в популяциях и между видами 
в настоящее время существуют достаточно  
эффективные инструменты. Это  электрофо-
рез запасных белков семян в сочетании с мар-
керами молекулярной ДНК,  таких как поли-
морфизм с ограниченной длиной фрагмента 
(RFLP),  случайная амплифицированная по-
лиморфная ДНК (RAPD),  полиморфизм ам-
плифицированной длины фрагмента (AFLP),  
микросателлиты (SSR) и однонуклеотидный 
полиморфизм (SNP) с использованием систе-
мы маркеров iPBS‑ретротранспозонов [Ka
lendar et al.,  2011;  Hamouda,  2019;  Karık et 
al.,  2019]. Эти новые инструменты генотипиро-
вания и анализа позволяют в настоящее вре-
мя решать ключевые экологические вопросы 
и проблемы с точностью,  которая была невоз-
можна еще десять лет назад [Rose et al.,  2013].

ЭКОЛОГИЧЕСКАЯ РОЛЬ ГЕНЕТИЧЕСКОЙ  

ПАСПОРТИЗАЦИИ ВИДОВ И ПОПУЛЯЦИЙ

Описание морфологических характеристик 
вида –  элемент классического  генетического  
анализа,  первый этап генетической паспор-
тизации. Второй этап связан с разработкой 
и использованием биохимических и молеку-
лярно-генетических маркеров. По  сравнению 
с другими методами идентификации,  они по-
зволяют оптимизировать характеристики ге-
нофондов редких и исчезающих видов рас-
тений с учетом показателей генетического  
разнообразия,  установленных по  результатам 
молекулярного  маркирования множественных 
геномных участков,  а также с обязательным 
учетом уровней внутри- и межпопуляционно-
го  разнообразия. Молекулярно-генетическая 
идентификация и паспортизация генофондов 
редких и исчезающих видов растений дают 
возможность проведения отбора в природных 
условиях популяций и их групп как с наибо-
лее типичными,  так и со  специфичными ха-
рактеристиками. Это  необходимо  для оптими-
зации сохранения генетического  разнообразия 
и экологического  статуса популяций и позво-
ляет на основании оценок полилокусного  со-

четания моно- и полиморфных участков ДНК 
составить молекулярно-генетическую форму-
лу,  штрих-код популяций и обобщить данные 
в виде генетического  паспорта [Калаев и др.,  
2012]. Методы,  которые являются перспектив-
ными для генотипирования растений,  –  это  
полиморфизм длин рестрикционных фраг-
ментов (RFLP),  полиморфизм длин ампли-
фицированных фрагментов (AFLP),  случай-
ная амплифицированная полиморфная ДНК 
(RAPD),  микросателлиты или простой повтор  
последовательности (SSR) и полиморфизм 
одиночных нуклеотидов (Single Nucleotide 
Polymorphism – SNP). Вместе с тем можно  со-
гласиться с утверждением,  что  RAPD,  AFLP 
и микросателлиты не следует считать подхо-
дящими для филогенетического  анализа выше 
уровня видов [Arif  et al.,  2010;  Naeem,  2014].

Разработка методик генетической паспор-
тизации растений в настоящее время находит-
ся на первоначальном этапе развития. Так,  
С. В. Боронниковой [2009] разработана мето-
дика молекулярно-генетической паспортиза-
ции редких и нуждающихся в охране видов 
на примере природных популяций травяни-
стых (Adonis sibirica Patrin ex  Ledeb. и A. 
vernalis L.) и некоторых древесных видов рас-
тений. Автором предложена запись фрагмента 
ДНК в виде молекулярно-генетической фор-
мулы,  где указывается род и вид растения,  
длина фрагмента ДНК и праймер  (нижним 
индексом),  с помощью которого  амплифи-
цирован фрагмент. Помимо  буквенно-цифро-
вой записи молекулярно-генетической форму-
лы ею предложена запись в виде штрих-кода 
[Боронникова,  2009]. Для генетической паспор-
тизации природных популяций древесных ви-
дов растений в молекулярно-генетическую 
формулу и штрих-код,  помимо  идентифика-
ционных фрагментов ДНК разного  размера,  
амплифицированных в результате полиме-
разной цепной реакции (ПЦР),  вносят и дру-
гие структурные изменения геномов,  такие 
как делеции,  дупликации,  однонуклеотидные 
замены (SNP),  выявленные при сравнитель-
ном анализе нуклеотидных последовательно-
стей после секвенирования геномной ДНК. Это  
изобретение позволяет эффективно  иденти-
фицировать древесные виды растений на ну-
клеотидном уровне. В этом случае используют 
сочетания как полиморфных идентификаци-
онных фрагментов ДНК,  выявленных методом 
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ПЦР,  так и изменения в последовательностях 
ДНК,  выявленных методом секвенирования 
[Боронникова,  Бобошина,  2013].

