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Создание и сохранение идентифицированных генетических коллекций – это повышение эффективно-
сти селекционно-генетических исследований. Собранная коллекция мутантных форм томата является 
уникальным инструментом для решения теоретических и практических задач селекции (расширение 
спектра доступной генетической изменчивости; разработка методов гаметного (пыльцевого) отбора 
на устойчивость к абиотическим и биотическим факторам среды; введение в селекционные линии 
генов, контролирующих хозяйственно ценные признаки и т. д.).
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Проблема мобилизации растительных ресур-
сов особенно остро стоит для земледельческих 
регионов, неблагоприятных по почвенно-кли-
матическим и погодным условиям (Жученко, 
2001). Широкое использование генофонда 
растений в своих работах Н.И. Вавилов (1935) 
рассматривал как основной раздел генетиче-
ских основ селекции. Важной и сложной зада-
чей в использовании растительных ресурсов 
является создание генетических коллекций, 
идентифицированных доноров устойчивости 
растений к абиотическим и биотическим стрес-
сорам. Однако до сих пор концепция и прин-
ципы организации таких коллекций остаются 
недостаточно разработанными. Более того, они 
недостаточно разработаны и в отношении миро-
вых коллекций. Так, среди миллиона образцов, 
собранных в мировых коллекциях культурных 
растений, меньше 1 % имеют фенотипические 
характеристики (Жученко, 2004).

Создание и сохранение идентифицированных 
генетических коллекций является необходимым 
условием для повышения эффективности селек-
ционно-генетических исследований. Крупные 
коллекции мутантов важнейших сельскохозяй-
ственных культур созданы в Голландии, Гер-
мании, США и других странах. Однако «банки 
генов» не всегда представлены образцами с 
идентифицированными маркерными локусами, 
так как именно наличие значительного числа 

генов, локализованных в разных хромосомах, 
отвечающих за морфологические, адаптивные 
и хозяйственные признаки, необходимо для 
проведения селекционно-генетических иссле-
дований. Одним из условий использования 
генетического потенциала культурных, полу-
культурных и диких видов томатов являются 
разработка принципов создания коллекций, их 
правильная организация и классификация на 
группы, качественно отличающиеся по специ-
фике источников и маркирования имеющейся 
генетической изменчивости.

Первые 6 рецессивных мутаций у томата 
были получены при облучении семян радием 
(Lindstrom, Humphrey, 1932), следующие 43 
мутации – рентгеновскими лучами (McArthur, 
1934). D. Barton (1954), обрабатывая пыльцу 
томата ультрафиолетовыми лучами, получил в 
F2 37 % мутантных растений. Большая работа 
по получению индуцированных мутантов была 
проведена Н. Stubbe (1965, 1971). Им получено 
и проанализировано в общей сложности более 
300 мутантов культурного томата Lycopersicon 
esculentum Mill. и около 200 мутантов L. escu-
lentum var. pimpinellifolium.

Широкое использование гибридизации и 
мутагенных факторов значительно увеличило 
число новых мутантов томата, что позволило 
к настоящему времени создать репрезента-
тивные карты групп сцепления генов по всем 
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12 хромосомам (Tanksley, Mutschler, 1989). На 
сегодня известно 1027 маркеров с моногенным 
контролем (Report TGC, 2005), 323 гена локали-
зованы в хромосомах; из них 234 картированы, 
а остальные 89 приведены под каждой хромо-
сомной картой.

Так как томат является диплоидом (2n = 2x = 24), 
в его фенотипе можно четко идентифицировать 
мутации многих типов. Сорт Morglobe является 
стандартом, в сопоставлении с ним даются назва-
ния и присваивается символика мутациям.

Среди возделываемых растений томат – 
культура пластичная и легко размножается. Его 
можно успешно культивировать как в полевых, 
так и тепличных условиях. Много полезного ма-
териала для генетики томата дали селекционеры 
и наоборот фундаментальные исследования по 
генетике этой культуры способствовали значи-
тельным успехам в селекции культуры. Поэтому 
в селекционно-генетических исследованиях 
растений томат рассматривают в качестве мо-
дельного объекта.

