
ЛЕКЦИЯ  1.  

                       ВВОДНАЯ. ПРОБЛЕМЫ БИОЛОГИИ В ХХI ВЕКЕ 

1.Проблемы  биологии ХХI века. 

2.Основные открытие современной биологии. 

3.Биотехнология как основная производительная сила современности. 

4.Социальные проблемы трансгенных растений и животных. 

 

 

Биологию как науку интересуют три проблемы: каковы механизмы происхождения 

жизни, ее изменчивости и эволюции. Все остальное охватывается этими тремя глобальными 

проблемами, и, чтобы мы ни исследовали, мы отвечаем на вопросы, обозначенные выше. И 

сегодня, несмотря на огромный объем знаний о молекулярных и генетических механизмах 

жизни, процессах изменчивости и развития, мы не можем полно ответить ни на один из 

поставленных вопросов. Наоборот, чем больше мы узнаем о жизни, тем больше возникает 

вопросов и сомнений в правильности, казалось бы, уже установившихся и считающихся 

неоспоримыми догм. Пока невозможно сформировать единую концепцию о происхождении 

жизни, появились существенные проблемы в дарвиновской теории эволюции, нет единого 

взгляда на механизмы изменчивости живых систем и их роль в эволюционном процессе. 

 

Бурное развитие наук о жизни во второй половине ХХ в. принесло много великолепных 

открытий в области биологии. Это – открытие и расшифровка генетического кода, основных 

звеньев синтеза белка, многих метаболических процессов в живой клетке и т.д. Началась 

интенсивная работа по расшифровке генома человека, растений и животных. Казалось бы, 

мы знаем уже почти все о процессах в живой клетке, осталось только расшифровать геномы, 

понять процессы их дифференцирования и развития и приступить к созданию новых 

искусственных геномов, замене дефектных участков геномов, взять под контроль активность 

генов и т.д. Все эти задачи поставлены объективно на основании накопленных знаний. 

Однако полных ответов о происхождения жизни, ее разнообразии и эволюции мы так и не 

получили. Скорее наоборот, углубление и расширение наших знаний о живых системах 

приводит к новым и более сложным вопросам. И в этом нет ничего парадоксального – такова 

логика развития естествознания.  

 

Природа любит умные вопросы, но всегда медлит с ответом на них, на глупые же она 

просто не отвечает. Поэтому главная сила и интеллектуальное мастерство исследователя 

сегодня заключаются в том, чтобы правильно сформулировать и поставить вопрос живой 

природе и терпеливо ждать и добиваться ответа на него, не забывая великого постулата: 

каков вопрос – таков ответ.  

 

Живая природа устроила себя гениально просто и мудро. У нее есть единственная 

самовоспроизводящая молекула ДНК, на которой записана программа жизни, а конкретнее, 

весь процесс синтеза, структура и функция белков как основных элементов жизни. Кроме 

сохранения программы жизни молекула ДНК выполняет еще одну важнейшую функцию – ее 

самовоспроизведение, копирование создают преемственность между поколениями, 

непрерываемость нити жизни. Единожды возникнув, жизнь самовоспроизводится в 

огромном разнообразии, которое обеспечивает ее устойчивость, приспособленность к 

разнообразным условиям среды и эволюцию. 

 

Человечеству дан единственный воспроизводящийся ресурс – биологический. Все 

остальные ресурсы исчерпаемы. Именно поэтому приоритеты в науке на следующее 

тысячелетие постепенно смещаются в пользу наук о жизни. Человечество, естественно, 



стремится взять под контроль самовоспроизведение биологических ресурсов, раскрыть 

механизмы энергетики клетки, синтеза биологических продуктов, фотосинтеза, 

азотфиксации и др. Все энергетические и синтетические процессы в клетке человек в 

ближайшее время попытается познать и некоторые из них превратить в промышленные 

биотехнологии. 

 

Это, естественно, имеет прямое отношение к решению самых важных проблем 

человечества, а именно, проблем продовольственного потенциала планеты, экологии 

обитания человека, здоровья человека и, в перспективе, энергетики на основе 

биотехнологий. Остановимся на вышеперечисленных проблемах подробнее.  

 

На первом месте закономерно стоит проблема создания достаточного 

продовольственного потенциала для растущей человеческой популяции. Естественно, что с 

этой проблемой тесно связана проблема демографическая. Прогнозы таковы: к 2000 г. 

население планеты составит 6,2 млрд чел., к 2025 г. – 8,3 млрд, затем наступит 

стабилизационный период и к концу ХХI в. ожидается 11 млрд чел., т.е. почти удвоение 

популяции по сравнению с сегодняшним днем. В этой демографической динамике важен 

фактор ее географического распределения: почти 70% прироста населения ожидается в 

развивающихся странах, т.е. там, где ситуация с продовольствием наиболее напряженная. 

 

В середине июня 1998 г. в Иерусалиме состоялся IX Международный конгресс по 

биотехнологии растений. Во вступительной статье к материалам конгресса лауреат 

Нобелевской премии, родоначальник “зеленой революции” Н.Борлауг рассмотрел многие 

аспекты создания продовольственного потенциала, прежде всего селекции растений. Он 

отметил, что поэты и художники идеализировали сельское хозяйство как гармонию между 

человеческой деятельностью и природой, на самом же деле это жесточайшая борьба между 

силами, поддерживающими биологическое разнообразие и силами человеческого 

интеллекта, используемыми в борьбе за производство пищи и выводящими 

репродукционные системы живых организмов на максимум в ущерб биологическому 

разнообразию и приспособлению как основам экологического равновесия. 

 

Такая борьба длится уже 10–12 тыс. лет – с тех пор, как человек начал доместикацию, 

т.е. введение в культуру диких видов растений и животных. К настоящему времени всего 

около 40 видов доместицированных растений обеспечивают наш основной белковый и 

энергетический баланс, только восемь видов основных злаковых растений составляют 66% 

продовольственного потенциала человечества. В целом из многих сотен тысяч видов высших 

растений человек использует сегодня около 200 – весьма скромная победа человека над 

природой за 12 тыс. лет. Вопреки И.В.Мичурину, нам приходится ждать милостей от 

природы, и ждать долго, а цена за них очень высока как для человека, так и для природы. 

 

В наиболее развитых странах доля продукции растительного происхождения составляет 

70%, животного – 30%, в развивающихся странах – соответственно – 90 и 10%. В 1994 г. был 

детально проанализирован продовольственный баланс планеты. В 2000 гг. было произведено  

около 5 млрд т различных видов продовольствия, из них всех видов зерна – около 2 млрд т. 

Если распределить все производимое поровну, что очень далеко от реальности, то по 

нормам, в соответствии с которыми в день человеку необходимо 2350 каллорий, можно 

обеспечить продовольствием около 6 млрд чел. По  прогнозам ООН, численность населения 

Земли к 2010 г. достигнет 6,3 млрд, а к 2050 г. - 9 млрд человек, что в 4 раза превышает 

критический порог устойчивости биосферы. ( В 2011 г.  на Земле 7 млрд человек )  Наряду с 

ростом народонаселения интенсивность роста сельскохозяйственного производства 

уменьшается, что связано с практической невозможностью дальнейшего расширения 

мирового производства зерновых путем обработки больших земельных площадей. 



С учетом демографических прогнозов для обеспечения растущей человеческой 

популяции мы должны увеличивать продовольственный потенциал ежегодно в среднем на 

2%. Возникает вопрос: за счет чего? Резерв пахотных земель почти исчерпан, предел 

урожайности по важнейшим культурам почти достигнут в результате интенсивной селекции, 

проводившейся в последние 100 лет. По этим двум параметрам оставшиеся резервы весьма 

незначительны и ни в коей мере не обеспечат темпы роста народонаселения. Значит, нужны 

новые подходы к решению продовольственной проблемы, которые могут появиться только 

на основе анализа достижений фундаментальной науки. Именно это и осуществляется 

сегодня в мире. Здесь мы остановимся только на одном из многих путей вывода технологий 

производства продовольствия на новый уровень. Так как в основе любой технологии 

производства в растениеводстве лежит сорт или гибрид и от уровня его продуктивности в 

огромной степени зависит конечный результат, мы и рассмотрим возможности создания 

новых форм растений. Естественно, чтобы удвоить в обозримом будущем объем 

производимого продовольствия, необходимо создать принципиально новые формы – с 

реконструированными геномами и более продуктивные, качественные и устойчивые. 

 

Работы по генетической реконструкции, или генной инженерии, начались не более 30 

лет тому назад, а первые сообщения о получении измененных геноинженерных высших, или 

эукариотических, организмов появились всего 15 лет назад. Но этому предшествовала 

огромная исследовательская работа. Только на растениях нужно было отработать методы 

культивирования клеток, тканей и органов, создать новые генетические конструкции, методы 

их переноса в геном и т.д. Работы по генетической реконструкции, или генной инженерии, 

начались не более 30 лет тому назад, а первые сообщения о получении измененных 

геноинженерных высших, или эукариотических, организмов появились всего 15 лет назад. 

Но этому предшествовала огромная исследовательская работа. Только на растениях нужно 

было отработать методы культивирования клеток, тканей и органов, создать новые 

генетические конструкции, методы их переноса в геном и т.д.. Именно этим и занималась 

фундаментальная наука, из достижений которой и родилась генная, хромосомная и 

клеточная инженерия растений как существенная часть биотехнологии. 

 

Одним из основных направлений биотехнологии являются получение и 

многопрофильное использование трансгенных растений, т.е. форм, несущих в своем геноме 

встроенные геноинженерными методами чужие гены, нормально работающие в новом 

геноме. В геном растения встраиваются гены животных, человека, бактерий, других 

растений, которые нарабатывают новые продукты. Трансгенные растения и животные – 

формы с существенно реконструированными геномами. В будущем это направление будет 

одним из наиболее перспективных в плане значительного улучшения необходимых для 

селекции признаков. 

 

Что сделано в области трансгенных растений уже сегодня? На последнем конгрессе по 

биотехнологии, состоявшемся в 1998 г., было отмечено, что в настоящее время трансгенные 

растения уже возделываются на десятках миллионов гектаров. Только в США трансгенная 

соя занимает около 15% всех посевных площадей, трансгенная кукуруза – около 10%. 

 

Улучшение растений путем трансгенеза идет по следующим направлениям. Наиболее 

успешно решается проблема устойчивости к гербицидам, что важно для борьбы с сорняками, 

засоряющими поля и снижающими урожай культивируемых растений. Известны и 

клонированные гены, определяющие устойчивость к большинству коммерческих 

гербицидов. Получены и используются гербицидоустойчивые сорта хлопчатника, кукурузы, 

рапса, сои, сахарной свеклы, пшеницы и других растений3.  

 



Именно вокруг этого направления трансгенеза в настоящее время развернулись 

серьезные дискуссии о негативных последствиях переноса генов гербицидоустойчивости в 

культурные растения. Обсуждается возможность спонтанного переноса этих генов в сорняки, 

так как между культурными видами и сопровождающими их дикими сородичами в 

определенных условиях может происходить гибридизация, а следовательно, и перенос генов. 

 

Устойчивость растений к насекомым-вредителям – еще одна проблема, успешно 

решаемая благодаря внедрению трансгенных растений. Большая часть работ по этой 

проблеме посвящена белку дельта-эндотоксину, продуцируемому разными штаммами 

бактерии Bacillus turingensis. Этот белок токсичен для многих видов насекомых и безопасен 

для млекопитающих, в том числе для человека. У бактерий выделены гены, контролирующие 

синтез дельта-эндотоксина, которые включены в специальные генетические конструкции и 

перенесены в геном растений. В чужом для них геноме гены начали нормально 

функционировать и производить токсин, который при поедании растений насекомыми 

приводит к лизису у них клеток кишечника и гибели.  

 

Однако действие дельта-эндотоксина строго специфично и зависит от связывания его с 

определенным рецептором клетки. Поэтому все белки дельта-эндотоксина делятся на четыре 

класса в зависимости от специфичности их действия на насекомых разных отрядов. Именно 

по этой причине потребовались 10 лет интенсивной работы и большие денежные вложения 

для получения трансгенных сортов картофеля, устойчивых к колорадскому жуку4.  

 

Естественно, что получение таких растений решает крупную экономическую проблему. 

Вместе с тем возникают и некоторые опасения при использовании трансгенных растений, 

устойчивых к колорадскому жуку, другим насекомым, вирусным, грибковым и 

бактериальным инфекциям, о чем пойдет речь ниже. Общее опасение во всех этих случаях 

состоит в том, что устойчивые трансгенные растения создают фон для отбора и более 

устойчивых паразитов и возбудителей инфекций, т.е. возможность коэволюции. Вопрос о 

реальности этого процесса и его продолжительности весьма дискуссионный, но исключать 

такую возможность нельзя. 

 

Обеспечение устойчивости растений к вирусным заболеваниям является также одним 

из наиболее интенсивно разрабатываемых направлений трансгенеза. Вирусные и 

бактериальные инфекции резко снижают урожай растений, поэтому создание трансгенных 

сортов, устойчивых к заболеваниям, решает крупную практическую задачу. Подходы к ее 

решению разные, но все они сводятся к блокированию размножения вирусных частиц в 

растениях. Для этого в геном растительной клетки вводятся гены, синтезирующие 

противовирусные агенты, например интерферон, нуклеазы и т.д. Нами получены 

трансгенные растения табака и люцерны с геном бета-интерферона человека5. 

 

Одним из первых коммерческих продуктов генетической инженерии растений стали 

знаменитые трансгенные томаты с практически неограниченным сроком хранения. 

Получены были они в двух фирмах разными методами. В первом случае в томаты был 

введен блокатор гена (антисмысловая конструкция) фермента, играющего главную роль в 

процессе разложения плодов томатов. В другом случае блокировался ген синтеза этилена – 

фитогормона, регулирующего созревание плодов. Плоды у таких трансгенных растений 

могут храниться неограниченно долго, вплоть до принудительной обработки этиленом, когда 

нужно получить спелые плоды6. 

 

Естественно, что геноинженерные работы с растениями ведутся и по многим другим 

направлениям. На наш взгляд, очень перспективными являются исследования, направленные 

на получение через трансгенные растения белков, антител, вакцин и других уникальных 



компонентов животного происхождения для медицины и ветеринарии. В этих случаях в 

растительный геном встраиваются гены человека или животных, контролирующие синтез 

необходимых для медицины белковых компонентов. Таким образом, растение превращается 

в своеобразную фабрику для производства необходимых нам продуктов. В этом же плане 

ведутся работы по превращению животных в доноров необходимых медицине и ветеринарии 

белков, ферментов, гормонов, антител, вакцины и т.д.. Однако работы по трансгенным 

животным сопряжены с большими трудностями в силу специфики объекта и пока менее 

результативны, чем работы по растениям. 

 

Сравнительно детальные сведения о трансгенезе у растений приведены дать читателю 

представление о самом процессе геноинженерных работ, показать, что они сложны 

технологически и требуют довольно больших затрат. Именно по этим причинам приоритеты, 

как в плане организации исследований, так и в плане их финансирования сегодня смещаются 

в сторону биотехнологий. 

 

Если оценивать последние достижения биотехнологий в методологическом аспекте, то 

речь идет, несомненно, о серьезном вмешательстве в эволюционно устоявшиеся геномы 

растений, животных, да и самого человека. Весь трансгенез, т.е. введение чужих генов в 

геном и их работа в нем, – серьезная генетическая реконструкция, приводящая к появлению 

новых функций, новых продуктов генома, которые вносят существенный дисбаланс в 

эволюционно сложившиеся механизмы взаимодействия как внутригеномных, так и внешних 

систем. Но, как мы уже отмечали, человек вынужден искать новые подходы к созданию 

принципиально новых организмов, отвечающих его запросам, так как ему угрожает дефицит 

продовольствия, так как существует угроза его здоровью и экологическому благополучию. 

Исчерпав естественные ресурсы, человек должен будет приступить к созданию 

искусственных биологических систем, обеспечивающих ему необходимые компоненты, но 

не нарушающих экологическое равновесие. Все споры и дискуссии лежат именно в этой 

плоскости. Усугубляются они тем, что мы пока не знаем последствий нашего вмешательства 

в геном, хотя исследования в этом направлении ведутся интенсивно. 

 

Из-за отсутствия четких доказательств безопасности использования трансгенных 

растений и животных в одних странах законодательно разрешено культивировать 

трансгенные растения, в других – пока запрещено их коммерческое использование. На наш 

взгляд, в большинстве случаев использование трансгенных растений и животных будет 

безопасным для человека и экосистем, однако усилить исследование последствий внедрения 

таких организмов крайне важно. 

 

Выше мы рассмотрели только один аспект геноинженерных работ по переносу 

отдельных генов из геномов одних видов в геномы других. Однако мысль исследователя 

опережает реальные события и устремляется в будущее. Если можно переносить отдельные 

гены далеких в систематическом отношении видов и заставлять их успешно работать, то 

почему нельзя переносить более крупные генетические блоки – части хромосом или целые 

хромосомы. Область цитогенетики, где решаются эти проблемы, получила название 

хромосомной инженерии. Методы и подходы хромосомной инженерии уже сравнительно 

давно успешно разрабатываются на растениях как наиболее удобном для этих целей объекте. 

Перенесение из одного генома в другой хромосом или их частей является еще более 

масштабной реорганизацией геномов. Пока это удается только у растений, но попытки, и 

уже успешные, делаются и на животных. В данном случае речь идет не об отдельных 

продуктах перенесенных генов, а о получении организмов, сочетающих многие признаки 

разных видов. 

 



У растений сравнительно давно получены организмы, сочетающие геномы разных 

родов. Удалось совместить геномы пшеницы и ржи и получить в процессе гибридизации с 

последующим удвоением у гибридов хромосом новый искусственный вид злаковых – 

тритикале. Хотя он и не нашел широкого применения в практике, это показало возможности 

создания новых, не существовавших ранее форм растений. На наш взгляд, хромосомная 

инженерия имеет огромные перспективы в отношении растений, а вслед за ними и в 

отношении животных. Это подкрепляется тем, что в последние годы усилены 

фундаментальные исследования по структуре и функциям хромосом у разных видов 

организмов, роли хромосомных реорганизаций в эволюции и селекции. 

 

Одна из наиболее значимых проблем современного естествознания – проблема 

биологии и генетики развития организма. До сих пор наиболее интригующей загадкой для 

исследователей являются механизмы, формирующие разные типы клеток, тканей, органов, 

т.е. отвечающие за дифференцирование систем организма, функционирующего в конечном 

итоге как единое целое. Но в основе любого организма, даже самого сложного, лежит одна 

клетка, последующие деления которой дают поразительное как по структуре, так и по 

функциям разнообразие клеток, органов и тканей. Многие исследователи занимаются этой 

проблемой, уделяя главное внимание генетическим аспектам дифференцирования. 

Появились гипотезы, накоплен интересный фактический материал. Однако похоже, что эта 

проблема столь сложна, что на ее решение уйдут многие годы. Результат ее решения – 

управление процессами развития может иметь чрезвычайно важное значение. 

 

Представим себе, что злокачественные образования – это не что иное, как отклонения в 

нормальном процессе развития вследствие выхода из-под контроля управляющих развитием 

систем, в первую очередь генетических. Если мы знаем механизмы действия этих систем, то 

получим возможность их контролировать и производить необходимую коррекцию на тех 

этапах, которые определяют нормальный тип развития. У животных уже известен целый 

класс генов, которые управляют начальными этапами развития эмбрионов. Есть все 

основания предполагать, что наиболее значимые открытия ожидают нас именно в этой 

области биологии. 

 

Следующим перспективным направлением развития современной биологии является 

изучение сложных физиолого-генетических функций организма. Для растений это – 

фотосинтез, азотфиксация и др., для животных – поведение, стресс-реактивность и др. Не 

нужно объяснять, что значит для растений фотосинтез. Клетки зеленых растений, некоторых 

водорослей и бактерий за счет энергии солнечного света способны синтезировать 

органические соединения: углеводы, жиры, белки, нуклеиновые кислоты и др. Именно через 

фотосинтез идет процесс самовоспроизведения значительной части биологических ресурсов. 

В настоящее время многие лаборатории мира изучают этот сложный процесс, расчленяют 

его на отдельные звенья, чтобы затем понять и воспроизвести эту сложную систему в целом. 

Особенно интенсивно изучается генетика фотосинтеза, уже известно около сотни генов, 

контролирующих отдельные звенья процесса. 

 

Другой пример сложного физиолого-генетического признака – поведение животных. В 

Институте цитологии и генетики СО РАН в течение 40 лет ведется эксперимент по 

доместикации лисиц. В исходной популяции животные были дифференцированы по типам 

поведения: агрессивное, трусливое, спокойное по отношению к человеку. Затем из 

поколения в поколение велся отбор на спокойный тип поведения. В результате за 40 с 

лишним поколений отбора создана новая поведенческая популяция животных. Этим 

экспериментом в сжатом виде воспроизведен процесс доместикации диких животных, 

который длился тысячелетия. Стало понятным, что наиболее мощным фактором отбора при 

доместикации диких животных было их поведение по отношению к человеку. Проведенная 



работа показала, что сегодня крайне важно моделировать звенья эволюционного процесса, 

для того чтобы приблизиться к реорганизации сложных физиолого-генетических функций – 

поведения, стрессоустойчивости и др. 

 

Для примера мы взяли два сложнейших по структуре и функции признака, 

определяющих основы функционирования организма. 

 

Почему всегда при изучении сложных признаков начинают с поиска генов, 

определяющих их развитие? Потому, что если мы знаем эти гены, т.е. генетическую 

структуру признака, мы получаем возможность изменять эти признаки или их элементы, а 

тем самым и контролировать их развитие и функционирование. 

 

Итак, мы остановились фактически на всех уровнях биологического исследования – от 

молекулярного до популяционного. Упомянутая выше работа по доместикации животных 

относится к наиболее сложным разделам – популяционной и эволюционной биологии и 

генетике. Именно изучая популяции, мы можем выявить частотные характеристики генов, 

определить их динамику в сообществах, дрейф генов и т.д. 

 

Узкая специализация в биологии привела в настоящее время к некоторому ослаблению 

межуровневых исследований, а тем самым и к трудностям осмысления экспериментальных 

данных на эволюционно-популяционном уровне. Это очень серьезный недостаток, так как на 

фоне огромного фактического материала, особенно молекулярно-генетического плана, часто 

теряется эволюционный смысл исследуемых явлений. Классики отечественной науки, и 

прежде всего биологи, такие как И.В.Вернадский, Н.И.Вавилов, Н.К.Кольцов, 

С.С.Четвериков и др., всегда отличались гениальной способностью обобщать фактический 

материал и делать на этой основе фундаментальные заключения. Ярким примером этому 

являются работы Н.И.Вавилова. Оценивая материалы по растительным генофондам мира, а 

это сотни тысяч образцов, он увидел гомологию изменчивости у разных систематических 

категорий и сформулировал знаменитый и очень важный закон о гомологических рядах в 

наследственной изменчивости. Позже на том же фактическом материале Н.И.Вавилов 

открыл центры происхождения культурных растений. Видение накопленного 

экспериментального материала с глобальных, а значит, эволюционных позиций позволило 

отечественным биологам сделать много замечательных открытий и прогнозов. Предсказание 

Н.К.Кольцовым в начале нашего века принципа ауторепродукции биологических молекул 

(еще не было известно о ДНК) в середине века легло в основу молекулярной биологии и 

генетики и стало революционным событием в истории естествознания. 

 

Очень важно сохранить эти традиции – еще и потому, что кроме магистральной линии 

развития биологии (молекула – клетка – организм – популяция) имеется множество проблем, 

возникающих на стыке с другими науками. Интерпретация получаемых при этом данных 

является еще более сложным делом и требует общих естественно-научных подходов. 