Для идентификации ДНК и штрих-коди-
рования близкородственных видов растений 
в настоящее время появилась возможность ис-
пользования нанопорового  геномного  секвени-
рования в полевых условиях в реальном вре-
мени (RTnS). Это  относительно  новый метод 
секвенирования ДНК,  который обеспечива-
ет быструю идентификацию видов при отно-
сительно  низких затратах и с минимальным 
оборудованием. Данный метод относится к се-
мейству высокоэффективных способов опре-
деления последовательности молекул ДНК 
или РНК с использованием белковых или 
твердотельных пор  диаметром в несколько  
нанометров. Нанопористые секвенаторы уве-
личивают емкость штрих-кодирования,  так 
как могут считывать более длинные нити ДНК 
с меньшим количеством пробоподготовки (ам-
плификация ПЦР или химическая маркиров-
ка образца) [Parker et al.,  2017]. Таким об-
разом,  молекулярно-генетическая формула 
и штрих-кодирование позволяют определить 
принадлежность отдельных особей не толь-
ко  к роду и виду,  но  и к определенной по-
пуляции,  что  обеспечивает их идентифика-
цию в базах данных и в недалеком будущем 
позволит составлять “портреты” экологически 
устойчивых экосистем.

СОЗДАНИЕ ГЕНБАНКОВ РАСТЕНИЙ. 

ИХ ЗНАЧЕНИЕ ДЛЯ СОХРАНЕНИЯ  

ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ ПОПУЛЯЦИЙ

Создание генбанков представляет со-
бой чрезвычайно  важную часть экологиче-
ских исследований,  так как оно  направлено  
на сохранение информации о  генетическом 
разнообразии растений из местных условий 
различных регионов мира. Вопрос о  хране-
нии и использовании ДНК впервые поставлен 
в 2004 г. Международным Институтом генети-
ческих ресурсов растений (IPGRI) среди меж-
дународных и национальных генетических 
научно-исследовательских институтов,  бота-
нических садов и университетов [Andersson 
et al.,  2006]. Коллекции генетических ресур-
сов существуют в виде очищенных образцов 
ДНК,  замороженных жизнеспособных кле-
точных культур  или лиофилизированных 

тканей,  и представляют ценные компонен-
ты комплексной экологической и ресурсной 
стратегии хранения [Brown,  2011]. Образцы 
сохраняются в виде сухих (лиофилизирован-
ных) или замороженных тканей,  семян или 
выделенной ДНК [Dulloo et al.,  2006]. Наиболее 
предпочтительно  герметичное хранение ДНК 
для защиты от воды и кислорода,  при ком-
натной температуре [Bonnet et al.,  2010].