Коллекция мутантных форм составляет 
часть генофонда культуры томата (рис. 1). В ней 
собраны и поддерживаются маркерные формы, 
насчитывающие более 500 образцов. Коллекция 
разбита на группы по проявлению маркерных 
признаков в онтогенезе (рис. 2).

Для селекционно-генетических исследова-
ний особый интерес представляют маркеры, 
проявляющиеся на ранних стадиях онтогенеза 
и влияющие на признаки сеянцев (окраска 
гипокотиля, тип и окраска семядолей, форма 
первых листьев). Эти признаки уже видны на 
стадии семядолей или ко времени появления 
третьего настоящего листа.

Раннее проявление маркерных признаков, а 
также ограниченный вегетативный рост многих 
мутантов томата позволяет не только сократить 
период исследования, но и проводить опыты 
с большим числом растений на небольших 
площадях. По мнению Robinson, Rick (1954), 
различия в площадях питания томата таковы, 
что расщепления, которые требуют больших 
площадей при изучении признаков у взрос-
лого растения, могут быть точно определены 
по признаку сеянца на небольшой площади. 
Кроме того, раннее проявление фенотипиче-
ских признаков сеянца позволяет исследовате-
лю быстрее решать поставленные задачи.

Большое внимание исследователями уделя-
ется маркерам, идентифицируемым на стадии 
семени и сеянцев. Установление коррелятивных 
связей между признаком, проявляющимся на 
стадии семян или сеянцев, и другими хозяй-
ственно ценными признаками, обнаружить 
которые удается только у взрослого растения, 
позволяет значительно ускорить селекционный 
процесс за счет отбора нужных генотипов на 
ранних стадиях. Например, ген hp контролирует 
сильную пигментацию, повышенное содержа-
ние хлорофилла, каротиноидов и аскорбиновой 
кислоты в плодах томата (Thompson, 1961). 
Е. Kerr (1965) показал, что растения, несущие 
ген hp, при определенных условиях внешней 
среды различаются по розовой окраске гипо-
котиля на стадии проростков. Выявленная кор-
реляция позволила исключить биохимические 
анализы и ускорить отбор нужных генотипов 
по фенотипу уже на стадии проростков. В кол-
лекции на ранней стадии проявления маркера 
имеется 68 образцов.

Ценным материалом для генетиков и селек-
ционеров являются маркеры, контролирующие 
синтез антоциана, так как большинство из них не 
оказывают плейотропного действия и могут быть 
идентифицированы у всходов. Действие внешних 
факторов, особенно температуры, существенно 
влияет на количественное содержание антоциана 
у мутантов al, atv, a и ряда других. Так, по дан-
ным С.М. Rick (1956), высокая интенсивность 
света благоприятствует образованию у растений 
томата антоциановой окраски и появлению эпи-
дермальных волосков. Н. Stubbe (1963) показал, 
что отсутствие антоциана, полная или частич-
ная недостаточность хлорофилла могут быть 
вызваны нарушением действия многих генов, 
влияющих на признаки на различных этапах их 
формирования. Например, проявление призна-
ка cm (curly mottled; пятнистые и сморщенные 
листья) может быть настолько сильно изменено 
под влиянием внешней и генотипической среды, 
что в одних случаях растения четко проявляют 
мутантный признак, в других не отличаются от 
нормальных растений.

Наряду с мутациями, идентифицируемыми 
на стадии сеянцев, выделяется группа генов, 
контролирующих рост и не влияющих непо-
средственно на структуру цветков и плодов. 
Таких мутантов в коллекции 219. Маркеры, 
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Рис. 1. Коллекция томатов с мутантными генами.