Примерами таких межнаучных интеграционных программ могут быть следующие: 

 

1) оценка антропогенных (радиационных, химических и др.) воздействий на живые 

системы в большом временном диапазоне. Естественно, что для изучения этой проблемы 

необходимы усилия биологов, медиков, физиков, химиков и др.;  

 

2) медико-биологические и популяционно-генетические исследования малочисленных 

народностей Сибири и Крайнего Севера. Ситуация с малыми популяциями народов Севера 

крайне тяжелая, необходимы самые срочные меры по их спасению. По этой проблеме, так же 

как и по первой, уже развернуты широкие междисциплинарные исследования, в том числе и 

в Институте цитологии и генетики СО РАН; 



 

3) исследование древних ДНК из археологических образцов возраста в несколько тысяч 

лет с целью изучения ряда аспектов эволюции и изменчивости генома человека. Такая 

программа выполняется генетиками в сотрудничестве с археологами и палеонтологами; 

 

4) создание биоинформационных технологий для изучения структуры и функций 

генома. Эти работы, которые биологи ведут совместно с математиками, приобретают сегодня 

приоритетное значение. Расшифровка геномов человека, животных и растений – это 

многотомные генетические тексты, и осмыслить их, привести в состояние фрагментов, 

соответствующих генам, можно только с помощью компьютерных программ. В НГУ уже 

многие годы идет подготовка биоматематиков-исследователей, в одинаковой степени 

владеющих основами биологии и математики. Специалисты в этой области очень высоко 

ценятся и в лучших зарубежных лабораториях; 

 

5) изучение наследственных болезней (сегодня их известно уже более 2 тыс.), 

генетического компонента предрасположенности человека к наиболее распространенным 

онкологическим, сердечно-сосудистым и многим другим заболеваниям. Это – также задача 

многих наук. Для ее решения необходимо создать четкие модели всех этих процессов у 

животных, в первую очередь лабораторных. Этим сегодня заняты многие генетические 

лаборатории, в том числе и в Институте цитологии и генетики СО РАН. Созданы линии 

крыс-гипертоников, высокораковые линии мышей и другие модели. Только имея такие 

модели, можно всерьез заниматься указанными проблемами. 

 

Перечень смежных проблем и междисциплинарных, межнаучных программ можно 

было бы продолжить. Однако и упомянутых достаточно, чтобы оценить широту интересов 

биологии и ее интеграционную активность в отношениях со многими науками. 

 

В заключение приведем слова Т.Манна из его романа-притчи “Иосиф и его братья”: 

“...То, что не поддается исследованию, словно бы подтрунивает над нашей 

исследовательской неуемностью, приманивая нас к мнимым рубежам и вехам, за которыми, 

как только до них доберешься, сразу же открываются новые дали...”. Это и есть философия 

науки. 
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Лекция 2. 

СОХРАНЕНИЕ БИОРАЗНООБРАЗИЯ   БИОРАЗНООБРАЗИЯ ЗЕМЛИ КАК 

ВАЖНЕЙШАЯ ПРОБЛЕМА ХХI ВЕКА 

 

1. Биоразнообразие на Земле  как биологический ресурс. 

2. 10 принципов Глобальной стратегии биоразнообразия. 

3. Задачи в сфере охраны биоразнообразия. 

 

 

 
          Прострел луговой  

 

 
Адонис весенний (стародубка) 

 

   Каким-то объективным способом определить необходимость сохранения и 

поддержания биоразнообразия довольно трудно, поскольку это зависит от точки зрения того, 

кто оценивает эту необходимость. Тем не менее, существует три главные причины сохранять 

биоразнообразие:  

 С утилитарной точки зрения элементы биоразнообразия являются ресурсами, которые 

уже сегодня представляют реальную пользу для человека или могут оказаться полезными в 

будущем. Биоразнообразие как таковое приносит как экономическую, так и научную пользу 

(например, в поисках новых лекарственных препаратов или способов лечения).  

 Выбор в пользу сохранения биоразнообразия – это этический выбор. Человечество в 

целом – это часть экологической системы планеты, и потому оно должно бережно относится 

к биосфере (в сущности мы все зависим от ее благополучия).  

 Значимость биоразнообразия можно также характеризовать в эстетическом, 

сущностном и этическом плане. Природа прославляется и воспевается художниками, 

поэтами и музыкантами всего мира; для человека природа является вечной и непреходящей 

ценностью.  

 

 10 следующих принципов могут служить руководством для отдельных людей и 

организаций, участвующих в Глобальной стратегии биоразнообразия.  

 

 1. Все живые существа уникальны и важны для человечества.  

 

 2. Сохранение биоразнообразия – это сохранение ресурсов, которые важны и выгодны 

как в локальном и национальном, так и в глобальном общечеловеческом масштабе.  

 

 3. Расходы, которые необходимы для сохранения биоразнообразия, доходы и прибыль, 

которые дает или даст в будущем эта деятельность, должны распределятся более равномерно 

между разными нациями и между людьми внутри отдельных стран.  

 

 4. Как часть еще более масштабной деятельности по достижению устойчивого развития 

человечества сохранение биоразнообразия требует фундаментального изменения в подходах, 

структуре и в практике развития экономики во всем мире.  



 

 5. Увеличение финансирования деятельности по сохранению биоразнообразия само по 

себе не замедлит темпов исчезновения видов, биотопов и ландшафтов. Необходима 

специальная политика государств и целый комплекс реформ (в законодательстве, структуре 

природоохранной деятельности и т. д.), которые создадут условия, при которых увеличение 

расходов на сохранение биоразнообразия действительно будет эффективным.  

 

 6. Приоритеты в области сохранения биоразнообразия различаются на разных уровнях. 

То есть, местные или локальные, приоритеты могут не совпадать с общенациональными или 

глобальными, однако местные приоритеты не менее важны и существенны, чем глобальные. 

Работа по сохранению биоразнообразия в рамках всего человечества не может быть 

ограничена охраной лишь нескольких особо богатых видами экосистем (таких, например, 

как тропические леса или коралловые рифы).  

 

 7. Сохранение биоразнообразия в перспективе может быть устойчивым процессом 

только в том случае, если обеспокоенность общества и его убежденность в необходимости 

действий в этом направлении будут постоянно возрастать. Очень важно, чтобы политики и 

чиновники имели необходимую информацию, на основе которой они могли бы делать 

обоснованный выбор и предпринимать соответствующие действия.  

 

 8. Действия по сохранению биоразнообразия должны планироваться и претворяться в 

жизнь на основе экологических и социальных приоритетов в равной степени. Это означает, 

что в фокусе этой деятельности должны быть не только охраняемые природные территории 

(например, заповедники, местообитания тех или иных редких видов и др.), но и местности, 

где люди живут и работают.  

 

 9. Культурное разнообразие тесно связано с разнообразием природным. Представления 

человечества о разнообразии природы, его значении и использовании основываются на 

культурном разнообразии народов и наоборот, действия по сохранению биологического 

разнообразия часто усиливают культурную интеграцию и повышают ее значимость.  

 

10. Увеличение участия общественности, уважение к основным правам человека, 

облегчение доступа людей к образованию и информации, усиление подотчетности 

политиков, министерств и ведомств перед обществом в их деятельности – вот важнейшие 

условия, при которых возможна успешная деятельность по сохранению биоразнообразия.  

 

Задачи в сфере охраны биоразнообразия. 

Экономическая – включение биоразнообразия в макроэкономические показатели 

страны; потенциальные экономические доходы от биоразнообразия, в их числе: прямые 

(медицина и сырье и материалы для селекции и фармации и т. д.), и косвенные (экотуризм), а 

также издержки – восстановление разрушенного биоразнообразия.  

 

Управленческая – создание партнерства путем вовлечения в совместную деятельность 

государственных и коммерческих организаций, армии и флота, негосударственных 

организаций, местного населения и всей общественности.  

 

Юридическая – включение терминов и понятий, связанных с биоразнообразием, во все 

соответствующие законодательные нормы, создание правовой поддержки сохранения 

биоразнообразия.  

 

Научная - формализация процедур принятия решений, поиск индикаторов 

биоразнообразия, составление кадастров биоразнообразия, организация мониторинга. 



 

 

 

 
 

 

 Наблюдение за китами приносит дополнительные доходы местному населению, а 

также обеспечивает общественную и финансовую поддержку охраны этих животных. 

 

 

 

ПРИМЕР АРТЕМИИ (ARTEMIA SALINA): ПОТЕНЦИАЛЬНАЯ ЭКОНОМИЧЕСКАЯ 

ЗНАЧИМОСТЬ БИОРАЗНООБРАЗИЯ  

 

 

 

 
 

 

Примером весьма большого потенциала и еще окончательно не оцененной 

экономической значимости биоразнообразия может служить артемия и ее марикультура.  

 

Artemia salina – маленькое планктонное ракообразное. В течение столетий она известна 

как "рассольная креветка", поскольку всю свою жизнь проводит в соленом растворе. Этот 

вид в высшей степени эвригалинный, он выдерживает концентрации солей в воде от 3 до 

300‰ (то есть до 30%) и выживает при температурах от 15 до 55°С. У артемии имеется два 

типа размножения. В первом случае науплии (первая свободноплавающая личиночная стадия 

артемии) выходят из яйцевого мешка самки и сразу начинают самостоятельную жизнь. 

Однако если водоем, в котором живут взрослые особи, начинает высыхать и соленость воды 

в нем возрастает, эмбрионы окружаются плотными капсулами (цистами) и переходят в 

спящее состояние. В таком состоянии яйца с эмбрионами выдерживают полное высыхание и 

температуры от абсолютного нуля до 100°С, а также противостоят действию высоких доз 

радиации и разных органических растворителей. Высушенные яйца могут храниться годами 

без потери жизнеспособности (всхожести). Для начала нормального развития покоящегося 

яйца артемии необходимы только вода и кислород (Treece, 2000).  



В 1930-х гг. некоторые исследователи обнаружили, что артемия может быть отличным 

кормом для только вылупившихся мальков рыб. 

 

 В 1950-х гг. коммерческие поставки яиц артемии производились в США из двух 

источников: из соленых ванн в заливе Сан-Франциско (Калифорния), и из Большого 

Соленого озера (Юта). Яйца продавались аквариумам по весьма низким ценам (менее $10 за 

1 кг) (Dhont & Sorgeloos, 2002). По мере развития марикультуры в 1960 –1970 гг., артемия 

использовалась все шире и шире, и как вследствие удобства использования, так и из-за 

высокой пищевой ценности для молоди рыб. Тот факт, что покоящиеся яйца длительное 

время могут храниться в банках, а потом всего после 24 часов инкубации из них можно 

получать готовых в качестве корма науплиев, делает артемию самым удобным, наименее 

трудоемким при использовании и хранении живым кормом для рыбоводства (Bengston et al., 

1991).  

 

С середины 1980-х гг. в результате всемирного распространения коммерческой 

марикультуры личинок рыб и креветок ежегодное потребление яиц артемии выросло до 

нескольких сотен тонн. Несколько видов водных животных, кандидатов для марикультуры, 

были введены в практику за последние годы именно благодаря артемии. Например, 

"взрывное" развитие марикультуры эвригалинных морских рыб в Средиземноморье после 

1970-х гг. было основано в основном на использовании артемии (Gerakis & Koutrakis, 1996). 

 

 Ныне около 90% мирового коммерческого производства яиц артемии сосредоточено в 

районе Большого Соленого озера (в 2001г. – 8 150 т в сыром весе), яйца продаются по всему 

миру по цене от 25 до 150 долл.США за 1 кг (в нормальных условиях из 1 г яиц высокого 

качества вылупляется 200 000–300 000 науплиев), именно это поддерживает глобальную 

марикультуру. 

 

 В Западной Сибири запасы артемии сосредоточены в гипергалинных озерах 

Алтайского края и Омской области. 

 

 

 

 

Алтайский филиал ГОСРЫБЦЕНТРА  проводит ресурсные исследования на водоемах и 

водотоках Алтайского края и Республики Алтай.  

Филиал является пионером в изучении зоопланктона гипергалинных водоемов 

Алтайского края и, прежде всего, рачка артемии. Работы начаты с 70-х годов, с 2000 г. на 

гипергалинных водоемах проводятся регулярные мониторинговые исследования 



абиотических и биотических факторов среды. В качестве прикладной задачи мониторинга 

проводятся исследования по оценке объема возможного вылова ресурса диапаузирующих 

яиц рачка. 

Для изучения перспективы качества ресурса цист проводятся лабораторные 

исследования диапаузы цист артемии; оцениваются их морфологические и биохимические 

показатели; влияние различных факторов среды (температура, минерализация, освещенность 

и др.) на качество выклева науплий; в лабораторных условиях определяются 

морфологические и физиологические показатели разновозрастных стадий рачка. Данные 

исследования необходимы также для отработки временного периода заготовки цист с 

разнотипных соляных озер Алтайского края. 

Разрабатываются и внедряются в практику методы воспроизводства и выращивания 

ценных видов рыб в водоемах Алтайского края и Республики Алтай с использованием 

стартового корма (цист артемии). Для этого отрабатываются технологии переработки цист 

рачка разных генераций для получения высококачественного «алтайского продукта». 

Основные запасы артемии в России сосредоточены в оз. Б.Яровое и Кулундинское. В 

2011 г. впервые будет проведена инокуляция цист в естественные условия обитания на 

примере озера Большое Яровое Славгородского района Алтайского края. 

 

 

 

Управление биоразнообразием – непростая задача, особенно, учитывая, что во многих 

случаях рычаги влияния на поведение природопользователей отсутствуют. Иногда на 

природопользователей можно воздействовать путем международных соглашений и 

договоров, однако, во могих случаях на контроль за выполнением таких соглашений 

выделяются крайне ограниченные ресурсы. К числу природопользователей относятся 

правительственные учреждения, бизнес-структуры, неправительственные организации и 

местное население. Некоторые изменения, например климатические, имеют 

непредсказуемые последствия для сохранения биоразнообразия и тем самым представляют 

факторы, усложняющие управление биоразнообразием. 

 

Этапы управления  

 

Несмотря на все сложности можно определить последовательность шагов, или этапов, 

которые помогают формализовать и структурировать процесс управления. Вот эти этапы: 

 

Определение проблемы 

 

 В глобальном масштабе проблема управления биоразнообразием связана со все 

усиливающейся его деградацией (числа популяций, видов, сообществ, экосистем и их 

состояния, то есть живой природы в целом). Часто эту проблему понимают (или обозначают 

на уровне политики) более узко – как проблему прямого воздействия человека на живую 

природу. 

  

   Планирование  

 

 Планирование необходимо для определения целей, которые должны быть поставлены, 

и действий, которые необходимо предпринять. Например, размер и конфигурация особо 

охраняемой природной территории, или численность, до которой необходимо увеличить 

популяцию какого-то охраняемого вида. На этом этапе требуется взаимное согласие 

различных участников процесса, а иногда и взятие ими на себя конкретных обязательств, 

причем нередко даже на международном уровне. 



 Очень важно понимать эту проблему как одну из важных проблем стоящих перед 

человечеством. 

 

Мониторинг 

Цель 

 Мониторинг среды позволяет оценивать абиотические (то есть химические параметры 

воздуха, воды, почв и пр.) и биотические изменения (то есть изменения в составе, обилии, 

распространении видов и сообществ) в экосистеме с целью:  

 проведения инвентаризации имеющихся в районе видов и местообитаний с их 

взаимными связями; 

 разделения естественных флуктуаций (например, нормальных колебаний численности 

видов) от изменений, вызванных катастрофическими причинами (то есть гибели животных и 

растений под влиянием загрязнений, разливов нефти и др.); 

 вскрытия причинно-следственных отношений между внешними факторами и 

изменениями в популяциях видов или в экосистемах в целом. 

 

Мониторинг – инструмент управления биоразнообразием  

 

 Мониторинг является эффективным инструментом для измерения эффективности 

мероприятий, предпринятых для сохранения биоразнообразия, и для выявления 

биологических тенденций, как природных, так и антропогенных.  

 

Методические подходы 

 В программе мониторинга, рассчитанной на определенный период времени, могут 

применяться разные подходы. Например,  

панбиотическая таксономическая инвентаризация (ABTI), фокусирущаяся на 

нескольких ключевых группах видов, которые, по мнению ученых, являются хорошими 

индикаторами состояния тех или иных экосистем (например, термиты, рыбы или бабочки); 

пантаксономическая инвентаризация биоразнообразия (ATBI), ориентированная на 

описание всех видов, обитающих на определенной территории; 

Быстрая оценка состояния биоразнообразия (RBA), опирающаяся на списки избранных 

видов, дающих оперативный показатель биологического богатства территории 

 

Мониторинговые программы могут также фокусироваться на состоянии генетического 

разнообразия видов, на ключевых видах, ключевых местообитаниях или на их сочетаниях. 

 

Это всего лишь несколько примеров мониторинговых программ. Реально используемый 

в работе подход должен определятся целью программы мониторинга и потенциально 

доступными ресурсами, которые могут расцениваться как стоимость эффективности 

мониторинга. 

 

Необходимые ресурсы  

 

Мониторинг биологического разнообразия на местном, региональном, национальном, и 

глобальном уровнях требует наличия системной и экологической инфраструктуры, 

экономической поддержки и человеческих ресурсов. 

 

Дополнительно к этому страны-участники Конвенции по биологическому 

разнообразию должны проводить изучение и мониторинг биоразнообразия для целей как 

сохранения, так и устойчивого использования природных ресурсов. До сих пор даже самые 

экономически развитые и богатые страны не имеют полного представления о биоте своих 



территорий, из-за сложности этой задачи и отсутствия адекватной программы мониторинга.

  

Пример: проект по дельфинам Адриатического моря, Хорватия  

 

Это проект долгосрочного мониторинга в районе архипелага Чрес-Лозинь на 

хорватском побережья Адриатики служит образцом интеграции мониторинга, увеличения 

наших знаний и применения полученных результатов на практике.  

 

Обстановка 

В 1987 г. один из итальянских исследовательских институтов начал «Проект по 

дельфинам Адриатического моря» (ADP) с целью определения состояния локальной 

популяции дельфина-бутылконоса (Tursiops truncatus). Дельфины – хищники верхнего 

трофического уровня (то есть они питаются другими хищниками – рыбами), поэтому по 

состоянию популяции дельфинов можно судить о состоянии экосистемы в целом. В этом 

районы бутылконосы относятся к видам, находящимся на грани полного исчезновения 

(категория CR Красного списка МСОП), их существованию угрожают перепромысел, 

сильное загрязнение моря и массовый туризм.  

 

Мониторинг дельфинов 

 Вот некоторые параметры, которые используются для мониторинга, и методы их 

получения:  

 размер популяции (на фотографиях отдельные особи опознаются по шрамам и 

выемкам на спинном плавнике);  

 расстояния миграций (также идентификация по фотографиям);  

 содержание желудков (найденных в этом районе погибших особей).  

 

 Оценки, которые проводятся путем ежемесячного и ежегодного сравнения данных 

наблюдений с использования ГИС, а также ряда других способов позволяют не только 

делать заключение о состоянии популяции дельфинов, но и устанавливать взаимосвязи 

благополучия стада дельфинов с теми или иными сторонами человеческой деятельности, 

например с рыболовством.  

 

Увеличение финансирования и повышение уровня осознания проблемы  

 80% всего финансирования получается от экотуризма. Добровольцы, участвующие в 

наблюдениях, которые платят за посещение исследовательской станции и участие в научной 

работе. Остальные финансовые ресурсы были предоставлены местными и национальным 

правительствами, банками и частными компаниями, а также были получены в ходе 

публичных кампаний («Возьмем дельфина под опеку») и от платы за летние 

исследовательские и образовательные курсы. Понимание проблемы местными жителями 

дополнительно выросло при популяризации результатов исследований через статьи в газетах 

и журналах, выступления по радио и телевидению, а также организации массовых акций, 

вроде «Дня дельфина».  

 

Достижения 

 В результате этой долгосрочной программы мониторинга была определена 

необходимая акватория для Морского парка, крайне важного для охраны птиц, собственно 

сохранения морской экосистемы, дельфинов, а также для охраны археологического 

наследия. В 1996 г. правительство Хорватии приняло участие в «Плане управления и 

сохранения архипелага Чрес-Лозинь». Однако этот план не был выполнен, поэтому 

реализация Проекта по дельфинам Адриатического моря все еще зависела от ежегодного 

спонсорства, что представлялось рискованным.  

 



 В 2001 г. ADP перешел в ведение Хорватской негосударственной организации (NGO). 

Годом позже в адреса нескольких организаций был подан и получил одобрение новый 

проект по созданию Лозинского резервата для дельфинов. В этом проекте, помимо 

предложения по созданию морского образовательного центра было дано несколько 

рекомендаций по созданию основы для сотрудничества с другими секторами: дальнейшее 

изучение связи состояния популяции дельфинов с рыболовством и туризмом, действия 

загрязнений. Можно ожидать, что реализация этого плана покажет необходимость 

комплексного подхода к управлению этим районом.  

          

     Аудит  

 

 На этой стадии требуется получить ответы на следующие вопросы:  

 Достигнуты ли поставленные цели? 

Решены ли стоявшие проблемы? 

 Что получилось плохо или не так как следует и что нужно улучшить в будущем? 
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Характеристики управления биоразнообразием 

 

Более конкретно управление биоразнообразием имеет следующие цели: 

Планировать и координировать все усилия по сохранению биоразнообразия.  

 Охранять и восстанавливать экосистемное, видовое и генетическое разнообразие, 

используя стратегии их сохранения in situ и ex situ. 



Устойчиво использовать биоразнообразие в рамках уже имеющихся систем управления, 

таких как лесоводство, рыболовство,животноводство и земледелие. 

Справедливо распределять выгоды от сохранения биоразнообразия посредством 

различных социальных и экономических инструментов. 

Предоставлять правовую основу для деятельности по сохранению и устойчивому 

использованию биоразнообразия. 

Создать возможности для людей и организаций интегрировать в планы и схемы 

социально-экономического развития природоохранные мероприятия в биорегиональном 

масштабе.  

Концепции и планы управления 

 

Ожидаемые результаты управленческой политики тесно связаны с используемыми 

концепциями управления. В частности, можно выделить две концепции, которые дают 

разные результаты: 

концепция управления экосистемами 

концепция управления видами 

 

Разработка специальных планов также может быть частью управления 

биоразнообразием: 

Планы управления видами 

 Классификация видов и их реинтродукция 

Интеграция в планы территориального и экономического развития 

 

Пример: “План действий по лососю на 1997 – 2010 гг.”IBSFC  

 

”План действий по лососю на 1997-2010 гг. IBSFC (Международной Балтийской 

комиссии по рыболовству)”, принятый и опубликованный как “Резолюция IV”, целиком 

посвящен проблеме улучшению состояния природного стада балтийского лосося. 

 

Эти проблемы состоят в следующем: 

деградация малых нерестовых рек балтийского бассейна; 

интенсивное искусственное размножение лосося; 

снижение генетического разнообразия из-за инбридинга в марикультуре, ведущее к 

росту заболеваемости. 

 

Цель плана – постепенное увеличение природной популяции лосося, чтобы к 2010 г. 

продукция составила не менее 50% от возможной продукции естественных лососевых рек. В 

качестве дополнительной цели рассматривается восстановление лосося в потенциально 

пригодных для этого реках. Ниже перечислены основные элементы Плана действий IBSFC:  

лосось должен быть восстановлен в потенциально пригодных для этого реках; 

выпуск выращенной молоди, постоянный мониторинг за ней; 

 местообитания дикого лосося должны быть, насколько это возможно, улучшены или 

восстановлены; 

 рыболовство должно ориентироваться в основном на искусственно созданные и 

поддерживаемые популяции лосося; 

прибрежные страны должны ужесточить контроль за добычей и охраной этого объекта 

и на государственном уровне принимать и реализовывать национальные программы в 

дополнение к рекомендациям и резолюциям IBSFC.  

 

 

 

 



ЛЕКЦИЯ 3. 

           ОСОБО ОХРАНЯЕМЫЕ ПРИРОДНЫЕ ТЕРРИТОРИИ РОССИИ 

 

1 Государственные природные заповедники 

2  Национальные парки 

3  Природные парки 

4  Государственные природные заказники 

5  Памятники природы 

6  Дендрологические парки и ботанические сады 

7  Лечебно-оздоровительные местности и курорты 

 

Особо охраняемые природные территории (ООПТ) — участки земли, водной 

поверхности и воздушного пространства над ними, где располагаются природные комплексы 

и объекты, которые имеют особое природоохранное, научное, культурное, эстетическое, 

рекреационное и оздоровительное значение, которые изъяты решениями органов 

государственной власти полностью или частично из хозяйственного использования и для 

которых установлен режим особой охраны[1]. 