В настоящее время банки ДНК располо-
жены во  многих ботанических садах и Гер-
бариях ведущих университетов мира [Rice et 
al.,  2006;  Волкова,  2016]. Их сайты содержат 
список геномной ДНК местных видов с акцен-
том на редкие,  находящиеся под угрозой ис-
чезновения из местных природных условий,  
и информацию о  ваучерах (этикетку об эко-
логической и географической приуроченно-
сти,  образец и фотографии растений). Часто  
предоставляется информация штрих-ко-
да ДНК для молекулярной идентификации. 
По  состоянию на начало  2018 г. образцы тка-
ней,  как правило,  высушиваются в силика-
геле,  а образцы геномной ДНК растений хра-
нятся при –80 °C. Это  банки ДНК в Корее,  
Ботаническом саде Кью (Англия) или Му-
зее естественной истории Осло  (Норвегия) 
[Plant DNA… Korea;  The DNA… Kew;  The 
DNA Bank… Oslo (NHMO)]. Банк ДНК в Бер-
лине (BGBM) –  один из основателей Глобаль-
ной сети по  биоразнообразию генома (GGBN). 
Он содержит образцы ДНК хорошего  каче-
ства,  с высокой молекулярной массой и кон-
центрацией,  подходящей для амплификации 
на основе ПЦР [The DNA Bank… Berlin]. В Бо-
таническом саду Миссури (США) или Южно-
африканском банке ДНК (ACDB) коллекции 
высушенных в силикагеле листьев,  доступных 
для выделения ДНК,  являются новыми про-
ектами,  которые находятся еще в стадии раз-
работки [Missouri… DNA Bank;  ACDB DNA 
Bank]. Созданы интернет-ресурсы,  объединя-
ющие сведения о  базах данных ДНК для уве-
личения их доступности [The Top 10…]. В ли-
тературе отмечается,  что  в наших знаниях 
остаются значительные пробелы в отноше-
нии доступных типов генетических ресурсов,  
а также их физического  местонахождения 
[DNA Banks…United States] и подчеркивает-
ся необходимость создания гибкого  руковод-
ства по  приоритетам,  например,  для сохра-
нения наиболее генетически различающихся 
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видов,  для своевременного  сохранения угро-
жаемых видов и привлечения международно-
го  сообщества к выработке единых протоколов 
по  сбору и хранению тканей и других репре-
зентативных образцов [Gemeinholzer et al.,  
2010;  Brown,  2011].

Таким образом,  в настоящее время в миро-
вом масштабе начата активная работа по  соз-
данию исчерпывающих списков банков ДНК,  
хранилищ генетических ресурсов и доступных 
коллекций тканей,  что  может служить эф-
фективным инструментом для сохранения ге-
нетического  разнообразия видов,  популяций 
и,  в конечном счете,  экосистем.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Ключевая проблема молекулярной эколо-
гии –  это  генетическая стабильность популя-
ций. Решение этой проблемы связано  с изу-
чением биоразнообразия,  его  поддержанием 
и рациональным использованием,  осущест-
вление которого  возможно  с применением 
комплекса методов,  включая научные и соци-
ально-экономические. В последние годы био-
логи все яснее осознают недостатки изучения 
только  морфологических особенностей ор-
ганизма,  поэтому там,  где это  целесообраз-
но  при решении ряда экологических задач,  
в частности,  вопросов таксономии,  филоге-
нии,  эволюции,  сохранения редких и исчеза-
ющих видов растений и т. д.,  используют мо-
лекулярно-генетические методы.

Полученные рядом авторов результаты 
подтверждают,  что  наиболее удобными мар-
керами в этом отношении являются как элек-
трофоретические спектры многокомпонентных 
или множественных и генетически полиморф-
ных белков семян,  так и ДНК с хорошо  выра-
женной внутривидовой изменчивостью.

Идентификация видов и оценка внутриви-
дового  генетического  полиморфизма являют-
ся важнейшими задачами современной эко-
логии,  ботаники и генетики растений. Для 
решения этих задач разработано  большое 
число  разнообразных методов поиска и ис-
следования таксономически значимых участ-
ков ДНК,  которые получили название молеку-
лярных или ДНК‑маркеров.