а – mut 01 (ген Lpg); б – mut 10 (ген cm); в – mut 18 (ген La); г – mut 19 (ген Me); д – mut 19- (ген hl); 
е – mut 20 (ген Ln); ж – mut 21 (ген ven); 3 – mut 23 (ген alb); и – mut 25- (ген sl); к – mut 26- (ген mc); 
л – mut 27- (ген Cu); м – mut 28- (гены yv, coa, c); н – mut 34 (ген mult); о – mut 35 (ген fa); п – mut 36 
(ген gs); р – mut 38 (ген u); с – mut 42 (ген p); т – mut 43 (ген bk); у – mut 44 (гены Wo, d, aw, c, m-2); 
ф – mut 46 (гены tf, wv).
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контролирующие признаки на этой стадии, от-
вечают за проявление таких характеристик, как 
окраска и форма листа, размер и форма куста, 
опушенность стебля и листьев, окраска сосу-
дистой ткани корневой системы. К мутантам, 
проявляющимся на стадии роста, можно отнести 
и биохимические мутации, контролирующие 
синтез витаминов (ten, tl) и гормональных со-
единений (fl c, ga). Гены, экспрессирующиеся на 
этой стадии, контролируют морфологические 
признаки растения. Наиболее частые отклоне-
ния связаны с признаками формы куста и лис-
тьев. Разнообразие по форме куста в основном 
связано с размером растения (d, dmp, dpy, sp, 
dmd), числом боковых побегов (ls), степенью 
разветвления (atn, bu, cg) и др. Вариации фор-
мы листа проявляются в изменении размера 
листовой пластинки относительно его длины, 
формы и степени перистости (Me, Cu, La, c, cm, 
bip, cb-2, ics).

Следующая группа маркеров отвечает за 
стадию цветка и соцветия. Таких образцов в 
коллекции 84. Имеются мутантные формы с 
очень разветвленными (an, s, mult, mup, mux) 
или уменьшенными соцветиями (hg, di), ко-
торые отличаются наличием листьев (fa, epa) 

и меньшим числом цветков (paf, bl, cjf, uf). К 
ним следует отнести большую группу мута-
ций, вызывающих стерильность. Проявление 
этого признака наблюдается на разных этапах 
развития цветка: окраска пыльника, размер и 
форма пыльника, отсутствие или небольшое 
количество пыльцы, стерильность пыльцы. 
Проявление таких мутаций варьирует как от 
среды выращивания, так и от расположения 
кисти на растении. 

В рассматриваемой коллекции имеется 24 
мутанта, контролирующих такие признаки, как 
время созревания, форму и окраску плода. Цве-
товая гамма окраски плода очень разнообразна: 
имеются образцы с различными оттенками 
красного, желтого, фиолетового цвета, а также 
формы с полосами на плодах (gs). Маркеры 
rin и nor, контролирующие время созревания, 
представляют интерес для селекционеров. 

Самая малочисленная группа в нашей 
коллекции – это мутанты, несущие гены, де-
терминирующие признаки на стадии семени. 
Эти гены контролируют бурую и коричневую 
окраску эндосперма семени (bs, bs-2).

На наш взгляд, большую ценность представ-
ляет также группа маркеров, контролирующих 

Рис. 2. Мутантная коллекция томата.
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устойчивость растений к болезням. Эти об-
разцы интересны для селекционеров тем, что 
устойчивость к болезням можно передать от 
культурной формы томата, а не от дикого вида, 
устойчивость которого часто сцеплена с рядом 
нежелательных для селекции признаков.

Важную роль в цитогенетических исследо-
ваниях играют многомаркерные формы томата, 
несущие два и более генов, локализованных как 
в одной, так и в разных хромосомах. В коллек-
ции таких образцов 154. Проявление признаков 
у многомаркерных линий наблюдается на одной 
или нескольких стадиях развития, варьирует в 
зависимости от сочетания генов в образце. 

Идентифицированный мутантный гено-
фонд дает возможность решать теоретические 
и практические задачи селекции. На примере 
культуры томата нами предлагаются возможные 
пути использования фенотипических маркеров 
в генетико-селекционных исследованиях.

Изучение биохимических 
и физиологических процессов

Физиолого-биохимическое изучение му-
тантов дает возможность получить данные о 
действии генов в онтогенезе, что в свою очередь 
позволяет понять многие важные этапы синтеза 
веществ, в том числе определяющих качество 
урожая.