 

Особо охраняемые природные территории относятся к объектам общенационального 

достояния. Министерство природных ресурсов и экологии Российской Федерации 

осуществляет государственное управление в области организации и функционирования 

особо охраняемых природных территорий федерального значения[2]. 

 

          Всего в России по состоянию на 2009 год создано более 13 тысяч ООПТ 

федерального, регионального и местного значения. Из них федеральных ООПТ 266, к 

которым относятся 101 заповедник, 41 национальный парк и 69 государственных природных 

заказников федерального значения, а также памятники природы, курорты и др. категории 

ООПТ. Общая площадь ООПТ федерального значения около 580 тысяч квадратных 

километров в 81 из 84 субъектов Федерации (нет ООПТ федерального уровня только в 

Санкт-Петербурге, Волгоградской и Тульской областях), что составляет приблизительно 3 % 

территории РФ. Эта система природных резерватов уникальна и представляет 

исключительную ценность с точки зрения поддержания естественного функционирования 

экосистем и сохранения биоразнообразия, в том числе редких и исчезающих видов, а также 

экологического мониторинга, научных исследований и экологического просвещения не 

только в российском, но и в мировом масштабе. 

         С учетом особенностей режима ООПТ и статуса находящихся на них 

природоохранных учреждений различаются следующие категории указанных территорий: 

Государственные природные заповедники (в том числе биосферные) 

Национальные парки 

Природные парки 

Государственные природные заказники 

Памятники природы 

Дендрологические парки и ботанические сады 

Лечебно-оздоровительные местности и курорты 

 

Правительство Российской Федерации, соответствующие органы исполнительной 

власти субъектов Российской Федерации, органы местного самоуправления могут 

устанавливать и иные категории особо охраняемых природных территорий (территории, на 

которых находятся памятники садово-паркового искусства, охраняемые береговые линии, 

охраняемые речные системы, охраняемые природные ландшафты, биологические станции, 

микрозаповедники и другие). 



Государственные природные заповедники 

Основная статья: Список заповедников России 

 

На территории государственных природных заповедников полностью изымаются из 

хозяйственного использования особо охраняемые природные комплексы и объекты (земля, 

водные объекты, недра, растительный и животный мир), имеющие природоохранное, 

научное, эколого-просветительское значение как образцы естественной природной среды, 

типичные или редкие ландшафты, места сохранения генетического фонда растительного и 

животного мира. 

 

Государственные природные заповедники являются природоохранными, научно-

исследовательскими и эколого-просветительскими учреждениями, имеющими целью 

сохранение и изучение естественного хода природных процессов и явлений, генетического 

фонда растительного и животного мира, отдельных видов и сообществ растений и животных, 

типичных и уникальных экологических систем. 

 

Статус государственных природных биосферных заповедников имеют государственные 

природные заповедники, которые входят в международную систему биосферных резерватов, 

осуществляющих глобальный экологический мониторинг. 

 

В государственных природных заповедниках могут выделяться участки, на которых 

исключается всякое вмешательство человека в природные процессы. На специально 

выделенных участках частичного хозяйственного использования, не включающих особо 

ценные экологические системы и объекты, ради сохранения которых создавался 

государственный природный заповедник, допускается деятельность, которая направлена на 

обеспечение функционирования государственного природного заповедника и 

жизнедеятельности граждан, проживающих на его территории, и осуществляется в 

соответствии с утвержденным индивидуальным положением о данном государственном 

природном заповеднике. 

 

Национальные парки 

Основная статья: Список национальных парков России 

 

Национальные парки являются природоохранными, эколого-просветительскими и 

научно-исследовательскими учреждениями, территории (акватории) которых включают в 

себя природные комплексы и объекты, имеющие особую экологическую, историческую и 

эстетическую ценность, и предназначены для использования в природоохранных, 

просветительских, научных и культурных целях и для регулируемого туризма. 

 

На территориях национальных парков устанавливается дифференцированный режим 

особой охраны с учетом их природных, историко-культурных и иных особенностей. Исходя 

из указанных особенностей на территориях национальных парков могут быть выделены 

различные функциональные зоны, в том числе: 

заповедная, в пределах которой запрещены любая хозяйственная деятельность и 

рекреационное использование территории; 

особо охраняемая, в пределах которой обеспечиваются условия для сохранения 

природных комплексов и объектов и на территории которой допускается строго 

регулируемое посещение; 

познавательного туризма, предназначенная для организации экологического 

просвещения и ознакомления с достопримечательными объектами национального парка; 

рекреационная, в том числе предназначенная для отдыха, развития физической 

культуры и спорта; 



охраны историко-культурных объектов, в пределах которой обеспечиваются условия 

для их сохранения; 

обслуживания посетителей, предназначенная для размещения мест ночлега, палаточных 

лагерей и иных объектов туристского сервиса, культурного, бытового и информационного 

обслуживания посетителей; 

хозяйственного назначения, в пределах которой осуществляется хозяйственная 

деятельность, необходимая для обеспечения функционирования национального парка. 

 

Природные парки 

 

Природные парки являются природоохранными рекреационными учреждениями, 

находящимися в ведении субъектов Российской Федерации, территории (акватории) которых 

включают в себя природные комплексы и объекты, имеющие значительную экологическую и 

эстетическую ценность, и предназначены для использования в природоохранных, 

просветительских и рекреационных целях. 

 

На территориях природных парков устанавливаются различные режимы особой охраны 

и использования в зависимости от экологической и рекреационной ценности природных 

участков. Исходя из этого на территориях природных парков могут быть выделены 

природоохранные, рекреационные, агрохозяйственные и иные функциональные зоны, 

включая зоны охраны историко-культурных комплексов и объектов. 

 

Государственные природные заказники 

Основная статья: Список заказников России 

 

Государственными природными заказниками являются территории (акватории), 

имеющие особое значение для сохранения или восстановления природных комплексов или 

их компонентов и поддержания экологического баланса. 

 

Государственные природные заказники могут иметь различный профиль, в том числе 

быть: 

комплексными (ландшафтными), предназначенными для сохранения и восстановления 

природных комплексов (природных ландшафтов); 

биологическими (ботаническими и зоологическими), предназначенными для 

сохранения и восстановления редких и исчезающих видов растений и животных, в том числе 

ценных видов в хозяйственном, научном и культурном отношениях; 

палеонтологическими, предназначенными для сохранения ископаемых объектов; 

гидрологическими (болотными, озерными, речными, морскими), предназначенными 

для сохранения и восстановления ценных водных объектов и экологических систем; 

геологическими, предназначенными для сохранения ценных объектов и комплексов 

неживой природы. 

 

Для целей познавательного туризма особое значение имеют комплексные заказники, в 

которых туристов знакомят с редкими видами животного и растительного мира, 

живописными пейзажами. Как правило, разбивка туристских стоянок на территории 

заказников запрещена, разрешается лишь прокладка туристских троп. 

 

 Памятники природы 

 

Памятники природы — уникальные, невосполнимые, ценные в экологическом, 

научном, культурном и эстетическом отношениях природные комплексы, а также объекты 

естественного и искусственного происхождения. 



 

Памятниками природы могут быть объявлены участки суши и водного пространства, а 

также одиночные природные объекты, в том числе:[3] 

участки живописных местностей; 

эталонные участки нетронутой природы; 

участки с преобладанием культурного ландшафта (старинные парки, аллеи, каналы, 

древние копи и т. п.); 

места произрастания и обитания ценных, реликтовых, малочисленных редких и 

исчезающих видов растений и животных, в том числе на границах их ареалов; 

лесные массивы и участки леса, особо ценные по своим характеристикам (породный 

состав, продуктивность, генетические качества, строение насаждений и т. п.), а также 

образцы выдающихся достижений лесохозяйственной науки и практики; 

небольшие дендрологические парки; 

природные объекты, играющие важную роль в поддержании гидрологического режима; 

уникальные формы рельефа и связанные с ними ландшафты (горы, группы скал, 

ущелья, каньоны, ледниковые цирки и троговые долины, моренно-валунные гряды, дюны, 

барханы, карровые поля, группы пещер, гигантские наледи, гидролакколиты и т. п.); 

геологические обнажения, имеющие научную ценность (опорные разрезы, стратотипы, 

выходы редких минералов, горных пород и полезных ископаемых, известные в крайне 

ограниченном числе); 

геолого-географические полигоны, в том числе классические участки с особенно 

выразительными следами сейсмических явлений, а также обнаружения разрывных и 

складчатых нарушений залегания горных пород; 

местонахождения редких или особо ценных палеонтологических объектов; 

участки рек, озер, водно-болотных комплексов, водохранилищ, морских акваторий, 

небольшие реки с поймами, озера, водохранилища и пруды; 

природные гидроминеральные комплексы; 

термальные источники, месторождения лечебных грязей; 

береговые объекты (косы, перешейки, полуострова, острова, бухты, лагуны и т. п.); 

отдельные объекты живой и неживой природы (места гнездования птиц, деревья-

долгожители и имеющие историко-мемориальное значение, растения причудливых форм, 

единичные экземпляры экзотов и реликтов, вулканы, холмы, ледники, валуны, водопады, 

гейзеры, родники, истоки рек, воклюзы, скалы, утесы, останцы, проявления карста, пещеры, 

гроты и т. п.). 

 

 Дендрологические парки и ботанические сады 

 

Дендрологические парки и ботанические сады являются природоохранными 

учреждениями, в задачи которых входит создание специальных коллекций растений в целях 

сохранения разнообразия и обогащения растительного мира, а также осуществление 

научной, учебной и просветительской деятельности. Территории дендрологических парков и 

ботанических садов предназначаются только для выполнения их прямых задач, при этом 

земельные участки передаются в бессрочное (постоянное) пользование дендрологическим 

паркам, ботаническим садам, а также научно-исследовательским или образовательным 

учреждениям, в ведении которых находятся дендрологические парки и ботанические сады. 

 

Лечебно-оздоровительные местности и курорты 

 

Территории (акватории), пригодные для организации лечения и профилактики 

заболеваний, а также отдыха населения и обладающие природными лечебными ресурсами 

(минеральные воды, лечебные грязи, рапа лиманов и озер, лечебный климат, пляжи, части 



акваторий и внутренних морей, другие природные объекты и условия), могут быть отнесены 

к лечебно-оздоровительным местностям. 

 

Курорты — освоенные и используемые в лечебно-профилактических целях особо 

охраняемые природные территории, располагающие природными лечебными ресурсами и 

необходимыми для их эксплуатации зданиями и сооружениями, включая объекты 

инфраструктуры. 

 

Лечебно-оздоровительные местности и курорты выделяются в целях их рационального 

использования и обеспечения сохранения их природных лечебных ресурсов и 

оздоровительных свойств. 
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ЛЕКЦИЯ 4. 

 СОВРЕМЕННЫЕ ПРОБЛЕМЫ СЕЛЕКЦИИ РАСТЕНИЙ (СЕЛЕКЦИЯ  И 

ТРАСГЕННАЯ ИНЖЕНЕРИЯ) 

 

1. Современные подходы к управлению генотипической изменчивостью в селекции 

растений 

2.  Генная инженерия растений. Возможности и достижения.  

3.  Сочетание методов адаптивной системы селекции  

4. и генетической инженерии растений 

5. Транcгеноз и эволюция 

6. Эволюционные подходы в селекции и генетической инженерии 

7. Трансгеноз и естественный отбор 

8. Эколого-генетические основы селекции  на устойчивость растений к вредным видам 

9. Трансгеноз и законодательство 

 

Современные подходы к управлению генотипической изменчивостью в селекции 

растений основаны на положениях экологической генетики об особенностях формирования и 

функционирования адаптивного потенциала высших организмов. В числе таковых 

принципиально новые взгляды на роль мутаций и рекомбинаций у цветковых растений; на 

генетическую природу структурной организации и функционирование количественных 

признаков; на растение как интегрированную систему генетических детерминантов ядра и 

цитоплазмы (всего идиотипа), а не мешка горошин-генов менделирующих признаков; роль 

абиотических и биотических условий внешней среды, выступающих не только в качестве 

факторов отбора (функция сепарации), но и индукторов мутационной и рекомбинационной 

изменчивости организмов. Таким образом, речь идет о несостоятельности представлений об 

онтогенетической адаптации высших растений как "реестре" конститутивных и 

приспособительных признаков, о якобы свободном комбинировании признаков при 

скрещивании, то есть неограниченной генотипической изменчивости и ее достаточности, о 

возможностях сохранения генофонда в условиях его экологической пассивности (по 

принципу "эрмитажа", "ноева ковчега" и даже стержневой коллекции) и т.д.  

 Можно считать доказанным, что целостность генома вида (а во многих аспектах и 

сорта) защищена каскадом генетических систем, канализирующих процессы генетической 

изменчивости и ограничивающих спектр доступных естественному и искусственному отбору 

рекомбинантов (особенно интрогрессивных и трансгрессивных). Другими словами, status quo 

генофонда высших эукариот количественно и качественно поддерживается множеством 

механизмов. Разумеется, роль канализированности генетической изменчивости, весьма 

относительная при естественной эволюции, оказывается существенной в селекции, когда на 

создание новых сортов растений со все большей урожайностью и комплексом хозяйственно 

ценных признаков отводятся лишь считанные годы. Бесспорно, мы еще весьма далеки от 

полного использования той генетической изменчивости, которая обеспечивается за счет 

традиционных методов селекции. Однако необходимость расширения и качественного 

изменения спектра доступной отбору генотипической изменчивости культурных растений 

стала очевидной и неотложной.  

 В настоящее время в дискуссиях по проблемам генетической инженерии основной 

упор делается на критериях, показателях и методах оценки пищевой безопасности 

генетически модифицированных организмов (ГМО) и получаемых из них продуктов. Между 

тем главное внимание, на наш взгляд, должно быть уделено эволюционной, биологической и 

экологической безопасности ГМО. Вся история развития сельского хозяйства (да и 

цивилизации в целом) многократно доказывала пагубность подмены широкого научного 

базиса узким сиюминутным прагматизмом и всякого рода целесообразностью 

(экономической, политической, конъюнктурной и пр.). Санитарно-гигиеническая и медико-



биологическая экспертизы играют хотя и важную, но только вспомогательную роль, когда 

речь идет об эволюции организмов, действительно управляемой волей человека. Кроме того, 

следует соотносить угрозу голода (которая вполне реальна) с действительными 

возможностями биоинженерии вообще и генетической инженерии, в частности, в 

обеспечении продовольственной безопасности населения в предстоящий период.  

 Генная инженерия - хотя и исключительно важный, но лишь один из многочисленных 

методов управления генетической изменчивостью организмов, широко используемых в 

селекционной практике. И если число трансгенных сортов в настоящее время исчисляется 

десятками, то обычных - десятками тысяч и охватывает не 150, а свыше 5 тыс. 

культивируемых видов растений. Задачи традиционной селекции значительно шире: они 

включают как продукционные, так и средоулучшающие направления, а также введение в 

культуру новых видов. И наконец, современные методы селекции позволяют 

манипулировать одновременно десятками признаков, включая полигенные, тогда как 

возможности трансгеноза ограничиваются единичными генами. 

 Такое действительно выдающееся достижение человеческого разума, как генетическая 

инженерия, не нуждается в вымыслах и преувеличениях, которые и без того усиливают 

чувство неуверенности людей при использовании продуктов, производимых с помощью ГМ-

растений и животных. Очевидно, что наряду с принципиально новыми возможностями, 

которые связаны с передачей наследственной информации между таксономически 

отдаленными организмами (принадлежащими к различным царствам, родам, семействам и 

видам), будет постоянно увеличиваться и число направлений, по которым методы генной 

инженерии будут интегрироваться в современную технологию селекции растений. 

 

Возможности и достижения генетической инженерии 

 

"Неверно считать, что вся биология может сжаться в одну последовательность ДНК".  

 К. Grene (1971) 

 

Еще в 1970-х годах генетическая инженерия обсуждалась в духе чудес F. Hoyle, 

предсказывавшего в XIX веке возможность получения гибридов между растениями и 

животными. Изначально термин "генетическая инженерия" применяли для обозначения 

целенаправленной манипуляции наследственными детерминантами с целью изменения 

существующих видов. В настоящее время этим термином обычно обозначают генетические 

манипуляции, с помощью которых формируется организм, имеющий новую комбинацию 

наследуемых признаков. Заметим, что в смысле управления наследственностью 

"генетическую инженерию" использовали в течение тысячелетий безымянные селекционеры, 

благодаря которым еще в эпоху неолита и было введено в культуру абсолютное большинство 

возделываемых в настоящее время видов растений. 

 

 Следует признать, что биоинженерия в отличие от традиционных методов селекции 

обладает наибольшей возможностью технологизировать достижения в области 

фундаментальных знаний, и в частности молекулярной биологии. Кроме того, методы 

биотехнологии являются качественно новым инструментом для непосредственного изучения 

структурно-функциональной организации генетического материала. А это в свою очередь 

позволяет предположить, что генетическая инженерия растений окажет наибольшее влияние 

при селекции на такие адаптивно и хозяйственно ценные признаки, как интенсивность 

чистого фотосинтеза, индекс урожая и др. Наиболее перспективные направления в области 

защиты растений включают получение трансгенных сортов, устойчивых к гербицидам и 

вредным видам, биопестицидов, новых форм микроорганизмов и др. Очевидно также, что 

сама генетическая инженерия, став экспериментальным полигоном эволюции, будет 

непрерывно совершенствоваться и усложняться, расширяя возможности человека в 

целенаправленном преобразовании организмов. И вполне вероятно, что дальнейшее развитие 



методов молекулярной биологии, в том числе трансгеноза, позволит поднять современную 

селекцию растений на качественно новый уровень.  

 И все же адаптивная система селекции растений, базирующаяся на мобилизации 

генофонда, управлении наследственностью, сортоиспытании и семеноводстве, и в 

обозримом будущем будет обеспечивать повышение величины и качества урожая 

сельскохозяйственных культур на бoльшей части земледельческой территории Земли. При 

этом именно селекционеры растений будут выполнять роль стратегов в улучшении 

сельскохозяйственных культур и обеспечении продовольственной безопасности, осваивая 

новые, в том числе и трансгенные технологии. Поэтому ближайшая проблема в области 

селекции состоит в том, чтобы интегрировать и скооперировать усилия селекционеров и 

молекулярных биологов для решения общей задачи - повышения величины и качества 

урожая, ресурсоэнергоэкономичности, экологической надежности, безопасности и 

рентабельности растениеводства.  

 Однако исследования в области генетической инженерии несут с собой не только 

радужные ожидания. Они подчас оказываются столь же опасными, сколь и выгодными. Вот 

почему генетическая инженерия стала самым мощным возбудителем спокойствия мировой 

общественности в начале XXI столетия. Связано это с тем, что, как и любое другое 

судьбоносное для Homo sapiens направление науки, генетическая инженерия может иметь не 

только позитивные, но и негативные последствия. И главная трудность заключается в том, 

что мы пока не в силах точно спрогнозировать в долговременной перспективе все 

последствия ее широкого использования.  

 Хотя разделение сложного целого на составляющие элементы и является почти 

универсальным подходом (методом) в биологических исследованиях, структура не может 

быть важнее функции, а независимые компоненты совокупности сами по себе не 

характеризуют целое, которое фундаментально отличается от составляющих частей. Вот 

почему даже выдающиеся достижения в области молекулярной биологии не способны 

объяснить сущности биологических явлений на уровне жизни. XXI век - действительно век 

биологии, но это вовсе не означает, что биология как наука о закономерностях органической 

жизни исчерпывается представлением только о ее молекулярном уровне организации и 

преобразовании.  

 Между тем при обсуждении возможностей генетической инженерии все больше 

доминирует тенденция недооценивать сложность, а также динамический и непрерывный 

характер "живых явлений" и преувеличивать роль отдельных генов в определении 

способности организмов к адаптации, в том числе за счет саморегуляции. Односторонний 

структуралистский подход, ориентирующий на манипуляцию отдельными генами, 

кодирующими "признаки с определенными функциями", и рассматривающий онтогенез в 

качестве их "реестра", позволяет решить лишь небольшую, причем далеко не самую главную 

часть современных селекционных задач. Что же касается ответа на фундаментальный 

вопрос, может ли реальный мир быть лучше объяснен с функционалистской или 

структуралистской точки зрения, то очевидна неправомерность игнорирования 

интегрированности процесса биологической адаптации, определяющей эволюционную 

сущность всего живого.  

 Современная селекция растений - это научно обоснованная технология управления 

наследственностью и изменчивостью высших эукариот, позволяющая реализовать 

социально-экономические, экологические, дизайно-эстетические и другие цели. Являясь 

средством биологического контроля над адаптивными и адаптирующими реакциями 

растений с целью непрерывного увеличения их продукционных и средообразующих 

возможностей, адаптивная система селекции технологизирует достижения как прикладных, 

так и фундаментальных знаний. Другими словами, селекция выступает в качестве 

синтетической дисциплины, широко использующей достижения физиологии, биохимии, 

почвоведения, микробиологии, цитогенетики, экологии и других наук и функционально 



объединяющей этапы мобилизации генофонда, самой селекции, сортоиспытания и 

семеноводства, агроэкологического районирования и конструирования агроэкосистем.  

 Анализ роста урожайности в XX веке показывает, что наряду с минеральными 

удобрениями, пестицидами и средствами механизации основную роль в этом процессе 

сыграло генетическое улучшение растений. Так, вклад селекции в повышение урожайности 

важнейших сельскохозяйственных культур за последние 30 лет оценивают в 40-80 %. 

Именно благодаря селекции на протяжении последних 50 лет, например в США, была 

обеспечена ежегодная прибавка урожая в размере 1-2 % по основным полевым культурам. 

Имеются все основания считать, что в обозримом будущем роль биологической 

составляющей, и в первую очередь селекционного улучшения сортов и гибридов, в 

повышении величины и качества урожая будет непрерывно возрастать. 

 

Сочетание методов адаптивной системы селекции  

 и генетической инженерии растений 

 

Рекомбинационная селекция обеспечивает непрерывное расширение спектра доступной 

отбору генетической изменчивости хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков, в 

том числе постоянное увеличение числа идентифицированных генетических доноров 

потенциальной урожайности и экологической устойчивости. Для этого широко применяют 

методы эндогенного и экзогенного индуцирования генетической изменчивости, преодоления 

половой несовместимости между видами одного семейства, гаметофитного отбора, 

позволяющего на основе больших популяций пыльцы идентифицировать на искусственных 

фонах генотипы, функционально эквивалентные искомым спорофитам и т.д.  

 Рассматривая возможности интеграции адаптивной системы селекции и генетической 

инженерии следует прежде всего определить принципиально новые приоритеты самой 

селекции растений, вытекающие из современного понимания: 

 - роли интегрированности генома и всего идиотипа у высших эукариот, 

проявляющейся в формировании блоков коадаптированных генов и сохранении их status quo 

при передаче наследственной информации от одного поколения другому; 

 - необходимости перехода от управления изменчивостью моногенных признаков к 

комбинаторике количественных (полигенных) признаков, многие из которых относятся к 

хозяйственно ценным; 

 - первостепенной роли мейотической рекомбинации (а не мутаций) в формировании 

потенциальной, свободной и доступной отбору генетической изменчивости у цветковых 

растений; 

 - роли абиотических и биотических факторов внешней среды, определяющих не только 

направление и темпы естественного отбора ("формирующее" влияние биоценотической 

среды), но и выступающих в качестве индукторов генетической изменчивости (мутационной, 

рекомбинационной, репарационной, транспозиционной); 

 - необходимости сочетания в сортах и гибридах высокой потенциальной 

продуктивности, устойчивости к действию абиотических и биотических стрессоров, а также 

продукционных и средообразующих (почвоулучшающих, фитомелиоративных, 

фитосанитарных, ресурсовосстанавливающих, дизайно-эстетических и др.) функций; 

 - важности развития новых направлений селекции, включая фито-(био)ценотическое, 

биоэнергетическое, экотипическое, экологическое, симбиотическое, а также апомиктическое, 

гаметное и др. ; 

 - возможности использования "доместикационного синдрома" с целью введения в 

культуру новых видов и экотипов растений (экологическая и экотипическая селекция). 