Наиболее популярными методами для изу-
чения популяций с использованием ДНК‑мар-
керов являются технологии ПЦР,  ДНК-чи-

пирования и секвенирования. Из методов,  
основанных на ПЦР,  наибольшее распростра-
нение получили ISSR,  RAPD,  SSR,  AFLP,  
IRAP и REMAP,  причем они применяются 
как для оценки внутривидового  генетического  
разнообразия,  так и при идентификации видов. 
Более эффективным для изучения внутривидо-
вого  полиморфизма является относительно  но-
вый SNP‑анализ,  который обычно  проводится 
методом ДНК-чипирования. Значительное уве-
личение исследований,  связанных с SNP‑ана-
лизом,  возможно,  приведет к тому,  что  эта 
группа методов в скором времени вытеснит 
классические методы ПЦР-фингерпринтинга.

В настоящее время проблема генетической 
идентификации дикорастущих видов и попу-
ляций растений является чрезвычайно  акту-
альной и находится на начальном этапе раз-
вития. Число  полностью расшифрованных 
геномов растений невелико,  поэтому вопро-
сы идентификации вида и паспортизации 
(штрих-кодирования) популяций или групп 
популяций разработаны в значительно  мень-
шей степени.

Особое значение для создания экологиче-
ски устойчивых экосистем приобретает пас
портизация редких генотипов,  популяций,  
видов и использование белковых и молеку-
лярно-генетических формул для составления 
баз данных редких,  исчезающих и ресурсных 
видов. Сохранение,  защита и управление био-
логическими ресурсами и экологическая ре-
ставрация зависят в основном от стабильно-
го  и устойчивого  воспроизводства популяций. 
Поэтому мониторинг интродукционных,  при-
родных и искусственно  созданных популяций 
с целью контроля генетической стабильно-
сти популяций является необходимым этапом 
в экологических исследованиях.

Наилучшей стратегией для долговремен-
ной защиты биологического  разнообразия 
является сохранение природных сообществ,  
а также поддержание и восстановление попу-
ляций и видов в их естественной среде. Не-
смотря на это  биоконсервация в настоящее 
время рассматривается как один из важных 
способов защиты генетического  и видового  
биоразнообразия,  так как наличие в генети-
ческих банках растительного  материала ред-
ких и исчезающих видов растений предусма-
тривает в дальнейшем при необходимости их 
восстановление.
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Благодаря наличию банков ДНК и отдель-
ных клонированных генов становится возмож-
ным определение молекулярно-генетических 
и других механизмов взаимодействия особей 
с окружающей средой,  а также генов как ка-
чественных,  так и количественных признаков,  
определяющих устойчивость растений к раз-
личным абиотическим и биотическим неблаго-
приятным факторам окружающей среды.

Таким образом,  генетические методы иссле-
дования являются неотъемлемой и важной ча-
стью современной экологии. Благодаря их при-
менению сформировалась современная отрасль 
знаний –  молекулярная экология,  новое на-
правление в экологии,  открывающее дополни-
тельные перспективы и позволяющее получать 
более совершенную информацию о  составе 
и состоянии биотических систем и механизмах 
взаимодействия “генотип – среда”.
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Molecular genetic analysis widely used in various fields of  science currently. Molecular ecology for envi-
ronmental assessment is the basis of  the modern methodological base. Different species and populations con-
tain a large supply of  genetic variation. This which plays a major role in the adaptation of  species to certain 
environmental conditions. A significant part of  this variation does not have a clear phenotypic expression 
and constitutes a hidden stock of  genetic variation,  which greatly complicates the study of  the huge genetic 
potential of  genera,  species,  and populations.

More convenient markers for studying these issues are seed proteins and DNA,  which are characterized 
by significant intraspecific polymorphism and independence from the external conditions of  plant growth,  
and electrophoresis of  storage seed proteins and all methods of  PCR amplification of  genomic DNA.

This review shows the role of  molecular genetic methods in solving traditional environmental problems 
related to taxonomy,  phylogeny,  evolution,  the study of  genetic variability and the identification of  in-
breeding depression in natural and artificially created populations of  endemic,  rare and endangered species,  
as well as their certification (by stroke –  coding) and the creation of  DNA banks.

Key words: biodiversity,  seed storage proteins,  DNA markers,  populations,  species,  intra –  and in-
ter-population variability,  the preservation of  the gene pool,  rare and endangered species of  plants,  re-
construction,  artificial populations.