На культуре томата исследования по био-
химии и физиологии касаются в основном 
пигментных систем плода. По данным C. Rick, 
L. Butler (1956), на окраску плода томата влияют 
более 6 независимых генов: at, B, moB, r, t, y. 
Все эти гены, за исключением гена y, оказывают 
значительное влияние на состав каротиноидов 
и определяют цвет мякоти плода томата. Ген 
В был обнаружен у растений вида L. hirsutum 
Humb. et Bonpl., а затем у галапагосской формы 
L. pimpinellifolium (Rick, 1956). Присутствие 
факторов, повышающих концентрацию β-ка-
ротина в плодах томата, было обнаружено 
у растений L. chilense Dun., L. peruvianum 
Mill. и L. glandulosum C.H. Mull. McKinney 
соавт. (1954) установили, что растения L. pim-
pinellifolium Galapagos имеют оранжевые пло-
ды и отличаются от обычного красноплодного 
L. pimpinellifolium высоким содержанием β-ка-
ротина. T. Chmielewski (1962, 1966) показал, 

что дикий вид L. minutum Rick содержит доми-
нантный фактор, который при скрещивании с 
L. esculentum увеличивает концентрацию β-ка-
ротина в плодах томатов.

Р. Wettstein-Knowles (1969) изучил мутации 
12 локусов, влияющих на биосинтез антоци-
анов у томата. Гены ag, al, Pn обусловливают 
распределение пигментов в разных частях 
растения, а гены af, ah, aw, bls, по-видимому, 
контролируют промежуточные стадии синтеза 
антоцианов, так как у таких генотипов накап-
ливаются флавоны или флавонолы. К измене-
нию строения молекулы пигментов приводят 
мутации a и ai. В первом случае агликоновым 
компонентом антоциана является пеонидин, во 
втором – петунидин. У ai-мутантов в вакуолях 
клеток образуются пигментные глобулы, при 
этом ген ai влияет на распределение пигмента 
в клетках.

Составление генетических карт

Мутантный генофонд томата играет важную 
роль в установлении принадлежности вновь 
полученных мутантных генов к определенным 
группам сцепления, определении их располо-
жения в плечах хромосом относительно цент-
ромеры и т. д.

Установление локализации генов в соот-
ветствующих хромосомах, составление полных 
карт хромосом той или иной культуры имеют 
большое значение в селекции, так как сила сцеп-
ления между разными генами в одной и той же 
хромосоме зависит от расстояния между ними. 
Ставя задачу разорвать сцепление двух генов, 
один из которых нежелателен, селекционер 
практически стремится обеспечить кроссинго-
вер между ними. Зная расстояние между генами, 
можно заранее предвидеть результативность 
скрещивания, намечая наиболее эффективную 
селекционную схему для решения конкретных 
задач, а также планировать необходимый для 
этого объем выборок в гибридных поколениях.

Изучение наследования 
количественных признаков

Наличие большого числа разнесенных по 
картам хромосом и легко идентифицируемых 
фенотипически генов томата позволяет подойти 
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к изучению вопросов локализации блоков генов, 
контролирующих некоторые количественные 
признаки с помощью известного метода сигна-
лей, предложенного А.С. Серебровским (1970).

Для анализа количественных признаков 
культура томата является удобным объектом. Хо-
рошо маркированные хромосомы представляют 
особенно большой интерес при изучении коли-
чественных признаков, и не случайно именно на 
2-й хромосоме томата был впервые использован 
метод сигналей для изучения такого хозяйствен-
но ценного признака, как скороспелость.

Контроль интрогрессии 
при межвидовой гибридизации

Известно, что культурный томат L. esculentum 
Mill. скрещивается со всеми дикими и полукуль-
турными видами рода Lycopersicon Tourn., что 
дает возможность, используя в межвидовой 
гибридизации одно- и многомаркерные му-
танты, изучить многие аспекты межвидовой 
гибридизации, в том числе индуцирование фор-
мообразовательного процесса, и на этой основе 
разработать надежные методы хромосомной и 
генной инженерии, позволяющие переносить 
нужные фрагменты хромосом диких видов в 
геномы сортов-реципиентов.

Поскольку большинство видов рода Lycoper-
sicon отличаются по многим признакам, исполь-
зование многомаркерных мутантов открывает 
широкие возможности для исследования не-
которых количественных признаков. Много-
маркерные мутанты L. esculentum позволяют 
изучать передачу маркерных признаков при 
межвидовой гибридизации, степень кроссин-
говера, цитоплазматическое наследование, 
поведение маркерных генов или блоков генов 
одного вида в генетическом фоне другого.