 В то же время современная селекция характеризуется целым рядом трудностей и 

нерешенных проблем, к числу важнейших из которых можно отнести следующие: 

 1. Чем больше признаков селекционер стремится объединить в одном сорте или 

гибриде, тем ниже темпы искусственного отбора, тем больше времени требуется для 



создания нового сорта. Наличие отрицательных генетических и биоэнергетических по своей 

природе корреляций между признаками существенно снижает темпы создания новых сортов.  

 2. Возможности традиционной селекции особенно ограничены при использовании 

зародышевой плазмы таксономически неродственных и отдаленных видов. Основным 

препятствием при этом являются генети- чески детерминированные презиготические и 

постзиготические барьеры. При использовании в качестве доноров ценных признаков диких 

родичей культурных растений продолжительность и масштабы селекционного процесса 

резко возрастают. 

 3. Дальнейший рост урожайности по важнейшим культурам сдерживается уже 

достигнутым высоким индексом урожая (0,5-0,8). 

 4. Усиление зависимости вариабельности величины и качества урожая от 

нерегулируемых факторов внешней среды, доля которых по основным зерновым культурам 

превышает 60 %. 

 5. При внесении больших доз минеральных удобрений и мелиорантов, использовании 

полного набора пестицидов и средств механизации происходит экспоненциальный рост 

затрат исчерпаемых ресурсов на каждую дополнительную единицу урожая, в том числе 

пищевую калорию, усиливается зависимость продуктивности агроэкосистем от техногенных 

факторов, ускоряются процессы и возрастают масштабы загрязнения и разрушения 

окружающей среды.  

 6. Антиэволюционные тенденции в селекции и конструировании агроэкосистем, 

проявляющиеся в увеличении генетической однородности сортов и однотипности 

агроценозов в противовес их агроэкологической специализации, гетерогенности и дизайно-

эстетической привлекательности.  

 7. При интеграции селекционно-агротехнических и генно-инженерных программ в 

большинстве случаев оказывается неизвестной генетическая природа хозяйственно ценных 

количественных признаков, а также эффектов их взаимодействия.  

 8. Как в традиционной селекции, так и при трансгенозе использование новых 

генетических доноров, как правило, требует значительной предварительной селекционной 

работы.  

 Анализ достижений селекции в 50-80-х годах XX столетия свидетельствует также о 

том, что большинство улучшенных агрономических признаков, обусловивших рост 

урожайности, имеет полигенный, комплексный характер. Созданы сорта и гибриды с 

широкой агроэкологической адаптацией, более медленным старением листьев, 

устойчивостью к полеганию, толерантностью цветков к абортированию в условиях жары и 

засухи, горизонтальной устойчивостью к болезням и др. Основное внимание в современных 

селекционных программах уделяется сочетанию высокой потенциальной продуктивности 

сортов и способности противостоять действию абиотических и биотических стрессоров. В 

числе основных причин такой ориентации - тенденции к увеличению разрыва между 

рекордной и средней урожайностью по важнейшим сельскохозяйственным культурам 

(обычное соотношение 4:1), повышению зависимости величины и качества урожая от 

применения техногенных средств, а также погодных флуктуаций (вариабельность 

урожайности по годам на 60-80 % обусловлена "капризами" погоды). Следовательно, 

дальнейшее успешное развитие селекции растений требует использования качественно 

новых методов, технологий и биологических концепций.  

 Известно, что генетика количественных признаков, игнорируя реальную генетическую 

природу их структурной организации и функционирования, длительное время базировалась 

на методах, сводящих сложные признаки к простым ("главным факторам" и пр.). В 

дальнейшем была признана динамичность формирования количественных признаков в 

морфогенезе, обусловливающая многовариантность реализации матричных структур (на 

пути ген-признак), перераспределение экспрессии генов и блоков генов в процессе 

формирования сложного признака и т.д. В настоящее время количественные признаки 

обычно рассматривают как динамичную многовариантную целостность, выявить 



генетическую природу всех составляющих которой практически невозможно. Что же 

касается генетических маркеров (marker-assisted-selection - MAS), реализующих свой эффект 

в отношении количественных признаков, то их идентификация остается весьма сложной, а 

практическое использование в селекции ограниченным. 

 Поскольку с помощью генетической инженерии не создают, а только улучшают уже 

адаптированные к определенным условиям внешней среды, а также технологиям 

возделывания сорта и гибриды, в комплексных селекционно-агротехнических программах 

должны быть изначально определены цели и этапы использования классических и 

биоинженерных методов управления наследственной изменчивостью при реализации той 

или иной морфофизиологической модели сорта (гибрида). Показано, например, что высокая 

адаптивность сорта озимой пшеницы Мироновская 808, получившего широкое 

распространение в самых разных почвенно-климатических и погодных условиях 

возделывания, объясняется идеальной агроэкологической "подогнанностью" его генома и 

цитоплазмы (плазмона), что и определяет высокую зимостойкость и гомеостатическую 

способность колоса, а также выносливость при загущении стеблестоя (Хангильдин, 1996). 

 Параллельно с использованием генетического потенциала окультуренных видов, а 

также с учетом многочисленных неудачных попыток повысить их морозоустойчивость и 

зимостойкость, соле- и кислотоустойчивость, скороспелость и фотосинтетическую 

производительность в предстоящий период особое внимание будет уделено введению в 

культуру новых видов (направление "смены вида"), обладающих бoльшим потенциалом 

конститутивной адаптивности. В число первоочередных задач при этом выдвигается 

"приручение" новых видов бобовых культур, в том числе клубнеплодных, кустарниковых, 

пастбищных, фуражных и др. Перспективно также введение в культуру новых видов 

масличных, зерновых, зернобобовых, луковичных и корнеклубнеплодных, многие из 

которых не только устойчивы к действию экологических стрессоров, но и характеризуются 

высоким содержанием биологически ценных веществ. При этом повышение урожайности 

новых культур будет обеспечиваться за счет признаков, как усиливающих потенциальную 

продуктивность растений, так и снижающих отрицательное действие лимитирующих 

величину и качество урожая абиотических и биотических факторов.  

 Особенно большие возможности генетической инженерии открываются, на наш взгляд, 

в плане использования методов трансгеноза для индукции мейотической рекомбинации на 

основе переноса в межвидовые гибриды растений эндогенных индукторов кроссинговера 

(Жученко, 1980, 1988, 2001). В последние годы доказано, что перенос гена reс A в растения 

табака позволяет увеличить рекомбинационную изменчивость. В опытах Авдеева с соавт. 

(2000) установлено, что у регенерантов и гибридов трансгенных растений томата, несущих 

ген кристаллического белка дельта-эндотоксина, повышается частота выщепления "редких" 

мутаций. В наших опытах обнаружено изменение частоты рекомбинации между локусами 

ful-e у гибридов томата, полученных при участии трансгенной формы с Ds-элементом в 4-й 

хромосоме. Одновременно отмечены и изменения расщепления по фенотипическим классам 

(Соловьев с соавт., отчет лаборатории рекомбиногенеза ВНИИ сельскохозяйственной 

биотехнологии за 2002 год).  

 В процессе интеграции методов адаптивной системы селекции и трансгеноза 

первостепенное внимание должно быть уделено повышению устойчивости сортов и 

гибридов к болезням, вредителям и сорнякам. О важности этого направления селекции 

свидетельствует уже тот факт, что общее число потенциально вредоносных для 

агроэкосистем видов достигает 80-100 тыс., в том числе свыше 30 тыс. возбудителей 

грибных, бактериальных и вирусных заболеваний, около 10 тыс. членистоногих и др. 

Несмотря на увеличение количества применяемых в сельском хозяйстве пестицидов 

(например в США 400 тыс. т в год) к началу XXI столетия потери урожая составляют в 

среднем 33 %. Общая же цена потерь урожая сельскохозяйственных растений в мире, 

согласно имеющимся оценкам, только от болезней достигает 50 триллионов долларов в год. 

В этой связи большие перспективы представляет сочетание методов традиционной селекции 



и трансгеноза при создании сортов с вертикальной устойчивостью, а также многолинейных и 

синтетических сортов. Связано это с тем, что методы генной инженерии позволяют 

встраивать в растение-реципиент сразу несколько разных генов устойчивости, создавая, 

таким образом, "пирамиду генов", обеспечивающую комплексную резистентность сорта. 

Однако нет оснований утверждать, что генная инженерия якобы сокращает время выведения 

сортов с требуемыми характеристиками (Шеламова, 2001 и др.), так как для этого всегда 

используют уже приспособленные к местным условиям внешней среды (почве, климату, 

погоде, технологиям возделывания) сорта, для создания которых необходимо 5-10 лет и 

более. 

 На многих объектах установлена корреляция между признаками, проявляющимися на 

гаметофитном и спорофитном уровнях (Мирюта, 1967; Жученко, 1980; Кравченко с соавт., 

1988 и др.). Например, экспериментально показано, что устойчивость томата к повышенной 

температуре (жаростойкость) коррелирует с определенным спектром эстераз в пыльце, их 

активностью и термостабильностью, а также характером изменчивости 

морфоцитохимических признаков самой пыльцы (Кравченко, 2000). При этом на гаплоидном 

уровне могут экспрессироваться такие признаки, выявить которые у диплоидов обычно не 

удается (Hollingshead, 1930; Muntzing, 1934; Katayama, 1954). Однако с переходом к отбору 

на гаплоидном уровне, например у кукурузы, существенно изменяется отношение между 

признаками (Ротаренко, 2000), что в свою очередь усложняет прогноз их проявления у 

диплоидов. К настоящему времени доказана возможность введения экзогенной ДНК в 

растения посредством прорастающей пыльцы (Чесноков, 2000). 

 Таким образом, с помощью гаметной селекции и гаметофитного отбора можно 

успешно решать следующие селекционно-генетические задачи: 

 - Улучшение показателей самих репродуктивных структур, и в частности пыльцы 

(изменение аэродинамических свойств и фертильности; повышение пыльцепроизводящей 

функции растений, а также способности пыльцы прорастать при пониженных или, наоборот, 

повышенных температуре, влажности, освещенности и других стрессовых ситуациях). 

 - Изменение признаков спорофита за счет оценки и отбора генетически 

разнокачественных пыльцевых зерен, то есть на основе использования корреляций между 

признаками гаметофита и спорофита.  

 - Оценка эндогенного (включая трансгеноз) и экзогенного индуцирования частоты и 

спектра рекомбинационной изменчивости, проявления признаков пыльцы у гибридов F1, 

характера их наследования, а также дифференциального роста пыльцевых трубок in vitro и in 

vivo. 

 - Исследование особенностей проявления признаков на гаплоидном уровне, в том 

числе с учетом того, что у диплоидов некоторые признаки не экспрессируются. 

 - Повышение точности гибридологического анализа за счет учета возможностей 

элиминации маркированных рекомбинантных микрогамет, а также изменения соотношений 

между фенотипическими классами растений в расщепляющихся поколениях. 

 Поскольку гаметная селекция, базирующаяся на прямом (свойства самой пыльцы) и 

косвенном (корреляция между признаками гаметофита и спорофита) отборе пыльцы, 

позволяет значительно ускорить селекционный процесс, очевидна не только возможность, но 

и целесообразность сочетания методов гаметной селекции и трансгеноза. В основу такой 

интеграции может быть положена гибридизация трансгенных форм с сортами-реципиентами, 

а также использование самой пыльцы в качестве генетически модифицируемого объекта. 

Главные преимущества сочетания методов гаметной селекции и генной инженерии состоят, 

на наш взгляд, как в возможности оценки громадного числа гамет для прямого отбора 

искомых генотипов на специально созданных и сравнительно легко регулируемых фонах, так 

и в увеличении вероятности идентификации ценных спорофитов на основе корреляционного 

анализа (косвенный гаметофитный отбор).  

 В интеграции методов современной селекции и биоинженерии исключительно важную 

роль играет возможность с помощью последней решать две принципиально разные, но 



одинаково приоритетные для селекции и семеноводства растений задачи: различать 

генотипы растений и паспортизировать сорта, а также выявлять гены, контролирующие 

хозяйственно ценные и адаптивно значимые признаки (Хавкин, 2000). Благодаря 

достижениям молекулярной биологии и популяционной генетики в настоящее время 

генетическая гетерогенность растений и пыльцы может быть оценена не только по 

агрономическим и биохимическим признакам, как это было во времена Н.И. Вавилова, но и 

на молекулярном уровне (изоферментный анализ, одномерный и двумерный электрофорез, 

рестрикция ДНК и др.). При оценке генетического разнообразия особого внимания 

заслуживает учет новых аллелей, а также новых сочетаний генов (с указанием 

географического происхождения и генеалогии образцов, их географической отдаленности, 

степени генеалогического родства и т.д.). О биологическом разнообразии объектов 

исследования можно также судить по индикаторам расстояния или дивергенции между 

признаками (Masson, 1986). Выбор признаков и их число в каждом конкретном случае 

определяют с учетом поставленной задачи, а сами признаки, в том числе продуктивности и 

устойчивости, оценивают в потомстве отборов. 

 Итак, в XXI веке роль сочетания методов адаптивной системы селекции и трансгеноза 

в формировании величины и качества урожая, а также средоулучшающих и 

ресурсовосстанавливающих функций агроэкосистем может не только существенно возрасти, 

но и оказаться решающей при целенаправленном управлении наследственностью и 

изменчивостью культурных растений. При этом основополагающее значение селекции в 

дальнейшем наращивании производства сельскохозяйственной продукции обусловлено тем, 

что применение техногенных средств интенсификации в промышленно развитых странах 

уже достигло порога антропогенного насыщения агробиогеоценозов, а для большинства 

развивающихся стран остается недоступным. Поскольку уже практически полностью 

использованы резервы расширения площадей плодородных почв и запасов пресной воды, а 

затраты невосполнимых ресурсов на каждую дополнительную единицу урожая и масштабы 

деградации природной среды имеют постоянную тенденцию к росту, будущее цивилизации 

зависит от возможностей биологизации и экологизации интенсификационных процессов в 

системе сельскохозяйственного природопользования.  

Ограничения и опасности генетической инженерии 

 

 "Не навреди, не ищи выгоды, советуйся с коллегами и соблюдай высокую мораль". 

 Бессмертные принципы клятвы Гиппократа 

 

При оценке возможностей генетической инженерии важно учитывать те ограничения и 

опасности, которые вытекают из законов генетической и экологической изменчивости 

живых организмов. Известно, что генетическая сложность цветковых растений на много 

порядков выше, чем бактерий. При этом барьеры, обусловливающие половую 

несовместимость и инконгруентность у высших растений, весьма многочисленны и вовсе не 

исчерпываются известными презиготическими и постзиготическими механизмами. 

Поскольку многие закономерности генетической инженерии остаются до конца 

неизвестными и мы не знаем, сколько времени потребуется на их познание, было бы весьма 

опасным пренебрегать традиционными методами селекции, которые сегодня, действительно, 

"кормят" население Земли. 

 Высоко оценивая роль генетической инженерии в селекции растений, особенно в плане 

преодоления межвидовых и даже межродовых барьеров несовместимости, следует, однако, 

учитывать и ограничения, обусловленные следующими причинами:  

 1. Большинство хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков являются 

полигенными по своей природе, более того, они контролируются коадаптированными в 

масштабе хромосом, генома и даже идиотипа ядерными и цитоплазматическими 

детерминантами; из более чем 50 тыс. генов, контролирующих идиотип высшего растения, 

лишь у некоторых видов изучены 200-300 генов (локализация в хромосомах); большинство 



адаптивно и хозяйственно значимых полигенных признаков остаются генетически не 

идентифицированными и биохимически не охарактеризованными; методы генетической 

инженерии разработаны только для небольшого числа культур и т.д. Наиболее 

распространенной ошибкой является отождествление гена с признаком. Однако именно на 

этом базируется рабочая концепция трансгеноза как метода "переноса генов". Между тем 

любой ген - это лишь одна из важнейших, но не единственная предпосылка проявления 

признака, в том числе его пенетрантности, экспрессии, плейотропных эффектов и т.д.  

 2. Неопределенность конечного результата трансгеноза (как и при индукции мутаций) 

и ограниченные возможности переноса искомых генов. Эта ситуация обусловлена рядом 

причин: 

 - отсутствие методов сайт-направленной интеграции генов, или вставки 

интродуцируемых генов в определенный сайт ДНК-хозяина. Между тем без точной и 

мишень-направленной генной хирургии (targetoriented gene-surgery) тДНК будет 

встраиваться в геном растения-хозяина случайно;  

 - быстрый выход из строя ГМ-растений, полученных на основе бактериальных генов, 

под воздействием систем инактивации чужеродной ДНК, с помощью которых растения 

обычно защищаются от вторжения вирусов (silensing - подавление активности трансгенов); 

 - наряду с чужеродным геном трансгенные растения нередко несут и немало 

"строительного мусора", включающего нежелательные генетические элементы вектора 

(маркерные гены и пр.); 

 - невозможность использования Agrobacteria для переноса генов с помощью Ti-

плазмид в однодольные растения, к которым принадлежат многие хозяйственно ценные 

виды; 

 - поиск генных векторов для хлоропластов и митохондрий, так как Ti-плазмиды 

переносят гены исключительно в ядро;  

 - недостаточные знания о структуре, функциях и регуляции генов, определяющих 

большинство хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков. 

 Остается также неисследованным влияние трансгеноза на экспрессию собственных 

генов хозяина (реципиента); место интеграции ДНК в геноме хозяина при безвекторном 

варианте переноса оказывается случайным; возможны феномены запуска (индукция) 

непрогнозируемых событий "инсерционного" мутагенеза, усиления вариабельности 

трансгенной экспрессии, а также проявление нежелательных плейотропных эффектов 

трансгена. Опасность случайности генно-инженерных последствий связана и с тем, что 

чужеродные гены могут активировать "молчащие" гены, а также индуцировать эндогенные 

системы мейотической и митотической рекомбинации. 

 3. Каждый вид, организм и даже клетка имеют мощную противоинформационную 

защиту (системы узнавания и репарации, подавляющие функционирование экзогенной 

ДНК). Кроме того, у высших эукариот функционирует весьма сложная и 

многоэшелонированная регуляция экспрессии генома (включающая транскрипционный и 

посттранскрипционный уровни), причем каждый уровень многократно задублирован. 

Наличие этого механизма, с одной стороны, предотвращает получение эволюционно 

неапробированных генетических вариантов, то есть усиливает биобезопасность трансгеноза, 

а с другой, - сдерживает получение нетрадиционных генетических вариантов, что является 

главной задачей самой генетической инженерии и селекции в целом. 

 4. Широко известны многие нетрадиционные пути обмена генетической информацией 

между организмами, принадлежащими к разным систематическим группам: трансдукция 

(встраивание и перенос вирусом фрагментов чужеродной ДНК), трансформация 

(естественная или искусственная передача признаков и ДНК от одного организма к другому), 

обратная транскрипция и др. В числе природных векторов, способных переносить 

информацию от одного вида к другому, - плазмиды, вирусы, транспозоны, инсерции 

(Кордюм, 1982). Например, плазмиды могут переносить самые различные признаки - от 

патогенности грибов до фертильности или стерильности растений. Подробно исследован 



перенос генов из бактерий в грибы, растения и клетки млекопитающих. В результате 

возможно не только локальное, но и глобальное нарушение экологического равновесия в 

естественных и антропогенных экосистемах. Вместе с тем, например, спутниковые сорные 

виды и расы пшеницы, ячменя, овса, риса, рапса, сорго, подсолнечника, земляники, редиса, 

моркови, лука и других культур (всего около 50 видов) являются "резервуарами" 

генетического разнообразия и составляют основу интрогрессивного обогащения генофонда 

соответствующих культурных видов растений. При этом интрогрессия у ряда культур 

достигает 30-50 % и более, а возможность передачи пластидного материала пыльцой у 

некоторых видов растений делает незащищенной не только ядерную, но и 

цитоплазматическую наследственность. Особенно велика вероятность перекрестного 

опыления у аутбридинговых и в первую очередь энтомофильных видов растений. 

Определенную опасность представляет и неконтролируемое распространение семян самих 

трансгенных растений.  

 Важно также учитывать, что сохранение, например, свойств гербицидоустойчивости в 

ауткроссинговых популяциях диких сородичей не требует постоянного давления 

гербицидного фона. Уже известно более 40 видов сорных растений, которые очень быстро 

приобрели устойчивость к производным сульфонилмочевины. Зарегистрирован ряд видов 

злаковых и бобовых сорняков, устойчивых к глифосату. Кроме того, широкое 

распространение гербицидоустойчивых сортов увеличивает не только масштабы применения 

гербицидов и вытеснения альтернативных методов борьбы с сорной растительностью 

(многовидовые севообороты, разные способы обработки почвы, безгербицидные технологии 

и т.д.), но и способствует обеднению видового состава полезной энтомо- и орнитофауны в 

агроэкосистемах, а также загрязнению природной среды и пищевых продуктов. Особую 

опасность в этой связи представляет разрушение механизмов и структур биоценотической 

саморегуляции агроландшафтов, что неизбежно приводит к дальнейшему увеличению затрат 

пестицидов на защиту агроценозов от вредоносных видов. В результате образуется 

замкнутый порочный круг, при котором наносится все больший ущерб экологической 

безопасности человека. 

 С учетом вероятности и опасности неконтролируемого переноса наследственной 

информации генетически модифицированных культурных растений к их диким сородичам, в 

том числе сорнякам, важно учитывать следующие особенности гаметофитного отбора: 

конкурентная способность пыльцы является наследуемой и играет важную роль в эволюции 

покрытосеменных, обусловливая неслучайное опыление; степень конкурентоспособности 

пыльцы влияет на фенотип потомства, может увеличивать число и энергию прорастания 

семян, усиливать рост сеянцев; пыльцевая функция культурных растений обычно ослаблена 

по сравнению с дикорастущими видами и полукультурными разновидностями; между 

проявлением хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков на гаметофитной и 

спорофитных стадиях роста растений может существовать как положительная, так и 

отрицательная корреляция. 

 Очевидно, что если трансформируемый ген прямо или косвенно усиливает 

конкурентоспособность пыльцы (а этой возможностью в гаплоидной пыльце обладают и 

рецессивные аллели) или спорофита (начиная с прорастания семян), то он будет подхвачен 

естественным отбором и может предопределять доминирование соответствующих генотипов 

в гетерогенных популяциях. Вероятность "утечки" трансгенной информации зависит от 

степени совместимости культурного вида и базисного сорта с дикими, в том числе сорными, 

видами, характера размещения последних во времени и пространстве (малые или большие 

группы), а также расстояния, на которое может быть перенесена соответствующая пыльца и 

др. В повышении вероятности такого переноса особенно большую роль будут играть 

полиплоидные формы дикорастущих видов растений, способных как "губка" впитывать 

экзогенную наследственную информацию.  

 В настоящее время широко используют устойчивые к вредителям трансгенные 

растения, в том числе с высоким содержанием Bt-токсина, который может переноситься с 



пыльцой и фитофагами в другие организмы экосистемы. Попадая в ризосферу, Bt-токсин 

способен накапливаться в почве, оказывая влияние на биогеоценоз и грунтовые воды. 

Трансгенные культуры, устойчивые к фитовирусам, могут изменять вирулентность 

существующих вирусов, приводить к появлению новых вирулентных штаммов. Возможен 

также прямой перенос генов вирусоустойчивости от трансгенных растений к диким 

сородичам. В результате неконтролируемого переноса трансгенов, появления устойчивых к 

гербицидам и эндотоксинам вредоносных видов, снижения биологического разнообразия 

агроценозов может быть существенно нарушено экологическое равновесие в 

агроэкосистемах. Не случайно, например, в США для предотвращения или снижения темпов 

естественного отбора вредных насекомых, устойчивых к Bt-токсинам, создают "убежища" 

для полезной энтомофауны из обычных сортов той же культуры. 

 Вероятность неконтролируемого распространения трансгенов значительно возрастает и 

в результате индуцированного рекомбиногенеза. Известно, что рекомбинация является 

главным механизмом передачи трансформированных генов близкородственным видам 

высших эукариот (совместимых при половом скрещивании). Однако показано, что при 

действии экологических стрессоров могут увеличиваться не только частота и спектр 

кроссоверов, но и идти отбор на увеличение рекомбинационного потенциала популяции 

(Жученко с соавт., 1985; Parsons, 1988). А это в свою очередь означает, что в 

неблагоприятных и особенно экстремальных условиях внешней среды рекомбинационная 

изменчивость растений, включая передачу трансформированных генов, может быть 

значительно увеличена. 

 5. Все возрастающие масштабы использования ГМ-растений требуют более 

тщательного рассмотрения вопроса о связи биологического разнообразия агроэкосистем с их 

генетической и экологической уязвимостью. Известно, что непрерывное использование 

лучших сортов в качестве исходного селекционного материала приводит к концентрации в 

селекционном пуле генов, полученных из ограниченных коммерческих источников. 

Последние в большинстве случаев не включают представленные на уровне 

соответствующего вида аллели того или иного признака. Генетическое разнообразие, 

возможно, будет снижаться также по мере того, как трансгенные сорта начнут занимать все 

бoльшие площади. В результате генетическая база некоторых важнейших видов растений 

может оказаться крайне узкой, что неизбежно повысит опасность массового поражения 

фитоценозов вредными видами.  

 Очевидно, что имеющиеся генно-инженерные варианты одного и того же признака 

пока несопоставимы с соответствующим аллельным полиморфизмом, представленным в 

коллекциях местных сортов, примитивных форм и т.д. Так, в семенном банке CIMMYT в 

Мексике хранится и поддерживается 13000 линий кукурузы. По мере увеличения 

идентифицированной по ценным признакам части коллекции генетическое разнообразие 

исходного материала постоянно увеличивается. Однако большинство геноисточников не 

может быть использовано непосредственно и необходима большая работа по их 

предварительной селекции. Это же обстоятельство ограничивает биоразнообразие и 

трансгенных вариантов. 

 6. Особую опасность представляет повсеместное использование неизбирательности 

гербицидов и энтомотоксинов, что неизбежно приведет (и уже приводит) к эффекту 

"пестицидного бумеранга". Так, при широкомасштабном и длительном применении 

гербицидов с одним и тем же спектром действия (типа раундап) малораспространенные, но 

не чувствительные к гербицидам сорные виды растений могут оказаться в агроценозах 

доминирующими. Считается, что только за последние годы десятки видов сорных растений 

сравнительно быстро приобрели устойчивость к производным сульфонилмочевины. 

Аналогичные эффекты "пестицидного бумеранга" известны при длительном применении 

однотипных инсектицидов и фунгицидов. Из-за повышения пестицидоустойчивости 

растений приходится увеличивать дозы химикатов, что в свою очередь резко снижает 

возможность экологически безопасного и рентабельного использования химических средств 



защиты растений. Кроме того, широкое применение пестицидов сплошного спектра действия 

является причиной нарушения трофических связей и экологического равновесия в 

агробиогеоценозах.  

 7. Международные корпорации ("Монсанто", "Доу Хемикал", "Новартис" и др.), в 

которых в настоящее время сосредоточена основная часть работ по генетической инженерии 

растений, стремятся к монопольному контролю за рынком сортов-семян, а следовательно, и 

за рынком продовольствия. Так, фирма "Монсанто" владеет 94 % всех трансгенных растений, 

выращиваемых в мире. Известно также, что гербицид раундап был создан на этой фирме в 

конце 70-х годов на основе глифосата. Со времени внедрения сортов сои, устойчивых к 

раундапу (1995), использование этого гербицида возросло с 20 до 62 % (2000) общей 

площади, обрабатываемой гербицидами. На 52,6 млн га, занятых ГМ-растениями, 

преобладают глифосатоустойчивые сорта сои, кукурузы, хлопчатника, масличного рапса, 

доля которых составляет 85 %; остальная часть - Bt-защищенные культуры.  

 Начиная с 70-80-х годов прошлого столетия идет быстрое слияние крупных 

химических, фармацевтических и энергетических компаний с селекционно-

семеноводческими фирмами. Между тем сугубо коммерческие интересы транснациональных 

компаний ограничивают число сортов и гибридов, реализуемых во всем мире, что неизбежно 

снижает генетическое разнообразие агроэкосистем. Другими словами, монополизация в 

области биотехнологического бизнеса, в том числе собственности на трансгенные сорта 

(эксклюзивные права на сою как культуру, семена и разновидности этого растения; создание 

частных банков генов и т.д.), при которой получение прибыли является самодавлеющим 

фактором, может иметь крайне отрицательные последствия для всего мирового сообщества.  

 8. По своей сути генетическая инженерия относится к числу двойных технологий. Так, 

некоторыми фирмами были начаты разработки "терминаторных технологий", имеющих 

своей целью ограничение продолжительности жизнеспособности семян и, таким образом, 

обеспечение физической защиты авторских прав создателей трансгенных растений. В 

дальнейшем "по политическим соображениям" эти работы были прекращены. И все же 

возможности практической реализации "терминаторных технологий" на основе 

использования методов генетической инженерии очевидны. 

 Справедливости ради следует, однако, заметить, что "терминаторные технологии" 

могут быть разработаны и методами традиционной селекции. В этой связи специального 

рассмотрения заслуживает синдром дисгенеза у растений, вызываемый гаметоцидными 

генами. Так, Endo с соавт. (1975) установили, что несколько видов рода Triticum, имеющих 

геномы C, S или S1 Aegilops, содержат гаметоцидные гены, которые были внесены в геном 

пшеницы в результате гомологичного спаривания хромосом или добавления чужеродной 

хромосомы. В случаях, когда гаметоцидные гены или хромосомы видов рода Aegilops (A. 

speltoides, A. sharonensis, A. longissima, A. triuncialis) присутствуют в гетеро- или 

гемизиготном (моно-сомном) состоянии в геноме мягкой пшеницы, они вызывают разрыв 

хромосом и мутации, мужскую или женскую стерильность, сморщивание семян. При этом 

если гаметоцидный ген Gcl, полученный из A. speltoides, вызывает стерильность, 

сморщивание семян и мутации у растений F1, то гаметоцидные хромосомы обусловливуют 

стерильность. 

 В "терминаторных технологиях" может быть использована и различная скорость роста 

пыльцевых трубок, определяющих мужской и женский пол, что получило специальное 

название "сертация". В некоторых случаях сертацию вызывают гаметофитные факторы (у 

ряда видов растений идентифицированы десятки соответствующих локусов). Однако число 

причин, обусловливающих различную конкурентоспособность пыльцевых зерен и изменение 

соотношения полов, значительно больше. Так, в этом же ряду факторов находится 

асинхронность развития зародышевых мешков и прохождения стадии эмбриогенеза, в 

результате чего на этапе оплодотворения снижается завязываемость семян.  

 9. Наибольшую тревогу ученых, промышленников и законодателей вызывает 

использование трансгенных растений в полевых условиях (спонтанный перенос генов), а 



также употребление конечных продуктов трансформированных (трансгенетически 

модифицированных) растений. Так, еще в 70-х годах было установлено, что Bacillus 

thuringiensis высвобождает экзотоксин турингиенсин А, который является токсичным для 

целого ряда вредных насекомых и растительных патогенных нематод, а также влияет на 

млекопитающих, ингибируя синтез РНК-полимеразы (Bond с соавт., 1971; Prasad с соавт., 

1972; Smuckler с соавт., 1972 и др.). В дальнейшем с учетом ранее полученных данных о 

влиянии пестицидов на цитогенетические системы растений был исследован и спектр 

реакций клеток на действие этого экзотоксина. В частности, было установлено, что 

турингиенсин А, являющийся основным компонентом микробного инсектицида турицида, по 

своему влиянию на цитогенетические процессы в клетках имитирует митотические эффекты 

кофеина, колхицина, аминопирина, хлоралгидрата, обладающих потенциально мутагенным 

действием и потому представляющих опасность. Речь идет о том, что турингиенсин А 

задерживает вхождение многих клеток в митоз (резкое падение митотических индексов), 

ингибирует формирование веретена (даже на стадии метафазы) и цитокинез, индуцирует 

образование микроядер, хромоцентрических ядер и внутриядерное объединение хроматина, 

нарушает конденсацию и рассеивание хромосом. Авторы пришли к выводу, что, поскольку 

турингиенсин А определенно обладает мутагенными и/или цитогенетическими эффектами, 

необходима большая осторожность при его крупномасштабном использовании в 

растениеводстве (Sharma и Sahu, 1971, 1976). 

 Особую опасность представляет возможное влияние ГМО на аллергические реакции 

человека. К настоящему времени идентифицированы сотни индукторов аллергии, от которой 

страдает около 10 % населения. Необходима тщательная оценка потенциальной 

аллергенности трансгенных растений и полученных из них продуктов. Причиной 

токсичности соответствующего белкового продукта может также служить экспрессия 

маркерных (репортерных) генов. Поскольку аллергенный потенциал привнесенного с 

помощью трансгеноза белка в растение-реципиент обусловлен большим числом факторов, 

применение даже всех имеющихся на сегодня методов тестирования аллергенности не может 

дать полную гарантию пищевой безопасности ГМ-продукта (Семенюк, 2001), тем более, что 

широко используемые сельскохозяйственные растения содержат более десятка тысяч 

различных белков, часть из которых является аллергенами. 

 Сложность методов контроля многочисленных возможных последствий широкого 

использования трансгенных организмов хорошо известна. Так, в Германии проверка на 

безвредность генетически измененных растений, животных и микроорганизмов 

продолжается от 5 до 6 лет. В то же время реальная ценность многих оценок (аналогичных 

испытаниям пестицидов) остается весьма сомнительной. Обусловлено это несовершенством 

методов определения безопасности (риска) использования ГМ-растений, связанным со 

слабой пока научной базой экологических, медико-биологических и токсиколого-

гигиенических оценок последствий широкого распространения трансгенных растений и Bt-

защищенных культур. В этой связи практически невозможно доказать как полную 

безопасность использования трансгенных растений, так и проверить возможные негативные 

последствия.  

 Противоречивые оценки последствий ГМ-продукции связаны не только с их 

возможным влиянием на здоровье и окружающую среду, но и неоднозначным отношением к 

этому вопросу людей по нравственным и религиозным соображениям. А это в свою очередь 

предполагает широкое привлечение всего массива соответствующих знаний, в том числе 

обоснованных "общих соображений" и "здравого смысла". Для этого, однако, необходимо 

выйти за пределы медико-гигиенических проблем использования ГМО, включив 

эволюционные, социально-экономические и морально-этические критерии оценок. 

Недопустимо, во всяком случае, чтобы интересы межнациональных корпораций были выше 

интересов всего общества, а население бедных стран служило в качестве дешевого 

испытательного полигона для ГМ-продукции. Исторический опыт развития цивилизации 

свидетельствует о том, что когда достижения науки используют главным образом с позиций 



политической и экономической целесообразности, преграда, отделяющая добро от зла, 

действительно оказывается хрупкой и ненадежной (Лопухин, 2001). 

 10. Обычно при обосновании безопасности использования ГМО, в том числе 

трансгенных растений, ссылаются на аналоги, происходящие в природной среде (спонтанное 

скрещивание между близкородственными видами растений; перенос генов между видами с 

помощью плазмид, вирусов и пр.). Действительно, имеются многочисленные доказательства 

горизонтального переноса генов в процессе эволюции растений. Считается, например, что 

хлоропласты произошли эндосимбиотически от фотосинтетических бактерий, то есть от 

общего предка (Jacob, 1982). Наряду с ранним переносом ( 400 млн лет тому назад) от 

общего прародителя гена tuf A, который кодирует синтез белка (EF-Tu) в хлоропластах, был 

обнаружен ген rpl 22, перенесенный примерно 50 млн лет тому назад от общего прародителя 

бобовых из хлоропласта в ядро и детерминирующий синтез фибросомного белка (L22) (Ganit 

с соавт., 1984). Вместе с тем при обсуждении примеров горизонтального переноса генов 

обычно замалчивается тот факт, что наряду с положительными природными аналогами 

имеются и негативные примеры. 

 11. К числу опасностей широкого использования ГМ-растений относят возможность 

влияния целенаправленного изменения содержания какого-либо одного белка на изменение 

других белков. Показано также, что в полевых условиях устойчивая к глифосату трансгенная 

соя неожиданно оказалась чувствительной к действию высоких температур (Gertz с соавт., 

1999). Широкое использование трансгенных растений, обеспечивающих устойчивость к 

вредным насекомым за счет синтеза специфических белковых токсинов (эндотоксины Bt), а 

также протеолитических ферментов, осложняется крайне низкой эффективностью 

экспрессии интродуцированных генов вследствие нестабильности матричной ДНК. Так, 

обычно на долю накопленного Cry-протеина приходится лишь 0,0002-0,002 % от общего 

количества растворимых протеинов, которых, как правило, оказывается недостаточно для 

защиты растений от вредителей. Поэтому в соответствии с требованиями Агентства по 

охране окружающей среды США в Bt-сортах должно содержаться достаточно высокое 

количество токсинов для уничтожения большей части растительноядных насекомых. И все 

же если учесть, что к настоящему времени уже известно более 500 видов, популяции 

которых обладают устойчивостью к инсектицидам, то вероятность преодоления Bt-

токсиноустойчивости сортов и гибридов также достаточно велика. Кстати, использование Bt-

устойчивых сортов не освобождает фермеров от необходимости проведения всех остальных 

мероприятий по борьбе с вредителями.  

 Бесспорно, пока нет веских оснований сдерживать исследования в области получения 

трансгенных растений и животных, как, впрочем, и для всеобещающих заявлений по этому 

поводу. Ошибочно было бы рубить яблоню только из-за того, что на ней могут появиться 

червивые плоды. В то же время нельзя и отрицать наличие определенного биологического и 

экологического риска при широком использовании трансгенных организмов. Показано, 

например, что растительные остатки трансгенных культур могут оказывать влияние как на 

генетичеcкую структуру и динамику численности популяций почвенной биоты, так и на 

функционирование различных структур и механизмов биоценотической саморегуляции 

агроценозов. Очевидна также связь между "здоровой пищей", "экологической 

устойчивостью" агроэкосистем и их "биологическим разнообразием". Само же 

использование трансгенных растений требует не только модифицированных технологий 

возделывания культур, но и значительно более высокого уровня экологического 

мониторинга, маркировки соответствующей продукции и т.д.  

 В целом степень риска при использовании трансгенных организмов следует оценивать 

с учетом долговременных интересов жизнеобеспечения всего общества. Бесспорно, 

произвольная изменчивость высших растений ограничивается "системой саморегуляции" и в 

этом одна из эволюционных гарантий безопасности использования методов трансгеноза в 

селекции растений. Многие опасности в научно-техническом прогрессе обусловлены, как 

известно, неопределенностью тех или иных знаний, а нередко и ошибочностью отдельных 



положений. Утверждается, например, что биобезопасность генной инженерии якобы 

обусловлена использованием "природных генов", присутствующих в растениях на 

протяжении всей их эволюции. Между тем известно, что характер проявления любого 

экспрессируемого гена и даже нейтральной мутации зависит от места ее расположения в 

геноме и генотипической среды (Четвериков, 1924).  

 Следует также учитывать, что ДНК-технологии представляют собой активное 

вмешательство человека в эволюционное развитие биосферы, последствия которого во 

многом пока остаются не ясными. Не случайно в соответствии с Национальной стратегией 

сохранения биологического разнообразия России, принятой на Национальном форуме в 2001 

году, важнейшей задачей является "предотвращение распространения генетически 

измененных форм живых организмов, используемых в биотехнологиях, в открытые 

агроэкосистемы и природные экосистемы". Бесспорно, методы генетической инженерии 

значительно расширяют возможности управления наследственностью и изменчивостью 

сельскохозяйственных культур. Однако при этом они всегда будут оставаться лишь 

дополнительным, но не замещающим фактором в арсенале адаптивной системы селекции 

растений 

. 

Транcгеноз и эволюция 

 

"Эволюционный подход дает возможность достаточно глубоко понять данные спе- 

 циальной биологической дисциплины". Н.В. Тимофеев-Ресовский и др. (1977) 

 

Какие прогнозы можно сделать относительно взаимосвязи синтетической теории 

эволюции и трансгеноза? Какие последствия повлечет за собой повсеместное 

распространение генетически модифицированных растений и животных на фоне все 

возрастающих масштабов загрязнения и разрушения природной среды, а также 

демографического "взрыва"? Где и как следует искать ответы на эти и другие вопросы? 

Очевидно только, что степень риска использования генетической инженерии в 

природопреобразующей деятельности человека пропорциональна не только уровню его 

знаний, но и пониманию жизненно важной необходимости гармонизировать свои отношения 

с Природой. В настоящее время основная дискуссия при оценке риска использования ГМО 

ориентирована на конечный продукт, тогда как возможные эволюционные последствия 

генетической инженерии остаются без внимания. В чем же конкретно результаты и 

тенденции генетической инженерии растений противоречат известным законам естественной 

эволюции биосферы и в чем опасность нарушения этих законов? Попытаемся ответить на 

эти непростые вопросы. 

 Важнейшей особенностью, отличающей Homo sapiens от многих миллионов других 

биологических видов, является то, что при увеличении плотности человеческой популяции 

на ограниченном жизненном пространстве ускоренными темпами продолжается рост ее 

численности. Другими словами, человек является "неумеренным видом" прежде всего в том 

смысле, что численность его популяции оказывается неподвластной законам саморегуляции. 

Другая особенность Homo sapiens состоит в его необыкновенной способности к 

преобразованию абиотической и биотической среды. Оценивая антропогенное воздействие 

человека на природу, В.И. Вернадский считал его равным по масштабам действию 

геологических сил. Между тем нет никаких гарантий того, что дальнейшее развитие 

человечества будет происходить при решающем влиянии коллективного разума, то есть по 

сценарию перехода биосферы в ноосферу. Наиболее ярким примером тому являются не 

только "разлад с природой" на 37 % суши Земли, занятой сельскохозяйственными угодьями, 

но и миллионы гектаров пустынь, простирающихся на территориях, покрытых еще в 

недавнем прошлом буйной растительностью. С учетом этого открывающиеся возможности 

генетической инженерии вызывают не только восхищение, но и чувство беспокойства. И 

если исходить из того, что экологическое равновесие биосферы Земли является 



промежуточным, то есть ограниченным тем или иным сроком, состоянием, то безграничное 

вмешательство человека в естественную эволюцию "живого" может изменить как 

экологическую ситуацию, так и направление эволюции. Можно надеяться лишь на то, что 

адаптация самого Homo sapiens к окружающему миру посредством познания (суть 

культурной эволюции) будет опережать темпы и масштабы антропогенного вмешательства в 

процессы естественной эволюции. 

 С открытием возможностей генетической инженерии (управление наследственностью 

по произволу) человечество вплотную приблизилось к возможности создания такого живого 

мира, которого на Земле еще не было и закономерности развития которого никому 

неизвестны. Однако увеличивая свое влияние на биосферу человек должен опираться не 

только на законы эволюции и новые технологии, но и на иные стратегические цели и новые 

критерии "качества жизни", базирующиеся на умеренности и благоразумии. Тот факт, что 

живая материя эволюционирует по определенным законам (многие из которых остаются 

пока нам неизвестными), вовсе не уменьшает опасности вмешательства человека в 

изменение уже известных законов наследственности и изменчивости живых организмов. Вот 

почему у любого научного направления были и будут не только свои защитники, но и 

еретики! 

 Биосфера эволюционировала по законам "умножения числа видов" и их 

"экологической специализации". При этом в основе увеличения биоразнообразия лежит 

репродуктивная изоляция каждого вида. В этом и заключается один из постулатов 

синтетической теории эволюции (СТЭ): поток генов возможен только внутри вида, который 

является генетически целостной замкнутой системой. Между тем генетическая инженерия 

позволяет в соответствии с желанием (а порой и прихотью) Homo sapiens проводить 

"гибридизацию без границ", игнорируя процессы "экологической специализации" новых 

генотипов, что неизбежно может изменить весь устоявшийся в биосфере ход сукцессионных 

процессов. Примеры последствий неконтролируемого распространения тех или иных видов 

растений, животных, микробов и вирусов весьма многочисленны и хорошо известны. При 

этом все эти катастрофические ситуации вызывали не "монстры, полученные в пробирке", а 

проверенные уже длительной эволюцией организмы (водоросли, микроорганизмы, вирусы, 

цветковые растения, животные и др.). 

 Биологическое разнообразие биосферы лежит в основе ее экологического равновесия, 

что в свою очередь является главным фактором жизнеобеспечения и самого Homo sapiens. 

Уже тот факт, что из 5 тыс. окультуренных видов растений человек в настоящее время для 

удовлетворения 90 % своих потребностей в продовольствии использует лишь 20, из которых 

14 принадлежит всего лишь к двум семействам, указывает на реальную опасность 

существенного уменьшения биологического и генетического разнообразия агроэкосистем 

при широком распространении ГМ-растений и сортов. Известно, что именно в результате 

повсеместного возделывания генетически однотипных сортов и гибридов, созданных 

традиционными методами селекции, в XX столетии сельское хозяйство мира сотрясали 

эпифитотии гельминтоспориоза, ржавчины, фомопсиса и др. При этом такая культура, как 

желтый люпин, считающаяся в условиях России "северной соей", была практически 

полностью уничтожена антракнозом. Другим неизбежным следствием уменьшения 

биологического разнообразия агроэкосистем станет значительно бoльшая их зависимость от 

"капризов" погоды (меньшая экологическая защищенность), ограниченные возможности 

утилизировать благоприятные факторы окружающей среды (плодородие почвы, особенности 

климата, погода и пр.), необходимость увеличения затрат исчерпаемых ресурсов 

(техногенных факторов) на каждую дополнительную единицу урожая, в том числе пищевую 

калорию. А это в свою очередь лишь увеличит масштабы разрушения и загрязнения 

природной среды, а следовательно, и нарушения экологического равновесия биосферы. 

 Является ли генетическая инженерия фактором микро- или макроэволюции? Известно, 

что в процессе микроэволюции возникают признаки не выше видовых, тогда как 

генетическая инженерия позволяет создавать формы растений с признаками самых 



отдаленных в таксономическом отношении видов. Следовательно, преодолевая 

репродуктивную изоляцию видов, принадлежащих к разным царствам, трансгеноз по 

существу обеспечивает макроэволюционный процесс, являясь как бы соответствующим 

экспериментом. Таким образом, речь идет не просто об управлении формообразовательным 

процессом, в том числе за счет скрещивания с дикими видами, что делают безымянные и 

известные селекционеры растений на протяжении последних 10 тыс. лет, а об управлении 

процессом видообразования, характерной особенностью которого действительно является 

"гибридизация без границ". Это в свою очередь означает, что трансгеноз является прямым 

вмешательством человека не только и даже не столько в селекцию, сколько в эволюцию. 

Однако если учесть, что согласно СТЭ изменчивость носит случайный (!) характер (хотя у 

высших эукариот это относится в основном к мутационной изменчивости), а эволюция 

непредсказуема, то бoльшие вероятность ошибки и степень риска при "целенаправленном" 

(по прихотям, наитию, целесообразности и пр.) управлении эволюционным процессом на 

основе широкого использования ГМО становятся очевидными.  

 В то же время одним из важных эволюционных проявлений является высокий уровень 

интегрированности морфогенеза и адаптивных реакций у высших организмов. В результате 

изменчивость последних, особенно в процессе мейотической рекомбинации, оказывается 

далеко не случайной. Следовательно, в процессе естественной эволюции высшие эукариоты 

не способны к любым изменениям, а их генетическое постоянство (status quo) 

обеспечивается многими механизмами (репродуктивная изоляция, эпигенез, элиминация в 

процессе естественного отбора и т.д.). Бесспорно, в природе среди бесчисленного 

разнообразия форм имеется немало примеров и неадаптивности, в том числе уродств 

(нейтральные, бессмысленные и вредные признаки). Однако это не меняет общей картины 

упорядоченности живого мира, включая усиление процессов и механизмов адаптации, в том 

числе саморегуляции и саморазвития.  