Изучение эффекта дозы гена, 
взаимодействия аллелей и других явлений

Тетраплоидные и анеуплоидные растения 
(линии) томата дают возможность изучить влия-
ние доз генов. Наряду с изучением явления «дозы 
гена» большой практический интерес представ-
ляет выяснение влияния взаимодействия аллелей 
разных мутантных генов на формирование раз-
личных (многих) признаков растений томата.

Использование мутантов 
в эволюционно-генетических исследованиях

Большая работа по решению эволюционно-
генетических проблем, касающихся видов рода 
Lycopersicon, была проведена Н. Stubbe (1964). 
Используя экспериментальный мутагенез 
(обработка семян рентгеновскими лучами) на 
основе L. pimpinellifolium, он получил мутанты 
с признаками культурного сорта, проследив 
тем самым некоторые этапы эволюционного 
процесса перехода от дикой формы томата к 
культурной Н. Stubbe (1967, 1971). Затем, ис-
пользуя те же мутантные факторы и проведя 
обработку уже культурных сортов томата, он 
получил мутанты с признаками дикого вида 
L. pimpinellifolium. На основе этих данных 
Н. Stubbe (1971) установил, что параллельно 
с постепенным увеличением размера плода у 
растений томата происходили изменение ве-
личины вегетативных органов и приближение 
их по размерам и форме к L. esculentum, что 
может быть объяснено плейотропным эффектом 
аллелей, обусловливающих величину плода. В 
результате отбора в направлении мелкоплод-
ности у мутантов L. esculentum были получены 
формы с мелкими плодами, сходные по форме 
с L. pimpinellifolium. На основании данных 
экспериментов Н. Stubbe (1965) сделал вывод, 
что при изучении экспериментально создан-
ных мутаций можно получить представление 
о путях происхождения культурного томата от 
дикорастущей формы за счет последовательного 
накопления мутаций.

Использование мутантов 
в практической селекции

Получение и использование мутантов явля-
ется дополнительным методом в селекционных 
программах сельскохозяйственных культур. 

В настоящее время моногенные мутации все 
чаще используются в селекции в качестве новых 
источников зародышевой плазмы для улучше-
ния сортов томата. При создании сортов с не-
большими компактными кустами, пригодными 
для механизированной уборки, используются 
мутации br, d, cpt и др. Большое значение имеют 
мутантные гены j, j-2, j-2in, обусловливающие 
отрыв плода от плодоножки.
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При создании компактных растений для 
теплиц используется синдром Baby Lea – гене-
тически контролируемый комплекс совместно 
возникающих признаков.

В гибридном семеноводстве для создания 
материнских компонентов с мужской стериль-
ностью используются мутанты sl, ex, ps, ms, а 
также маркеры a, aw, e, c, bs, позволяющие по 
фенотипическому проявлению различных алле-
лей контролировать чистоту гибридных семян.

В селекционных программах большое значе-
ние имеют мутантные гены, влияющие на про-
цессы образования завязей у томата (ste, s, vms, 
sl, as, ps, fms, j). Осыпание цветков на первых 
кистях растений томатов обусловливают низкие 
ночные температуры, в то же время растения с 
геном ft могут завязывать плоды и при ночной 
температуре +4,5 °С (Kemp, 1966).

Изучение процесса селективной 
элиминации на постмейотических этапах

Важным подходом к увеличению эффектив-
ности селекционного процесса является сниже-
ние селективной элиминации рекомбинантов. 
Без учета уровня селективности в элиминации 
гамет, зигот, проростков невозможны объектив-
ные оценки мутагенной или рекомбиногенной 

Таблица 1
Синтезированные многомаркерные 

формы томатов 

Шифр мутанта 
в коллекции

Символы 
маркерных генов Хромосомы

Mo 6661 Me, wv 2, 2
Mo 670 ltf, ig 7, 7
Mo 672 La, var 7, 7
Mo 939 var, ig 7, 7
Mo 675 La, var, ig 7, 7, 7
Mo 938 d, aw, wv 2, 2, 2
Mo 667 hl, a, La, var 11,11, 7, 7
Mo 668 hy, h, exl, ah 10,10, 9
Mo 669 Me, wv, hl, a 2, 2,1 1, 11
Mo 671 Cu, d, aw, wv 2, 2, 2, 2
Mo 673 h, exl, ah, Xa 10, 9, 10
Mo 674 rvt, vo, d, gf, sp, ltf 1, 2, ,6, 7

Примечание. Mo – мутантный образец.