 С появлением трансгеноза генофонд видов превращается из закрытой в открытую 

информационную систему, а дивергентная по своей сути эволюция становится 

конвергентной. Каковы же возможные последствия "размывания" видов, то есть ранее 

защищенного генофонда? Известно, что еще в XIX веке Фокке была составлена сводка, 

включающая более 4 тыс. межвидовых гибридов растений, существующих в природе. 

Следовательно, межвидовую гибридизацию (смешение генофондов) можно рассматривать в 

качестве представленного и закрепившегося в процессе эволюции биосферы явления. При 

этом у рыб, птиц и млекопитающих в природе существуют не только межвидовые гибриды, 

но даже и соответствующие гибридные зоны. Кроме того, за пределами репродуктивной 

защищенности генофонда каждого вида остается огромное число форм без полового 

процесса (прокариоты, низшие и высшие эукариоты), не обладающих такой защищенностью. 

Все это свидетельствует о том, что само по себе преодоление репродуктивной изоляции 

видов еще не представляет какой-то особой опасности. Однако ситуация в корне меняется, 

когда речь идет об использовании возможностей целенаправленной "гибридизации без 

границ" для получения ближайших частных выгод, о неконтролируемом переносе 

трансгенов в экосистемах и т.д.  

 Методы генетической инженерии, допуская произвол в создании ГМО, принципиально 

отличаются от известных факторов естественной эволюции, которые ретроспективны по 

своей природе и испытаны в течение многих миллионов лет. Что же касается последствий 

"гибридизации без границ", то есть управления формообразовательным процессом по 

произволу, то о них можно пока только догадываться. Считается, что жизнь на Земле 

возникала многократно, затем заходила в тупик, погибала от какой-то катастрофы, которых 

на нашей планете было немало; после этого все начиналось с начала (Гериберт-Нильсон, 

1953). Нельзя допустить, чтобы ГМО стали бы причиной нового апокалипсиса.  

 Эволюционная стратегия высших растений обеспечивается за счет разрешения 

противоречия между требованиями максимальной приспособленности в настоящем и 

сохранения возможности изменяться в будущем (Darlington, 1939; Mather, 1943). При этом 



громадное генотипическое (видовое и экотипическое) разнообразие у цветковых растений, 

то есть их высокий потенциал филогенетической адаптации (стратегия "умножения числа 

видов"), как бы компенсирует в масштабе растительного царства ограниченные возможности 

онтогенетической адаптации каждого вида растений в отдельности при их экологической 

специализации. В этом смысле основные стратегии развития дикорастущей и культурной 

флоры должны совпадать. Это в свою очередь означает, что высокое биологическое 

разнообразие культивируемых видов и сортов растений, а также агроэкологическое 

"разделение труда" между ними должны лежать в основе как адаптивной системы селекции, 

так и генетической инженерии. 

 Известно, что общность и параллелизм "живого" представлены как на молекулярном 

(закон биохимической универсальности, общность информационных и энергетических 

циклов, сходство ферментов, участвующих в обмене белков и др.), так и на организменном 

уровнях. Еще Дарвин отмечал параллелизм (подобие) в изменчивости организмов. Так, 

филогения паразита отражает филогению его хозяина. Более того, установлено, что между 

паразитом и хозяином существует межгенная комплементация (Chakravorty с соавт., 1977), а 

коэффициенты специфичности ДНК самых различных хозяев и поражающих их вирусов 

коррелируют между собой (Колосов, 1975). Вот почему считается, что трансгеноз как бы 

находится в русле эволюционно-аналоговой деятельности человека, особенно в сфере 

сельскохозяйственного природопользования. Если учесть, что эволюционные изменения 

могут рассматриваться только как экосистемные (Шварц, 1980), то роль ГМО как новой 

информационной составляющей эволюции ценозов и биосферы казалось бы не должна 

вызывать особого беспокойства. 

 Однако если исходить из положения Любищева (1973) о том, что господствующий 

принцип эволюции, по крайней мере, высших таксонов - параллелизм, а не дивергенция, то 

вполне логичным является предположение, что перенос экзогенной генетической 

информации может носить взрывообразный характер и при невысокой специфичности 

переносчика (в нашем случае трансгена) охватывать одновременно многие (особенно 

близкие) виды (Кордюм, 1982). Установлено, например, что одной из особенностей 

транспозиции является быстрое распространение в целой популяции информации, 

переносимой транспозонами. При этом эпидемический характер видообразования включает 

массовое стихийное появление новых признаков сразу на громадной территории (Берг, 

1977). И хотя в дальнейшем под действием естественного отбора в новых таксонах 

сохранялись позитивные признаки, а вредные элиминировались, сам таксон мог навсегда 

исчезнуть из обменного генофонда ценоза и биосферы. Следовательно, при всей 

эволюционной гибкости биосферы существует опасность за счет трансгеноза (как одного из 

антропогенных факторов) создать не имевшее исторического прецедента изменение 

эволюционной траектории развития живого на Земле. 

 Таким образом, можно предположить, что при широком использовании трансгеноза 

принципиально изменится эволюционная ситуация: информационно закрытые системы, 

каковыми исторически являются культурные виды и дикие родичи растений, окажутся 

открытыми для прямого обмена генетической информацией практически со всеми живыми 

организмами Земли. Скорость и направление эволюционного процесса в биосфере могут 

существенно измениться под влиянием лавинообразного увеличения числа ГМО. При этом 

непредсказуемые сукцессии в биосфере могут происходить в результате реализации 

средообразующих возможностей самих трансгенных организмов. Заметим, что большинство 

вариантов биоценотических отношений, в том числе формирование консорций, эволюционно 

апробировано. В то же время изменение информационного окружения или его составляющих 

при широком распространении ГМО может повлиять на структуру экзометаболитов, 

биогеохимические циклы, пищевые цепи, процессы биосинтеза, динамику и генетическую 

структуру популяций биогеоценозов и пр. 

 

 



Эволюционные подходы в селекции и генетической инженерии 

 

Культурные растения в результате длительной, а в последние десятилетия и 

односторонней селекции на высокую урожайность частично, а порой и полностью, утратили 

многие конститутивные и приспособительные эколого-фитоценотические свойства, 

присущие не только S-стратегам (фитоценотическим и экотипическим патиентам, 

способным переносить неблагоприятные и экстремальные условия абиотической и 

биотической среды), но и К-стратегам (виолентам), обладающим высокой 

конкурентоспособностью. По типу поведения в агрофитоценозах культивируемые виды 

растений в большинстве своем относятся к биоценотическому типу R-стратегов, то есть 

ложным эксплерентам, способным к разрастанию или вспышке численности видов при 

отсутствии конкуренции и наличии ресурсов (Раменский, 1938). В этой связи особого 

внимания заслуживают эволюционные подходы в адаптивной системе селекции растений, 

использующей возможности трансгеноза. 

 В неблагоприятных и экстремальных условиях внешней среды нарушаются 

метаболические процессы, в том числе нормальный ход ферментативных реакций в мейозе. 

Одновременно ослабевают и противоинформационные системы, обеспечивающие status quo 

генетической системы вида: ингибируется репарация, нарушается гомологичность 

конъюгации и кроссинговера, снижается устойчивость к поражению патогенами и пр. 

Считается, что в онтогенезе растений из 50-75 тыс. генов обычно экспрессируется около 20 

% (Kiper с соавт., 1979). Однако количество и структура наследственной информации резко 

изменяются при переходе от оптимальных к неблагоприятным и особенно экстремальным 

условиям внешней среды. Так, при снижении температуры содержание ДНК у высших 

растений может уменьшиться на 30 % (Гриф, 1980), а у дрозофилы изменяется соотношение 

некоторых фракций генома (Чернышев с соавт., 1979). У некоторых видов растений 

количество ДНК в ядре снижается и при дефиците элементов питания (Суханова с соавт., 

1979). В этой связи вряд ли можно надеяться на то, что регуляцию отмеченных и других 

нарушений метаболизма культурных видов растений удастся устранить с помощью методов 

традиционной селекции. В то же время методы генетической инженерии могут оказаться 

весьма перспективными в обеспечении более высокого уровня общего гомеостаза роста и 

развития растений. 

 Выделение видов культурной флоры и фауны из естественных популяций происходило 

по общим для них эволюционно апробированным законам генетической изменчивости. 

Кроме того, как уже отмечалось, описаны тысячи гибридов, возникших в природе в 

результате естественного межвидового скрещивания (Комаров, 1944; Завадский, 1968). 

Вводя те или иные виды в культуру, человек подражал природе или же использовал уже 

созданный ею "доместикационный синдром" (сочетание хозяйственно ценных признаков в 

одной хромосоме у кукурузы, проса и других культур), что, как известно, не привело к 

самопроизвольному исчезновению диких родичей культурных растений. Поэтому вполне 

вероятно, что при разумном использовании ГМ-культур экологическое равновесие 

биосферы, базирующееся на биологическом разнообразии, может быть сохранено.  

 В то же время можно предположить, что широкое распространение ГМ-растений 

приведет к более жесткой межвидовой и внутривидовой конкуренции и даже вытеснению 

некоторых исторически адаптированных видов. Кроме того, следует учитывать, что 

трансгенные формы, отвечая "прихотям" человека и конъюнктуре рынка, хотя и являются 

более конкурентоспособными по отношению к обычным сортам, не обладают одновременно 

эволюционной надежностью и биосферосовместимостью. Известно, что искусственно 

созданное огромное число сортов роз и пород голубей вовсе не способствовало повышению 

устойчивости соответствующих видов к неблагоприятным условиям внешней среды. Более 

того, их потенциал онтогенетической адаптации оказался существенно ослабленным, а 

возможности генетической изменчивости во многом исчерпанными. Что же произойдет с 

биологическим разнообразием и адаптивным потенциалом биосферы после того, когда 



фантазиям и прихотям Homo sapiens не будет предела, а он сам, получив в распоряжение 

методы трансгеноза, по существу, станет Богом? 

Трансгеноз и естественный отбор 

 

В адаптивной системе селекции растений наряду с искусственным отбором важнейшую 

роль играет и естественный отбор. Если раньше давление отбора на изменение генетической 

структуры популяции оценивалось в 1 % (Ficher, 1930), то в настоящее время - в 30 %. При 

этом давление естественного отбора оказывается наибольшим на постмейотическом этапе - в 

периоды прорастания пыльцы, роста пыльцевых трубок, оплодотворения, формирования 

завязи, появления всходов. Именно в результате избирательного оплодотворения 

элиминирует бoльшая часть рекомбинантных гамет. Поэтому "формирующему" действию 

естественного отбора (особенно в селекции на количественные признаки, горизонтальную 

устойчивость, биоценотическую адаптивность) уделяется наибольшое внимание (Жученко, 

1980, 2001).  

 В то же время еще Дарвин (1859) указывал на ограниченную эффективность 

естественного отбора в том смысле, что последний, увеличивая приспособленность 

организмов, обеспечивает лишь условное совершенство признаков. "Домашние породы, - 

писал он, - в своем строении и привычках несут отпечаток потребностей и прихотей 

человека… Большинство наиболее резко обозначившихся домашних разновидностей и не 

могло бы даже существовать в диком состоянии". Аналогичной точки зрения придерживался 

и Уоллес (1898), по мнению которого подобного рода изменения часто не только не имеют 

значения для животного или растения, но и вредны ему. Например, у турмана привычка 

кувыркаться настолько ярко выражена, что нередко является причиной смерти птицы. Как 

справедливо отмечает Наппельбаум (1965), для биологических систем действует не столько 

принцип оптимальности, сколько принцип удовлетворения. 

 Согласно Дубинину (1987), неадаптивная эволюция организмов идет путем фиксации 

нейтральных мутаций и рекомбинаций на основе стохастических процессов, сопряженного 

дрейфа аллелей, корреляций и плейотропии. Однако неприспособленный или экологически 

безразличный признак в одних условиях может иметь адаптивную значимость в других 

(Синская, 1963). И все же неслучайность естественного отбора наиболее адаптивных 

генотипов (что общепризнано) дополняется неслучайностью действия факторов внешней 

среды на отбор генетических систем, контролирующих процесс перехода потенциальной 

генотипической изменчивости в свободную и доступную отбору в зависимости от степени 

онтогенетической приспособленности гетерозигот. При этом действие экологических 

стрессоров приводит не только к U-образной изменчивости частоты кроссинговера, но и к 

эколого-филогенетическому адаптациогенезу самой рекомбинационной системы (Жученко, 

1980, 1988). Трансгеноз, внося свои правила в генетическую изменчивость высших растений 

("гибридизация без границ"; сама изменчивость в основном "неслучайна"), оказывает 

влияние на темпы и направления как естественного, так и искусственного отбора. При этом 

опровергаются, по крайней мере, два из основных постулатов СТЭ: поток генов возможен 

только в пределах вида, то есть вид рассматривается в качестве генетически замкнутой 

системы, а сама генетическая изменчивость (особенно мутационная) носит случайный 

характер. 

 На каждом этапе микро- и макроэволюции естественный отбор, имея 

приспособительную направленность, чаще всего отметает неадаптированные генетические 

варианты. В то же время он не может служить надежной гарантией элиминации 

потенциально вредных ГМО. Как и в случае дрейфа генов (появление нейтральных 

мутаций), трансгенная информация может оказаться не подверженной естественному отбору, 

оставаясь на какой-то период скрытой (не экспрессируемой). Такая ситуация расширяет 

массив и спектр "молчащей" или "призраковой" генетической информации организмов. 

 Таким образом, отбор и случайность - не взаимоисключающие альтернативы, так как 

стохастические пертурбации (случайные события) имеются на каждой стадии отбора. 



Другими словами, хотя естественный отбор и имеет строго приспособительную 

направленность, он обладает и свойством иррациональности в том смысле, что сохраняет 

даже уродливые генетические варианты. Именно то, что естественный отбор и случайность 

существуют в природе рядом, а возможности генетической инженерии позволяют 

реализовать не только жизненно важные потребности, но и прихоти Homo sapiens, 

собственно и представляет потенциальную опасность. 

 

Эколого-генетические основы селекции  на устойчивость растений к вредным 

видам 

 

В свете современных представлений об устойчивости растений к стрессовому действию 

абиотических и биотических факторов их общая адаптивность в большинстве случаев 

детерминируется коадаптированными блоками генов. При этом системы генетической 

коадаптации предопределяют переход от индивидуальных специализированных реакций 

отдельных генов к комбинированным (комплексным) защитным реакциям растений. 

Интегрированный характер иммунных реакций снижает или, наоборот, повышает эффекты 

"эволюционного танца" в системе "хозяин-паразит" и "пестицидного бумеранга", 

обусловленных соответственно способностью устойчивых растений "отбирать" новые более 

вирулентные расы и штаммы патогенов, а пестицидов - ускорять появление устойчивых к 

ним вредных видов. Именно исходя из интегрированности реакций устойчивости растений к 

действию стрессовых факторов, можно понять безуспешность попыток обнаружить какое-

либо одно химическое соединение, обусловливающее устойчивость растений к патогену. 

Очевидно, что в этом состоит и главное ограничение использования методов генной 

инженерии в селекции на устойчивость культурных растений к вредным видам. 

 Большое число данных прямо или косвенно подтверждает положение о том, что 

растения, хорошо приспособленные к абиотическим факторам внешней среды, более 

устойчивы к поражению вредителями и болезнями, и наоборот. Следовательно, имеются 

основания говорить о генетической и функциональной взаимосвязи между общей и 

специфической адаптацией растений к абиотическим факторам внешней среды и 

горизонтальной (а нередко и вертикальной) устойчивостью к поражению патогенами, а 

повышение вертикальной и особенно горизонтальной устойчивости растений - 

рассматривать как составную часть селекции на более высокий потенциал онтогенетической 

адаптации сортов и гибридов в целом. При этом видовые и сортовые различия растений по 

горизонтальной устойчивости к патогенам обусловлены скорее особенностями их общего 

метаболизма, чем специфической реакцией на контакт с самим патогеном. Поэтому нет 

оснований природу горизонтальной устойчивости сводить к суммарному действию генов 

специфической устойчивости. Другими словами, на характер и степень проявления 

горизонтальной устойчивости оказывают влияние почти все гены, в том числе и 

цитоплазматические детерминанты, под контролем которых находится формирование 

потенциальной продуктивности и экологической устойчивости. В практическом плане это 

означает, что селекция и приемы агротехники, направленные на повышение общей и 

специфической приспособленности растений, будут увеличивать горизонтальную 

устойчивость (Жученко, 1980, 1988, 2001). 

 При таком подходе к природе горизонтальной устойчивости растений становятся 

понятными и основные направления поиска ее геноносителей: это прежде всего местные 

сорта и популяции, используемые в основном для повышения общей и специфической 

экологической устойчивости; экологически отдаленные экотипы и сортотипы, в потомстве 

гибридов с которыми удается получить качественно новые, в том числе трансгрессивные, 

варианты онтогенетической адаптивности; дикие родичи культурных растений, несущие 

новые блоки коадаптированных генов адаптивности и позволяющие расширить амплитуду 

как общей, так и специфической адаптации. Поэтому наряду с первичными центрами 

видообразования культурных растений, особый интерес могут представлять и вторичные 



центры их происхождения. Аналогичную роль может выполнять и эколого-географическая 

селекционная сеть, позволяющая выявить линии не только с высокой общей и/или 

специфической адаптивностью, но и с большей горизонтальной устойчивостью. 

 В случае использования горизонтальной устойчивости, возможной генетической 

изменчивости патогена, основанной преимущественно на мутабильности, 

противопоставляется не узкоспециализированная реакция вертикальной устойчивости, а 

целый комплекс реакций, являющихся функцией интегрированности генетических систем 

адаптации растения и соответствующих эффектов. Справиться с таким многообразием 

адаптивных реакций (морфоанатомических, биохимических и др.) патогену уже значительно 

сложнее. В этом "эволюционном танце" как бы сталкиваются разные возможности 

генетической и модификационной изменчивости патогена и растений.  

 Показано, что использование в селекционных программах доноров комплексной 

(групповой) устойчивости яровой пшеницы к грибным болезням значительно ускоряет 

селекционный процесс по сравнению с методом ступенчатых скрещиваний доноров, 

устойчивых только к отдельным патогенам (Сидоров с соавт., 2000). В то же время в 

селекции ячменя Глуховцев (2001) отдает предпочтение сочетанию в одном сорте 

горизонтальной и вертикальной устойчивости, полагая, что первая будет снижать скорость 

распространения инфекции и тем самым усиливать проявление вертикальной устойчивости. 

По его мнению, выносливость зерновых колосовых культур к скрытостебельным вредителям 

может быть обусловлена рядом причин: различной устойчивостью отдельных тканей; 

особенностями закладки и формирования различных органов (корней, листьев и др.); 

способностью к быстрому восстановлению ассимиляционного аппарата. Все это 

свидетельствует о целесообразности сочетания методов традиционной и трансгенной 

селекции в повышении устойчивости сортов и гибридов к вредным видам. Более того, 

методы генной инженерии могут иметь даже определенное преимущество при создании 

многолинейных сортов, компоненты которых различаются по генам устойчивости, но 

проявляют фенотипическое сходство по основным агрономическим признакам 

(скороспелости, высоте растений и т.д.). Аналогичная ситуация складывается и при создании 

линий, используемых в гибридной, в том числе гетерозисной, селекции. 

 

Трансгеноз и законодательство 

Большинство стран (но далеко не все) достаточно жестко и скрупулезно 

регламентирует порядок создания, испытания и использования ГМО. Однако в условиях, 

когда биоинженерия и ГМ-продукция (медикаменты, продукты питания и пр.) стремительно 

увеличивают свою долю в мировой торговле и национальных бюджетах, они все в большей 

степени оказываются под протекционистской защитой тех государств, где соответствующие 

исследования и производство наиболее продвинуты. Типичным примером в этом отношении 

являются США, транснациональные компании которых абсолютно доминируют в указанных 

сферах. Сдержанное и даже отрицательное отношение к широкому распространению ГМ-

продукции в странах ЕС (что отражено в соответствующем законодательстве) обусловлено 

мощным давлением общественности, интуитивно опасающейся негативных последствий 

кардинального вмешательства человека в эволюцию биосферы. И наконец, выжидательную 

позицию занимают развивающиеся страны, в том числе и Россия, которые остро нуждаясь в 

импорте дополнительного количества продуктов питания и одновременно опасаясь стать 

популяцией Homo sapiens для испытания биоинженерных новшеств, хотя и принимают 

соответствующие законы, однако заранее знают, что материально-технической, 

организационной и главное финансовой базой, необходимой для тщательной проверки ГМ-

продукции, они не обладают. Именно это обстоятельство вызывает наибольшую тревогу, так 

как, с одной стороны, речь идет о большей части населения Земли, действительно пока не 

имеющей возможности прокормить себя, а с другой, - о все большей монополизации 

мирового рынка продовольствия уже даже не отдельными странами или их группами, а 



несколькими транснациональными компаниями, главными побудительными мотивами 

экспансии новшеств которых являются не общественные интересы, а получение прибыли. 

 Известно, что на фоне продолжающейся не один десяток лет дискуссии о 

целесообразности либерализации мирового рынка государственный протекционизм в этой 

сфере со стороны промышленно развитых стран (где проживает лишь около 20 % населения 

мира) не только не ослабевает, а, наоборот, усиливается. Имеются все основания считать, что 

уже в обозримом будущем в борьбе за передел исчерпаемых ресурсов в качестве главного 

аргумента будут использованы запасы продовольствия, что значительно усилит 

вмешательство правительств и казначейств в мировой продовольственный рынок, а 

следовательно, и программы по использованию ГМ-продукции. Это в свою очередь делает 

вполне обоснованными сомнения мировой общественности в следующем: 

 - базируются ли принимаемые в промышленно развитых странах законы в области 

биоинженерии на заботе о здоровье населения стран-импортеров продовольствия или же на 

коммерческих интересах крупнейших биотехнологических корпораций; 

 - будут ли реализованы призывы к глобализации экономики, в том числе 

либерализации мирового рынка продовольствия и исчерпаемых ресурсов, в интересах 

мирового сообщества; 

 - удастся ли принять законы относительно биоинженерной деятельности 

(исследования, производство, контроль), реально обеспечивающие безопасность биосферы 

Земли в целом и населения каждой страны в отдельности. 

 С учетом уже известных реальных возможностей и ограничений биоинженерии по 

генетическому изменению живых организмов, недостаточного знания возможных 

последствий такого вмешательства в эволюцию биосферы, а также глобальной 

экономической, экологической, демографической и ресурсной неопределенности развития 

цивилизации в обозримом будущем наиболее надежной стратегией в законодательстве 

относительно трансгеноза явились бы, на наш взгляд, государственная поддержка 

опережающего развития соответствующих научных исследований и крайне осторожный 

подход к широкому практическому использованию возможностей генетической инженерии в 

тех сферах, где существует хотя бы малейшая опасность нарушения динамического 

равновесия таких эволюционно хрупких конструкций, каковыми являются биосфера Земли и 

популяция Homo sapiens. 

 Позиция США (где выращивают в настоящее время бoльшую часть всех генетически 

модифицированных культур) встречает активное сопротивление стран ЕС. Единая точка 

зрения последних состоит в том, что реальное влияние ГМ-продуктов на здоровье людей в 

достаточной степени пока еще не изучено. Если в США введение новых биоинженерных 

технологий обычно предшествует оценке связанного с ними риска, то в Западной Европе, 

напротив, ГМ-продукция начинает использоваться только после комплексной 

предварительной оценки. Даже правила маркировки ГМ-продуктов в европейских странах 

отличаются от таковых в США и Канаде. Не исключено, конечно, что защитные барьеры ЕС 

на пути продукции США обусловлены и обычной конкуренцией на мировом рынке 

продовольствия. 