обработок, результатов гибридологического 
анализа (Жученко, 1980; 2001).

В литературе представлено очень мало 
данных по анализу селективной элиминации 
женских гамет и зигот. Это можно объяснить 
сложностью прямой оценки развития семяпочек 
на постсингамных этапах. I. Gadish (1987) изу-
чал моногенное расщепление 7 изоферментных 
маркеров в потомстве F1 гибридов и беккроссов 
межвидового гибрида L. esculentum × L. pennellii 
и установил селективность зиготического 
абортирования. Еще Е. Anderson (1939) пред-
положил, что естественный отбор гамет при 
межвидовой гибридизации является одним из 
факторов, ограничивающих рекомбинационную 
изменчивость. Затем Тh. Dobzhansky (1946) на 
дрозофиле и G. Stebbins (1950) на растениях 
рассматривали гипотезу о возможной селектив-
ности в элиминации рекомбинантов.

Известно, что у межвидовых гибридов на 
этапах репродуктивного развития происходит 
значительная селективная элиминация гамет 
и зигот. Для культуры томата выделяют сле-
дующие этапы максимальной элиминации ре-
комбинантов: начало формирования мужского 
и женского гаметофитов, зрелая двуядерная 
пыльца, этап оплодотворения, эмбриогенез, 
прорастание семени (Жученко, Кравченко, 
1982). Существует возможность значительного 
изменения вектора или уменьшения элимина-
ции рекомбинантов на большинстве постмей-
отических этапов (микро и макроспорогенез, 
гаметогенез, зиготогенез, эмбриогенез, образо-
вание и развитие семян), а также расширение 
спектра доступной генетической изменчивости 
за счет повышения жизнеспособности, умень-
шения уровня конкуренции, создания «комфорт-
ных» условий для развития рекомбинантных 
гамет и зигот (Кравченко и др., 1988). Согласно 
экспериментальным данным в потомстве меж-
видового гибрида с L. hirsutum var. glabratum 
возможен эффективный искусственный отбор 
на этапах эмбриогенеза устойчивых к темпе-
ратурному фактору рекомбинантов. Это обус-
ловлено гибелью неустойчивых генотипов на 
стадии раннего эмбриогенеза за счет различных 
нарушений в образовании эндосперма (асинх-
ронное деление ядер, формирование крупных 
полиплоидных ядер, отсутствие заложения пе-
регородок между клетками эндосперма и др.), 
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что влияет на развитие зародыша (Жученко 
и др., 1981; 1984).

Такого рода подходы в использовании фе-
нотипически проявляющихся генов-маркеров 
при достаточно хорошо изученном мутантном 
генофонде томата позволяют расширить об-
ласть их применения в генетико-селекционных 
исследованиях.

Наибольший интерес в работе представляют 
многомаркерные мутанты с признаками, прояв-
ляющимися на ранних стадиях. Имеющиеся в 
коллекции сочетания признаков на этой стадии 
являются недостаточными для исследований, 
поэтому необходимо создавать новые сочета-
ния маркерных генов как в пределах каждой 
хромосомы, так и в разных хромосомах. В 
наших исследованиях при синтезе различных 
цепочек маркеров (табл. 1) в основном исполь-
зовались гены, контролирующие признаки, ко-
торые проявляются на стадиях сеянцев и роста 
(окраска гипокотиля и семядолей, опушенность 
стебля, форма и окраска листьев). При подборе 
маркеров учитывается их расположение на 
хромосоме – прицентромерное или дисталь-
ное. Не все 12 хромосом томата маркированы 
генами, проявляющимися на этих стадиях. 
Поэтому приходится включать в синтез гены, 
контролирующие проявление признаков на 
других этапах онтогенеза. Наибольший инте-
рес в этом плане представляет хромосома 2, 
в которой половина изученных мутантных 
генов проявляется на ранних стадиях развития 
растений томата.

Инбредированные в течение 3–4 поколений 
мутантные формы (табл. 1) можно использовать 
для индуцирования рекомбинаций, изучения 
генетической природы хозяйственно ценных 
количественных признаков и т. д.