 Встретив активное сопротивление со стороны стран ЕС, биотехнологические 

корпорации резко усилили экспансию продовольственных культур трансгенного 

происхождения - сои, пшеницы, кукурузы и ряда других видов растений в страны Азии, 

Африки и Восточной Европы, в том числе страны СНГ, где требования по обеспечению 

"пищевой безопасности" в целом и биобезопасности населения в частности менее жесткие, 

чем в промышленно развитых странах. Наиболее сложными задачами при этом оказываются 

обнаружение и оценка непредсказуемых эффектов, а также последствий долговременного 

использования ГМ-продуктов. А поскольку в будущем генетические модификации будут 

носить более сложный характер, включая множественные межвидовые переносы, 

вероятность появления непредсказуемых эффектов значительно увеличится. Заметим, 

однако, что в соответствии с принципом предосторожности (precantionary principle), 



обсуждавшимся на Всемирной конференции по устойчивому развитию в Рио-де-Жанейро 

(1992), обязанность доказывать отсутствие риска при использовании тех или иных новшеств 

лежит на разработчиках, а не на их оппонентах. При этом уровень и масштабы доказательств 

должны быть соизмеримы с потенциальным риском для окружающей среды и населения. Во 

всяком случае следует признать право потребителя иметь выбор на основе исчерпывающей 

информации о продуктах, получаемых на основе ГМО. С целью предотвращения негативных 

последствий использования ГМ-продуктов Государственной Думой России в 1996 году был 

принят Федеральный Закон "О государственном регулировании в области генно-инженерной 

деятельности". 

 

З а к л ю ч е н и е. 

Не вызывает сомнений, что в наращивании производства продуктов питания в XXI веке 

решающее значение будет принадлежать биологизации и экологизации 

интенсификационных процессов в растениеводстве, а важнейшим фактором их реализации 

станет адаптивная система селекции. При этом биологическая составляющая повышения 

величины и качества урожая, его ресурсо- и энергоэкономичности, экологической 

надежности и рентабельности будет постоянно расти. В этом и состоит главный лейтмотив 

вступления сельскохозяйственного производства, биологичного уже по своей природе, в "век 

биологии". Известно, что главные средства производства, предметы, а зачастую и продукты 

труда представлены в этой уникальной сфере деятельности человека живыми организмами. 

При этом "зеленые машины-растения" обладают уникальной способностью "питаться" 

солнечным светом и другими неисчерпаемыми экологически безопасными ресурсами 

окружающей среды. Именно это и предопределяет основополагающее место зеленых 

растений в пищевой пирамиде биосферы, включая популяцию Homo sapiens. 

 Современная селекция растений, история которой насчитывает более 10 тыс. лет, 

впитала в себя не только эмпирический опыт многих поколений безымянных селекционеров, 

но и достижения в области синтетической теории эволюции, физиологии, биохимии, 

цитогенетики, экологии, фитоценологии и других фундаментальных наук. Именно 

синтетическая направленность в развитии селекции как науки позволила ей успешно 

преодолеть многочисленные "вызовы" XX столетия (демографический "взрыв", эпифитотии, 

наращивание техногенных средств интенсификации, освоение неблагоприятных и даже 

экстремальных территорий и пр.), обеспечив практически непрерывное повышение 

урожайности сельскохозяйственных культур. 

 Бесспорно, с появлением методов генетической инженерии возможности человека в 

"управлении формообразовательным процессом по произволу" необычайно возросли. 

Однако весь исторический опыт развития адаптивной системы селекции, а также 

особенности методов самой генной инженерии свидетельствуют о том, что единственная 

возможность эффективного использования последней лежит на пути интеграции 

соответствующих методов и подходов. Необходимость таковой вытекает не только из 

ограниченных возможностей самой генной инженерии, но и основополагающей роли 

громадной функционирующей сети и инфраструктуры селекционных центров в обеспечении 

эффективной системы сортосмены, сортообновления и семеноводства. Вместе с тем, как и 

любое другое крупномасштабное новшество, генетическая инженерия наряду с 

достижениями несет с собой и опасности. 

 В связи с обсуждаемым вопросом уместно вспомнить слова французского социолога П. 

Бурдье: "Производство активно развивается и становится эффективным только в том случае, 

когда оно с самого начала внушает веру в ценность того, что собирается производить". В то 

же время среди широких возможностей генной инженерии можно и нужно выделить как 

заведомо положительные аспекты, так и те, практическая реализация которых 

преждевременна и даже опасна. Бесспорно, например, что генная инженерия позволяет 

значительно расширить сферу поиска генетических доноров хозяйственно ценных и 

адаптивно значимых признаков, причем не только среди высших растений, но и всего 



биологического разнообразия, включая микроорганизмы и пр. Это особенно важно для тех 

видов культивируемых растений, имеющийся генофонд которых беден или не имеет 

необходимых гендоноров. Однако генетическая инженерия в корне меняет возможности 

человека в управлении формообразовательными процессами живых организмов, делая их 

практически беспредельными, причем не только в целях добра, но и зла. 

 Очевидно, что проблемы широкого распространения генетически модифицированных 

растений требуют теоретического осмысления, разработки соответствующих методов и 

критериев, интеграции с другими областями знаний и, наконец, выбора оптимальных 

возможностей широкого распространения конечного продукта. Следовательно, должно быть 

построено соответствующее дерево логически связанных проблем (оrdered problem truss). 

Поскольку, однако, только логических рассуждений для этого недостаточно, необходимо 

ступенчато наслоенные проблемы такого "дерева" свести к уже известным составляющим 

или, по крайней мере, использовать соответствующие модели. Из истории науки хорошо 

известно, что нетрадиционность возникших проблем и предлагаемые способы их решения 

вызывают не только сомнения, но и сопротивление. Поэтому вполне резонно замечание 

Root-Bernstein (1982) о том, что как задавать вопросы природе и о чем - является 

центральным вопросом самой науки. Разумеется, это вовсе не означает игнорирования 

мнения общественности. И все же поставить критические вопросы по обсуждаемой проблеме 

могут только ученые.  

 Действительно ли, как утверждают некоторые авторы, "традиционное ведение 

сельского хозяйства сходит с дистанции"? Возможен ли в обозримом будущем 

полномасштабный переход к основанным преимущественно на биотехнологии сельскому 

хозяйству и производству пищевых продуктов? Большинство исследователей на эти вопросы 

отвечает отрицательно. В их числе и ученые, непосредственно занятые в агропромышленном 

комплексе. 

 Радужные надежды на биотехнологию и многообещающие заявления ее апологетов 

позволяют значительной части общества уклоняться от решения кардинальных социально-

экономических и экологических проблем вообще и в сельском хозяйстве в частности. 

Именно это дает основание считать, что и биотехнология находится в ряду бесконечного 

пути попыток "подчинения природы", а также перераспределения контроля над 

исчерпаемыми ресурсами Земли и продовольствием. Вот почему ее упрекают в 

экологической агрессивности (Buch с соавт., 1991). Поэтому вопрос состоит в том, бороться 

ли с глобальным изменением климата, изничтожением лесов и голодом или же 

"сотрудничать" с изменениями окружающей среды, беря на вооружение биотехнологию и 

генную инженерию, не задаваясь вопросом об эволюционных, экологических и медико-

биологических последствиях широкого распространения генетически модифицированных 

организмов. Между тем самая главная мысль XXI столетия, как справедливо считает Райков 

(1999), состоит в неуничтожении себя и ближнего (и не только ближнего, но и дальнего). 
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СОВРЕМЕННЫЕ ПРОБЛЕМЫ СЕЛЕКЦИИ РАСТЕНИЙ (СЕЛЕКЦИЯ  И   

ТРАСГЕННАЯ ИНЖЕНЕРИЯ) 

 

1. Современные подходы к управлению генотипической изменчивостью в селекции 

растений 

2.  Генная инженерия растений. Возможности и достижения.  

3.  Сочетание методов адаптивной системы селекции  

4. и генетической инженерии растений 

5. Транcгеноз и эволюция 

6. Эволюционные подходы в селекции и генетической инженерии 

7. Трансгеноз и естественный отбор 

8. Эколого-генетические основы селекции  на устойчивость растений к вредным видам 

9. Трансгеноз и законодательство 

10. Достижения селекции растений в России и проблемы их реализации  

 

Современные подходы к управлению генотипической изменчивостью в селекции 

растений основаны на положениях экологической генетики об особенностях формирования и 

функционирования адаптивного потенциала высших организмов. В числе таковых 

принципиально новые взгляды на роль мутаций и рекомбинаций у цветковых растений; на 

генетическую природу структурной организации и функционирование количественных 

признаков; на растение как интегрированную систему генетических детерминантов ядра и 

цитоплазмы (всего идиотипа), а не мешка горошин-генов менделирующих признаков; роль 

абиотических и биотических условий внешней среды, выступающих не только в качестве 

факторов отбора (функция сепарации), но и индукторов мутационной и рекомбинационной 

изменчивости организмов. Таким образом, речь идет о несостоятельности представлений об 



онтогенетической адаптации высших растений как "реестре" конститутивных и 

приспособительных признаков, о якобы свободном комбинировании признаков при 

скрещивании, то есть неограниченной генотипической изменчивости и ее достаточности, о 

возможностях сохранения генофонда в условиях его экологической пассивности (по 

принципу "эрмитажа", "ноева ковчега" и даже стержневой коллекции) и т.д.  

 Можно считать доказанным, что целостность генома вида (а во многих аспектах и 

сорта) защищена каскадом генетических систем, канализирующих процессы генетической 

изменчивости и ограничивающих спектр доступных естественному и искусственному отбору 

рекомбинантов (особенно интрогрессивных и трансгрессивных). Другими словами, status quo 

генофонда высших эукариот количественно и качественно поддерживается множеством 

механизмов. Разумеется, роль канализированности генетической изменчивости, весьма 

относительная при естественной эволюции, оказывается существенной в селекции, когда на 

создание новых сортов растений со все большей урожайностью и комплексом хозяйственно 

ценных признаков отводятся лишь считанные годы. Бесспорно, мы еще весьма далеки от 

полного использования той генетической изменчивости, которая обеспечивается за счет 

традиционных методов селекции. Однако необходимость расширения и качественного 

изменения спектра доступной отбору генотипической изменчивости культурных растений 

стала очевидной и неотложной.  

 В настоящее время в дискуссиях по проблемам генетической инженерии основной 

упор делается на критериях, показателях и методах оценки пищевой безопасности 

генетически модифицированных организмов (ГМО) и получаемых из них продуктов. Между 

тем главное внимание, на наш взгляд, должно быть уделено эволюционной, биологической и 

экологической безопасности ГМО. Вся история развития сельского хозяйства (да и 

цивилизации в целом) многократно доказывала пагубность подмены широкого научного 

базиса узким сиюминутным прагматизмом и всякого рода целесообразностью 

(экономической, политической, конъюнктурной и пр.). Санитарно-гигиеническая и медико-

биологическая экспертизы играют хотя и важную, но только вспомогательную роль, когда 

речь идет об эволюции организмов, действительно управляемой волей человека. Кроме того, 

следует соотносить угрозу голода (которая вполне реальна) с действительными 

возможностями биоинженерии вообще и генетической инженерии, в частности, в 

обеспечении продовольственной безопасности населения в предстоящий период.  

 Генная инженерия - хотя и исключительно важный, но лишь один из многочисленных 

методов управления генетической изменчивостью организмов, широко используемых в 

селекционной практике. И если число трансгенных сортов в настоящее время исчисляется 

десятками, то обычных - десятками тысяч и охватывает не 150, а свыше 5 тыс. 

культивируемых видов растений. Задачи традиционной селекции значительно шире: они 

включают как продукционные, так и средоулучшающие направления, а также введение в 

культуру новых видов. И наконец, современные методы селекции позволяют 

манипулировать одновременно десятками признаков, включая полигенные, тогда как 

возможности трансгеноза ограничиваются единичными генами. 

 Такое действительно выдающееся достижение человеческого разума, как генетическая 

инженерия, не нуждается в вымыслах и преувеличениях, которые и без того усиливают 

чувство неуверенности людей при использовании продуктов, производимых с помощью ГМ-

растений и животных. Очевидно, что наряду с принципиально новыми возможностями, 

которые связаны с передачей наследственной информации между таксономически 

отдаленными организмами (принадлежащими к различным царствам, родам, семействам и 

видам), будет постоянно увеличиваться и число направлений, по которым методы генной 

инженерии будут интегрироваться в современную технологию селекции растений. 

 

Возможности и достижения генетической инженерии 

 

"Неверно считать, что вся биология может сжаться в одну последовательность ДНК".  



 К. Grene (1971) 

 

Еще в 1970-х годах генетическая инженерия обсуждалась в духе чудес F. Hoyle, 

предсказывавшего в XIX веке возможность получения гибридов между растениями и 

животными. Изначально термин "генетическая инженерия" применяли для обозначения 

целенаправленной манипуляции наследственными детерминантами с целью изменения 

существующих видов. В настоящее время этим термином обычно обозначают генетические 

манипуляции, с помощью которых формируется организм, имеющий новую комбинацию 

наследуемых признаков. Заметим, что в смысле управления наследственностью 

"генетическую инженерию" использовали в течение тысячелетий безымянные селекционеры, 

благодаря которым еще в эпоху неолита и было введено в культуру абсолютное большинство 

возделываемых в настоящее время видов растений. 

 

 Следует признать, что биоинженерия в отличие от традиционных методов селекции 

обладает наибольшей возможностью технологизировать достижения в области 

фундаментальных знаний, и в частности молекулярной биологии. Кроме того, методы 

биотехнологии являются качественно новым инструментом для непосредственного изучения 

структурно-функциональной организации генетического материала. А это в свою очередь 

позволяет предположить, что генетическая инженерия растений окажет наибольшее влияние 

при селекции на такие адаптивно и хозяйственно ценные признаки, как интенсивность 

чистого фотосинтеза, индекс урожая и др. Наиболее перспективные направления в области 

защиты растений включают получение трансгенных сортов, устойчивых к гербицидам и 

вредным видам, биопестицидов, новых форм микроорганизмов и др. Очевидно также, что 

сама генетическая инженерия, став экспериментальным полигоном эволюции, будет 

непрерывно совершенствоваться и усложняться, расширяя возможности человека в 

целенаправленном преобразовании организмов. И вполне вероятно, что дальнейшее развитие 

методов молекулярной биологии, в том числе трансгеноза, позволит поднять современную 

селекцию растений на качественно новый уровень.  

 И все же адаптивная система селекции растений, базирующаяся на мобилизации 

генофонда, управлении наследственностью, сортоиспытании и семеноводстве, и в 

обозримом будущем будет обеспечивать повышение величины и качества урожая 

сельскохозяйственных культур на бoльшей части земледельческой территории Земли. При 

этом именно селекционеры растений будут выполнять роль стратегов в улучшении 

сельскохозяйственных культур и обеспечении продовольственной безопасности, осваивая 

новые, в том числе и трансгенные технологии. Поэтому ближайшая проблема в области 

селекции состоит в том, чтобы интегрировать и скооперировать усилия селекционеров и 

молекулярных биологов для решения общей задачи - повышения величины и качества 

урожая, ресурсоэнергоэкономичности, экологической надежности, безопасности и 

рентабельности растениеводства.  

 Однако исследования в области генетической инженерии несут с собой не только 

радужные ожидания. Они подчас оказываются столь же опасными, сколь и выгодными. Вот 

почему генетическая инженерия стала самым мощным возбудителем спокойствия мировой 

общественности в начале XXI столетия. Связано это с тем, что, как и любое другое 

судьбоносное для Homo sapiens направление науки, генетическая инженерия может иметь не 

только позитивные, но и негативные последствия. И главная трудность заключается в том, 

что мы пока не в силах точно спрогнозировать в долговременной перспективе все 

последствия ее широкого использования.  

 Хотя разделение сложного целого на составляющие элементы и является почти 

универсальным подходом (методом) в биологических исследованиях, структура не может 

быть важнее функции, а независимые компоненты совокупности сами по себе не 

характеризуют целое, которое фундаментально отличается от составляющих частей. Вот 

почему даже выдающиеся достижения в области молекулярной биологии не способны 



объяснить сущности биологических явлений на уровне жизни. XXI век - действительно век 

биологии, но это вовсе не означает, что биология как наука о закономерностях органической 

жизни исчерпывается представлением только о ее молекулярном уровне организации и 

преобразовании.  

 Между тем при обсуждении возможностей генетической инженерии все больше 

доминирует тенденция недооценивать сложность, а также динамический и непрерывный 

характер "живых явлений" и преувеличивать роль отдельных генов в определении 

способности организмов к адаптации, в том числе за счет саморегуляции. Односторонний 

структуралистский подход, ориентирующий на манипуляцию отдельными генами, 

кодирующими "признаки с определенными функциями", и рассматривающий онтогенез в 

качестве их "реестра", позволяет решить лишь небольшую, причем далеко не самую главную 

часть современных селекционных задач. Что же касается ответа на фундаментальный 

вопрос, может ли реальный мир быть лучше объяснен с функционалистской или 

структуралистской точки зрения, то очевидна неправомерность игнорирования 

интегрированности процесса биологической адаптации, определяющей эволюционную 

сущность всего живого.  

 Современная селекция растений - это научно обоснованная технология управления 

наследственностью и изменчивостью высших эукариот, позволяющая реализовать 

социально-экономические, экологические, дизайно-эстетические и другие цели. Являясь 

средством биологического контроля над адаптивными и адаптирующими реакциями 

растений с целью непрерывного увеличения их продукционных и средообразующих 

возможностей, адаптивная система селекции технологизирует достижения как прикладных, 

так и фундаментальных знаний. Другими словами, селекция выступает в качестве 

синтетической дисциплины, широко использующей достижения физиологии, биохимии, 

почвоведения, микробиологии, цитогенетики, экологии и других наук и функционально 

объединяющей этапы мобилизации генофонда, самой селекции, сортоиспытания и 

семеноводства, агроэкологического районирования и конструирования агроэкосистем.  

 Анализ роста урожайности в XX веке показывает, что наряду с минеральными 

удобрениями, пестицидами и средствами механизации основную роль в этом процессе 

сыграло генетическое улучшение растений. Так, вклад селекции в повышение урожайности 

важнейших сельскохозяйственных культур за последние 30 лет оценивают в 40-80 %. 

Именно благодаря селекции на протяжении последних 50 лет, например в США, была 

обеспечена ежегодная прибавка урожая в размере 1-2 % по основным полевым культурам. 

Имеются все основания считать, что в обозримом будущем роль биологической 

составляющей, и в первую очередь селекционного улучшения сортов и гибридов, в 

повышении величины и качества урожая будет непрерывно возрастать. 

 

Сочетание методов адаптивной системы селекции  

 и генетической инженерии растений 

 

Рекомбинационная селекция обеспечивает непрерывное расширение спектра доступной 

отбору генетической изменчивости хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков, в 

том числе постоянное увеличение числа идентифицированных генетических доноров 

потенциальной урожайности и экологической устойчивости. Для этого широко применяют 

методы эндогенного и экзогенного индуцирования генетической изменчивости, преодоления 

половой несовместимости между видами одного семейства, гаметофитного отбора, 

позволяющего на основе больших популяций пыльцы идентифицировать на искусственных 

фонах генотипы, функционально эквивалентные искомым спорофитам и т.д.  

 Рассматривая возможности интеграции адаптивной системы селекции и генетической 

инженерии следует прежде всего определить принципиально новые приоритеты самой 

селекции растений, вытекающие из современного понимания: 



 - роли интегрированности генома и всего идиотипа у высших эукариот, 

проявляющейся в формировании блоков коадаптированных генов и сохранении их status quo 

при передаче наследственной информации от одного поколения другому; 

 - необходимости перехода от управления изменчивостью моногенных признаков к 

комбинаторике количественных (полигенных) признаков, многие из которых относятся к 

хозяйственно ценным; 

 - первостепенной роли мейотической рекомбинации (а не мутаций) в формировании 

потенциальной, свободной и доступной отбору генетической изменчивости у цветковых 

растений; 

 - роли абиотических и биотических факторов внешней среды, определяющих не только 

направление и темпы естественного отбора ("формирующее" влияние биоценотической 

среды), но и выступающих в качестве индукторов генетической изменчивости (мутационной, 

рекомбинационной, репарационной, транспозиционной); 

 - необходимости сочетания в сортах и гибридах высокой потенциальной 

продуктивности, устойчивости к действию абиотических и биотических стрессоров, а также 

продукционных и средообразующих (почвоулучшающих, фитомелиоративных, 

фитосанитарных, ресурсовосстанавливающих, дизайно-эстетических и др.) функций; 

 - важности развития новых направлений селекции, включая фито-(био)ценотическое, 

биоэнергетическое, экотипическое, экологическое, симбиотическое, а также апомиктическое, 

гаметное и др. ; 

 - возможности использования "доместикационного синдрома" с целью введения в 

культуру новых видов и экотипов растений (экологическая и экотипическая селекция). 

 В то же время современная селекция характеризуется целым рядом трудностей и 

нерешенных проблем, к числу важнейших из которых можно отнести следующие: 

 1. Чем больше признаков селекционер стремится объединить в одном сорте или 

гибриде, тем ниже темпы искусственного отбора, тем больше времени требуется для 

создания нового сорта. Наличие отрицательных генетических и биоэнергетических по своей 

природе корреляций между признаками существенно снижает темпы создания новых сортов.  

 2. Возможности традиционной селекции особенно ограничены при использовании 

зародышевой плазмы таксономически неродственных и отдаленных видов. Основным 

препятствием при этом являются генети- чески детерминированные презиготические и 

постзиготические барьеры. При использовании в качестве доноров ценных признаков диких 

родичей культурных растений продолжительность и масштабы селекционного процесса 

резко возрастают. 

 3. Дальнейший рост урожайности по важнейшим культурам сдерживается уже 

достигнутым высоким индексом урожая (0,5-0,8). 

 4. Усиление зависимости вариабельности величины и качества урожая от 

нерегулируемых факторов внешней среды, доля которых по основным зерновым культурам 

превышает 60 %. 

 5. При внесении больших доз минеральных удобрений и мелиорантов, использовании 

полного набора пестицидов и средств механизации происходит экспоненциальный рост 

затрат исчерпаемых ресурсов на каждую дополнительную единицу урожая, в том числе 

пищевую калорию, усиливается зависимость продуктивности агроэкосистем от техногенных 

факторов, ускоряются процессы и возрастают масштабы загрязнения и разрушения 

окружающей среды.  

 6. Антиэволюционные тенденции в селекции и конструировании агроэкосистем, 

проявляющиеся в увеличении генетической однородности сортов и однотипности 

агроценозов в противовес их агроэкологической специализации, гетерогенности и дизайно-

эстетической привлекательности.  

 7. При интеграции селекционно-агротехнических и генно-инженерных программ в 

большинстве случаев оказывается неизвестной генетическая природа хозяйственно ценных 

количественных признаков, а также эффектов их взаимодействия.  



 8. Как в традиционной селекции, так и при трансгенозе использование новых 

генетических доноров, как правило, требует значительной предварительной селекционной 

работы.  

 Анализ достижений селекции в 50-80-х годах XX столетия свидетельствует также о 

том, что большинство улучшенных агрономических признаков, обусловивших рост 

урожайности, имеет полигенный, комплексный характер. Созданы сорта и гибриды с 

широкой агроэкологической адаптацией, более медленным старением листьев, 

устойчивостью к полеганию, толерантностью цветков к абортированию в условиях жары и 

засухи, горизонтальной устойчивостью к болезням и др. Основное внимание в современных 

селекционных программах уделяется сочетанию высокой потенциальной продуктивности 

сортов и способности противостоять действию абиотических и биотических стрессоров. В 

числе основных причин такой ориентации - тенденции к увеличению разрыва между 

рекордной и средней урожайностью по важнейшим сельскохозяйственным культурам 

(обычное соотношение 4:1), повышению зависимости величины и качества урожая от 

применения техногенных средств, а также погодных флуктуаций (вариабельность 

урожайности по годам на 60-80 % обусловлена "капризами" погоды). Следовательно, 

дальнейшее успешное развитие селекции растений требует использования качественно 

новых методов, технологий и биологических концепций.  