Найдено оптимальное число маркеров в 
цепочке, проявляющихся на одной стадии, – 4, 
когда не теряется жизнеспособность растения, 
а также отсутствует плейотропный эффект. Воз-
можны цепочки из 5 и более маркеров, но тогда 
они должны проявляться на поздних стадиях 
онтогенеза. Раннее проявление характерных 
черт фенотипа, а также ограниченный вегета-
тивный рост многих мутантов томата позволя-
ют не только сократить период исследования, но 
и проводить опыты с большим числом растений 
на небольших площадях.

Чем многообразнее коллекция маркерного 
генофонда, тем разнообразнее решаемые на ее 
основе генетические задачи. Многомаркерные 
мутанты дают возможность изучать проблемы 
межвидовой гибридизации, индуцирования 
формообразовательного процесса, а также 
играют важную роль в цитологических иссле-
дованиях томата.

Молекулярно-биологические 
исследования 

В настоящее время для молекулярно-генети-
ческого анализа растительного генома наиболее 
широко используется метод полимеразной 
цепной реакции со случайными праймерами 
(RAPD). Результатом амплификации ДНК яв-
ляется спектр фрагментов, которые могут быть 
использованы в качестве генетических марке-
ров для построения генетических карт; видовой 
и сортовой идентификации, а также для опре-
деления филогенетических взаимоотношений 
между видами рода. RAPD спектры широко ис-
пользуются при маркировании сортов и линий. 
В последнее время достигнут значительный 
прогресс в молекулярном маркировании генома 
томата, начата его расшифровка. 

RAPD реакцию проводили с праймером 2-60-1 
(GAGTCTGTCG), который позволил получить 
характерные RAPD спектры для образцов Мо 
588 (маркирован геном aa); Mo 24 (маркиро-
ван геном wv); Mo 438 (маркирован геном aw); 
Mo 305 (маркирован генами aw, wv); Mo 755 (мар-
кирован генами wv, aa, d); Mo 938 (маркирован 
генами wv, aw, d). Из представленных на рис. 2 
результатов видно, что наряду с общими фраг-
ментами (1400 п.н. и 300 н.п.) в RAPD спектрах 
некоторых генотипов появляются фрагменты с 
молекулярной массой 1100 н.п. для Mo 438 (aw), 
1450 н.п. для Mo 938 (wv, aw, d) и 200 п.н. для 
Mo 755 (wv, aa, d), (см. рис. 3, дорожки 1, 3, 6), 
которые могут служить маркерами для этих 
мутантных линий. Обращает на себя внимание 
также отсутствие в RAPD спектрах Мо 588 
(aa) мажорного фрагмента 900 п.н., который 
присутствует в спектрах остальных изученных 
мутантных линий (см. рис. 3, дорожка 4).

Используя RAPD метод для анализа образ-
цов мутантной коллекции, возможно получать 
спектры амплифицированной ДНК, характери-
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зующиеся уникальным набором фрагментов. 
Представленные данные показывают возмож-
ности совмещения RAPD технологии с оценкой 
по морфологическим маркерам, что позволяет 
успешнее получать характеристику рекомбина-
ционной изменчивости у растений.

Таким образом, широкие возможности, от-
крываемые в селекционно- генетических иссле-
дованиях использования мутантов, показывают, 
что мутантный генофонд, созданный в резуль-
тате многолетней целенаправленной работы 
ученных из многих стран мира, представляет 
большую ценность и является инструментом 
в решении многих вопросов частной генетики 
данной культуры. В этой связи справедливо 
предложение В.В. Хвостовой о том, что нам 
«необходимо сохранить полученные мутанты и 
организовать в стране их всесоюзную коллек-
цию» (Хвостова, 1971. С. 255). 
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Summary

Establishment and preservation of the identifi ed genetic collections increase the effi ciency of genetic and 
breeding programs. The developed collection of mutant forms of tomato is a unique tool for solving theoretical 
and practical problems of selection (expansion of a spectrum of accessible genetic variability; development of the 
methods of pollen selection on stability to abiotic and biotic factors of environment; introduction into selected 
lines of the genes of valuable agronomic characters etc.).
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