 Известно, что генетика количественных признаков, игнорируя реальную генетическую 

природу их структурной организации и функционирования, длительное время базировалась 

на методах, сводящих сложные признаки к простым ("главным факторам" и пр.). В 

дальнейшем была признана динамичность формирования количественных признаков в 

морфогенезе, обусловливающая многовариантность реализации матричных структур (на 

пути ген-признак), перераспределение экспрессии генов и блоков генов в процессе 

формирования сложного признака и т.д. В настоящее время количественные признаки 

обычно рассматривают как динамичную многовариантную целостность, выявить 

генетическую природу всех составляющих которой практически невозможно. Что же 

касается генетических маркеров (marker-assisted-selection - MAS), реализующих свой эффект 

в отношении количественных признаков, то их идентификация остается весьма сложной, а 

практическое использование в селекции ограниченным. 

 Поскольку с помощью генетической инженерии не создают, а только улучшают уже 

адаптированные к определенным условиям внешней среды, а также технологиям 

возделывания сорта и гибриды, в комплексных селекционно-агротехнических программах 

должны быть изначально определены цели и этапы использования классических и 

биоинженерных методов управления наследственной изменчивостью при реализации той 

или иной морфофизиологической модели сорта (гибрида). Показано, например, что высокая 

адаптивность сорта озимой пшеницы Мироновская 808, получившего широкое 

распространение в самых разных почвенно-климатических и погодных условиях 

возделывания, объясняется идеальной агроэкологической "подогнанностью" его генома и 

цитоплазмы (плазмона), что и определяет высокую зимостойкость и гомеостатическую 

способность колоса, а также выносливость при загущении стеблестоя (Хангильдин, 1996). 

 Параллельно с использованием генетического потенциала окультуренных видов, а 

также с учетом многочисленных неудачных попыток повысить их морозоустойчивость и 

зимостойкость, соле- и кислотоустойчивость, скороспелость и фотосинтетическую 

производительность в предстоящий период особое внимание будет уделено введению в 

культуру новых видов (направление "смены вида"), обладающих бoльшим потенциалом 

конститутивной адаптивности. В число первоочередных задач при этом выдвигается 

"приручение" новых видов бобовых культур, в том числе клубнеплодных, кустарниковых, 

пастбищных, фуражных и др. Перспективно также введение в культуру новых видов 

масличных, зерновых, зернобобовых, луковичных и корнеклубнеплодных, многие из 

которых не только устойчивы к действию экологических стрессоров, но и характеризуются 

высоким содержанием биологически ценных веществ. При этом повышение урожайности 



новых культур будет обеспечиваться за счет признаков, как усиливающих потенциальную 

продуктивность растений, так и снижающих отрицательное действие лимитирующих 

величину и качество урожая абиотических и биотических факторов.  

 Особенно большие возможности генетической инженерии открываются, на наш взгляд, 

в плане использования методов трансгеноза для индукции мейотической рекомбинации на 

основе переноса в межвидовые гибриды растений эндогенных индукторов кроссинговера 

(Жученко, 1980, 1988, 2001). В последние годы доказано, что перенос гена reс A в растения 

табака позволяет увеличить рекомбинационную изменчивость. В опытах Авдеева с соавт. 

(2000) установлено, что у регенерантов и гибридов трансгенных растений томата, несущих 

ген кристаллического белка дельта-эндотоксина, повышается частота выщепления "редких" 

мутаций. В наших опытах обнаружено изменение частоты рекомбинации между локусами 

ful-e у гибридов томата, полученных при участии трансгенной формы с Ds-элементом в 4-й 

хромосоме. Одновременно отмечены и изменения расщепления по фенотипическим классам 

(Соловьев с соавт., отчет лаборатории рекомбиногенеза ВНИИ сельскохозяйственной 

биотехнологии за 2002 год).  

 В процессе интеграции методов адаптивной системы селекции и трансгеноза 

первостепенное внимание должно быть уделено повышению устойчивости сортов и 

гибридов к болезням, вредителям и сорнякам. О важности этого направления селекции 

свидетельствует уже тот факт, что общее число потенциально вредоносных для 

агроэкосистем видов достигает 80-100 тыс., в том числе свыше 30 тыс. возбудителей 

грибных, бактериальных и вирусных заболеваний, около 10 тыс. членистоногих и др. 

Несмотря на увеличение количества применяемых в сельском хозяйстве пестицидов 

(например в США 400 тыс. т в год) к началу XXI столетия потери урожая составляют в 

среднем 33 %. Общая же цена потерь урожая сельскохозяйственных растений в мире, 

согласно имеющимся оценкам, только от болезней достигает 50 триллионов долларов в год. 

В этой связи большие перспективы представляет сочетание методов традиционной селекции 

и трансгеноза при создании сортов с вертикальной устойчивостью, а также многолинейных и 

синтетических сортов. Связано это с тем, что методы генной инженерии позволяют 

встраивать в растение-реципиент сразу несколько разных генов устойчивости, создавая, 

таким образом, "пирамиду генов", обеспечивающую комплексную резистентность сорта. 

Однако нет оснований утверждать, что генная инженерия якобы сокращает время выведения 

сортов с требуемыми характеристиками (Шеламова, 2001 и др.), так как для этого всегда 

используют уже приспособленные к местным условиям внешней среды (почве, климату, 

погоде, технологиям возделывания) сорта, для создания которых необходимо 5-10 лет и 

более. 

 На многих объектах установлена корреляция между признаками, проявляющимися на 

гаметофитном и спорофитном уровнях (Мирюта, 1967; Жученко, 1980; Кравченко с соавт., 

1988 и др.). Например, экспериментально показано, что устойчивость томата к повышенной 

температуре (жаростойкость) коррелирует с определенным спектром эстераз в пыльце, их 

активностью и термостабильностью, а также характером изменчивости 

морфоцитохимических признаков самой пыльцы (Кравченко, 2000). При этом на гаплоидном 

уровне могут экспрессироваться такие признаки, выявить которые у диплоидов обычно не 

удается (Hollingshead, 1930; Muntzing, 1934; Katayama, 1954). Однако с переходом к отбору 

на гаплоидном уровне, например у кукурузы, существенно изменяется отношение между 

признаками (Ротаренко, 2000), что в свою очередь усложняет прогноз их проявления у 

диплоидов. К настоящему времени доказана возможность введения экзогенной ДНК в 

растения посредством прорастающей пыльцы (Чесноков, 2000). 

 Таким образом, с помощью гаметной селекции и гаметофитного отбора можно 

успешно решать следующие селекционно-генетические задачи: 

 - Улучшение показателей самих репродуктивных структур, и в частности пыльцы 

(изменение аэродинамических свойств и фертильности; повышение пыльцепроизводящей 



функции растений, а также способности пыльцы прорастать при пониженных или, наоборот, 

повышенных температуре, влажности, освещенности и других стрессовых ситуациях). 

 - Изменение признаков спорофита за счет оценки и отбора генетически 

разнокачественных пыльцевых зерен, то есть на основе использования корреляций между 

признаками гаметофита и спорофита.  

 - Оценка эндогенного (включая трансгеноз) и экзогенного индуцирования частоты и 

спектра рекомбинационной изменчивости, проявления признаков пыльцы у гибридов F1, 

характера их наследования, а также дифференциального роста пыльцевых трубок in vitro и in 

vivo. 

 - Исследование особенностей проявления признаков на гаплоидном уровне, в том 

числе с учетом того, что у диплоидов некоторые признаки не экспрессируются. 

 - Повышение точности гибридологического анализа за счет учета возможностей 

элиминации маркированных рекомбинантных микрогамет, а также изменения соотношений 

между фенотипическими классами растений в расщепляющихся поколениях. 

 Поскольку гаметная селекция, базирующаяся на прямом (свойства самой пыльцы) и 

косвенном (корреляция между признаками гаметофита и спорофита) отборе пыльцы, 

позволяет значительно ускорить селекционный процесс, очевидна не только возможность, но 

и целесообразность сочетания методов гаметной селекции и трансгеноза. В основу такой 

интеграции может быть положена гибридизация трансгенных форм с сортами-реципиентами, 

а также использование самой пыльцы в качестве генетически модифицируемого объекта. 

Главные преимущества сочетания методов гаметной селекции и генной инженерии состоят, 

на наш взгляд, как в возможности оценки громадного числа гамет для прямого отбора 

искомых генотипов на специально созданных и сравнительно легко регулируемых фонах, так 

и в увеличении вероятности идентификации ценных спорофитов на основе корреляционного 

анализа (косвенный гаметофитный отбор).  

 В интеграции методов современной селекции и биоинженерии исключительно важную 

роль играет возможность с помощью последней решать две принципиально разные, но 

одинаково приоритетные для селекции и семеноводства растений задачи: различать 

генотипы растений и паспортизировать сорта, а также выявлять гены, контролирующие 

хозяйственно ценные и адаптивно значимые признаки (Хавкин, 2000). Благодаря 

достижениям молекулярной биологии и популяционной генетики в настоящее время 

генетическая гетерогенность растений и пыльцы может быть оценена не только по 

агрономическим и биохимическим признакам, как это было во времена Н.И. Вавилова, но и 

на молекулярном уровне (изоферментный анализ, одномерный и двумерный электрофорез, 

рестрикция ДНК и др.). При оценке генетического разнообразия особого внимания 

заслуживает учет новых аллелей, а также новых сочетаний генов (с указанием 

географического происхождения и генеалогии образцов, их географической отдаленности, 

степени генеалогического родства и т.д.). О биологическом разнообразии объектов 

исследования можно также судить по индикаторам расстояния или дивергенции между 

признаками (Masson, 1986). Выбор признаков и их число в каждом конкретном случае 

определяют с учетом поставленной задачи, а сами признаки, в том числе продуктивности и 

устойчивости, оценивают в потомстве отборов. 

 Итак, в XXI веке роль сочетания методов адаптивной системы селекции и трансгеноза 

в формировании величины и качества урожая, а также средоулучшающих и 

ресурсовосстанавливающих функций агроэкосистем может не только существенно возрасти, 

но и оказаться решающей при целенаправленном управлении наследственностью и 

изменчивостью культурных растений. При этом основополагающее значение селекции в 

дальнейшем наращивании производства сельскохозяйственной продукции обусловлено тем, 

что применение техногенных средств интенсификации в промышленно развитых странах 

уже достигло порога антропогенного насыщения агробиогеоценозов, а для большинства 

развивающихся стран остается недоступным. Поскольку уже практически полностью 

использованы резервы расширения площадей плодородных почв и запасов пресной воды, а 



затраты невосполнимых ресурсов на каждую дополнительную единицу урожая и масштабы 

деградации природной среды имеют постоянную тенденцию к росту, будущее цивилизации 

зависит от возможностей биологизации и экологизации интенсификационных процессов в 

системе сельскохозяйственного природопользования.  

Ограничения и опасности генетической инженерии 

 

 "Не навреди, не ищи выгоды, советуйся с коллегами и соблюдай высокую мораль". 

 Бессмертные принципы клятвы Гиппократа 

 

При оценке возможностей генетической инженерии важно учитывать те ограничения и 

опасности, которые вытекают из законов генетической и экологической изменчивости 

живых организмов. Известно, что генетическая сложность цветковых растений на много 

порядков выше, чем бактерий. При этом барьеры, обусловливающие половую 

несовместимость и инконгруентность у высших растений, весьма многочисленны и вовсе не 

исчерпываются известными презиготическими и постзиготическими механизмами. 

Поскольку многие закономерности генетической инженерии остаются до конца 

неизвестными и мы не знаем, сколько времени потребуется на их познание, было бы весьма 

опасным пренебрегать традиционными методами селекции, которые сегодня, действительно, 

"кормят" население Земли. 

 Высоко оценивая роль генетической инженерии в селекции растений, особенно в плане 

преодоления межвидовых и даже межродовых барьеров несовместимости, следует, однако, 

учитывать и ограничения, обусловленные следующими причинами:  

 1. Большинство хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков являются 

полигенными по своей природе, более того, они контролируются коадаптированными в 

масштабе хромосом, генома и даже идиотипа ядерными и цитоплазматическими 

детерминантами; из более чем 50 тыс. генов, контролирующих идиотип высшего растения, 

лишь у некоторых видов изучены 200-300 генов (локализация в хромосомах); большинство 

адаптивно и хозяйственно значимых полигенных признаков остаются генетически не 

идентифицированными и биохимически не охарактеризованными; методы генетической 

инженерии разработаны только для небольшого числа культур и т.д. Наиболее 

распространенной ошибкой является отождествление гена с признаком. Однако именно на 

этом базируется рабочая концепция трансгеноза как метода "переноса генов". Между тем 

любой ген - это лишь одна из важнейших, но не единственная предпосылка проявления 

признака, в том числе его пенетрантности, экспрессии, плейотропных эффектов и т.д.  

 2. Неопределенность конечного результата трансгеноза (как и при индукции мутаций) 

и ограниченные возможности переноса искомых генов. Эта ситуация обусловлена рядом 

причин: 

 - отсутствие методов сайт-направленной интеграции генов, или вставки 

интродуцируемых генов в определенный сайт ДНК-хозяина. Между тем без точной и 

мишень-направленной генной хирургии (targetoriented gene-surgery) тДНК будет 

встраиваться в геном растения-хозяина случайно;  

 - быстрый выход из строя ГМ-растений, полученных на основе бактериальных генов, 

под воздействием систем инактивации чужеродной ДНК, с помощью которых растения 

обычно защищаются от вторжения вирусов (silensing - подавление активности трансгенов); 

 - наряду с чужеродным геном трансгенные растения нередко несут и немало 

"строительного мусора", включающего нежелательные генетические элементы вектора 

(маркерные гены и пр.); 

 - невозможность использования Agrobacteria для переноса генов с помощью Ti-

плазмид в однодольные растения, к которым принадлежат многие хозяйственно ценные 

виды; 

 - поиск генных векторов для хлоропластов и митохондрий, так как Ti-плазмиды 

переносят гены исключительно в ядро;  



 - недостаточные знания о структуре, функциях и регуляции генов, определяющих 

большинство хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков. 

 Остается также неисследованным влияние трансгеноза на экспрессию собственных 

генов хозяина (реципиента); место интеграции ДНК в геноме хозяина при безвекторном 

варианте переноса оказывается случайным; возможны феномены запуска (индукция) 

непрогнозируемых событий "инсерционного" мутагенеза, усиления вариабельности 

трансгенной экспрессии, а также проявление нежелательных плейотропных эффектов 

трансгена. Опасность случайности генно-инженерных последствий связана и с тем, что 

чужеродные гены могут активировать "молчащие" гены, а также индуцировать эндогенные 

системы мейотической и митотической рекомбинации. 

 3. Каждый вид, организм и даже клетка имеют мощную противоинформационную 

защиту (системы узнавания и репарации, подавляющие функционирование экзогенной 

ДНК). Кроме того, у высших эукариот функционирует весьма сложная и 

многоэшелонированная регуляция экспрессии генома (включающая транскрипционный и 

посттранскрипционный уровни), причем каждый уровень многократно задублирован. 

Наличие этого механизма, с одной стороны, предотвращает получение эволюционно 

неапробированных генетических вариантов, то есть усиливает биобезопасность трансгеноза, 

а с другой, - сдерживает получение нетрадиционных генетических вариантов, что является 

главной задачей самой генетической инженерии и селекции в целом. 

 4. Широко известны многие нетрадиционные пути обмена генетической информацией 

между организмами, принадлежащими к разным систематическим группам: трансдукция 

(встраивание и перенос вирусом фрагментов чужеродной ДНК), трансформация 

(естественная или искусственная передача признаков и ДНК от одного организма к другому), 

обратная транскрипция и др. В числе природных векторов, способных переносить 

информацию от одного вида к другому, - плазмиды, вирусы, транспозоны, инсерции 

(Кордюм, 1982). Например, плазмиды могут переносить самые различные признаки - от 

патогенности грибов до фертильности или стерильности растений. Подробно исследован 

перенос генов из бактерий в грибы, растения и клетки млекопитающих. В результате 

возможно не только локальное, но и глобальное нарушение экологического равновесия в 

естественных и антропогенных экосистемах. Вместе с тем, например, спутниковые сорные 

виды и расы пшеницы, ячменя, овса, риса, рапса, сорго, подсолнечника, земляники, редиса, 

моркови, лука и других культур (всего около 50 видов) являются "резервуарами" 

генетического разнообразия и составляют основу интрогрессивного обогащения генофонда 

соответствующих культурных видов растений. При этом интрогрессия у ряда культур 

достигает 30-50 % и более, а возможность передачи пластидного материала пыльцой у 

некоторых видов растений делает незащищенной не только ядерную, но и 

цитоплазматическую наследственность. Особенно велика вероятность перекрестного 

опыления у аутбридинговых и в первую очередь энтомофильных видов растений. 

Определенную опасность представляет и неконтролируемое распространение семян самих 

трансгенных растений.  

 Важно также учитывать, что сохранение, например, свойств гербицидоустойчивости в 

ауткроссинговых популяциях диких сородичей не требует постоянного давления 

гербицидного фона. Уже известно более 40 видов сорных растений, которые очень быстро 

приобрели устойчивость к производным сульфонилмочевины. Зарегистрирован ряд видов 

злаковых и бобовых сорняков, устойчивых к глифосату. Кроме того, широкое 

распространение гербицидоустойчивых сортов увеличивает не только масштабы применения 

гербицидов и вытеснения альтернативных методов борьбы с сорной растительностью 

(многовидовые севообороты, разные способы обработки почвы, безгербицидные технологии 

и т.д.), но и способствует обеднению видового состава полезной энтомо- и орнитофауны в 

агроэкосистемах, а также загрязнению природной среды и пищевых продуктов. Особую 

опасность в этой связи представляет разрушение механизмов и структур биоценотической 

саморегуляции агроландшафтов, что неизбежно приводит к дальнейшему увеличению затрат 



пестицидов на защиту агроценозов от вредоносных видов. В результате образуется 

замкнутый порочный круг, при котором наносится все больший ущерб экологической 

безопасности человека. 

 С учетом вероятности и опасности неконтролируемого переноса наследственной 

информации генетически модифицированных культурных растений к их диким сородичам, в 

том числе сорнякам, важно учитывать следующие особенности гаметофитного отбора: 

конкурентная способность пыльцы является наследуемой и играет важную роль в эволюции 

покрытосеменных, обусловливая неслучайное опыление; степень конкурентоспособности 

пыльцы влияет на фенотип потомства, может увеличивать число и энергию прорастания 

семян, усиливать рост сеянцев; пыльцевая функция культурных растений обычно ослаблена 

по сравнению с дикорастущими видами и полукультурными разновидностями; между 

проявлением хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков на гаметофитной и 

спорофитных стадиях роста растений может существовать как положительная, так и 

отрицательная корреляция. 

 Очевидно, что если трансформируемый ген прямо или косвенно усиливает 

конкурентоспособность пыльцы (а этой возможностью в гаплоидной пыльце обладают и 

рецессивные аллели) или спорофита (начиная с прорастания семян), то он будет подхвачен 

естественным отбором и может предопределять доминирование соответствующих генотипов 

в гетерогенных популяциях. Вероятность "утечки" трансгенной информации зависит от 

степени совместимости культурного вида и базисного сорта с дикими, в том числе сорными, 

видами, характера размещения последних во времени и пространстве (малые или большие 

группы), а также расстояния, на которое может быть перенесена соответствующая пыльца и 

др. В повышении вероятности такого переноса особенно большую роль будут играть 

полиплоидные формы дикорастущих видов растений, способных как "губка" впитывать 

экзогенную наследственную информацию.  

 В настоящее время широко используют устойчивые к вредителям трансгенные 

растения, в том числе с высоким содержанием Bt-токсина, который может переноситься с 

пыльцой и фитофагами в другие организмы экосистемы. Попадая в ризосферу, Bt-токсин 

способен накапливаться в почве, оказывая влияние на биогеоценоз и грунтовые воды. 

Трансгенные культуры, устойчивые к фитовирусам, могут изменять вирулентность 

существующих вирусов, приводить к появлению новых вирулентных штаммов. Возможен 

также прямой перенос генов вирусоустойчивости от трансгенных растений к диким 

сородичам. В результате неконтролируемого переноса трансгенов, появления устойчивых к 

гербицидам и эндотоксинам вредоносных видов, снижения биологического разнообразия 

агроценозов может быть существенно нарушено экологическое равновесие в 

агроэкосистемах. Не случайно, например, в США для предотвращения или снижения темпов 

естественного отбора вредных насекомых, устойчивых к Bt-токсинам, создают "убежища" 

для полезной энтомофауны из обычных сортов той же культуры. 

 Вероятность неконтролируемого распространения трансгенов значительно возрастает и 

в результате индуцированного рекомбиногенеза. Известно, что рекомбинация является 

главным механизмом передачи трансформированных генов близкородственным видам 

высших эукариот (совместимых при половом скрещивании). Однако показано, что при 

действии экологических стрессоров могут увеличиваться не только частота и спектр 

кроссоверов, но и идти отбор на увеличение рекомбинационного потенциала популяции 

(Жученко с соавт., 1985; Parsons, 1988). А это в свою очередь означает, что в 

неблагоприятных и особенно экстремальных условиях внешней среды рекомбинационная 

изменчивость растений, включая передачу трансформированных генов, может быть 

значительно увеличена. 

 5. Все возрастающие масштабы использования ГМ-растений требуют более 

тщательного рассмотрения вопроса о связи биологического разнообразия агроэкосистем с их 

генетической и экологической уязвимостью. Известно, что непрерывное использование 

лучших сортов в качестве исходного селекционного материала приводит к концентрации в 



селекционном пуле генов, полученных из ограниченных коммерческих источников. 

Последние в большинстве случаев не включают представленные на уровне 

соответствующего вида аллели того или иного признака. Генетическое разнообразие, 

возможно, будет снижаться также по мере того, как трансгенные сорта начнут занимать все 

бoльшие площади. В результате генетическая база некоторых важнейших видов растений 

может оказаться крайне узкой, что неизбежно повысит опасность массового поражения 

фитоценозов вредными видами.  

 Очевидно, что имеющиеся генно-инженерные варианты одного и того же признака 

пока несопоставимы с соответствующим аллельным полиморфизмом, представленным в 

коллекциях местных сортов, примитивных форм и т.д. Так, в семенном банке CIMMYT в 

Мексике хранится и поддерживается 13000 линий кукурузы. По мере увеличения 

идентифицированной по ценным признакам части коллекции генетическое разнообразие 

исходного материала постоянно увеличивается. Однако большинство геноисточников не 

может быть использовано непосредственно и необходима большая работа по их 

предварительной селекции. Это же обстоятельство ограничивает биоразнообразие и 

трансгенных вариантов. 

 6. Особую опасность представляет повсеместное использование неизбирательности 

гербицидов и энтомотоксинов, что неизбежно приведет (и уже приводит) к эффекту 

"пестицидного бумеранга". Так, при широкомасштабном и длительном применении 

гербицидов с одним и тем же спектром действия (типа раундап) малораспространенные, но 

не чувствительные к гербицидам сорные виды растений могут оказаться в агроценозах 

доминирующими. Считается, что только за последние годы десятки видов сорных растений 

сравнительно быстро приобрели устойчивость к производным сульфонилмочевины. 

Аналогичные эффекты "пестицидного бумеранга" известны при длительном применении 

однотипных инсектицидов и фунгицидов. Из-за повышения пестицидоустойчивости 

растений приходится увеличивать дозы химикатов, что в свою очередь резко снижает 

возможность экологически безопасного и рентабельного использования химических средств 

защиты растений. Кроме того, широкое применение пестицидов сплошного спектра действия 

является причиной нарушения трофических связей и экологического равновесия в 

агробиогеоценозах.  

 7. Международные корпорации ("Монсанто", "Доу Хемикал", "Новартис" и др.), в 

которых в настоящее время сосредоточена основная часть работ по генетической инженерии 

растений, стремятся к монопольному контролю за рынком сортов-семян, а следовательно, и 

за рынком продовольствия. Так, фирма "Монсанто" владеет 94 % всех трансгенных растений, 

выращиваемых в мире. Известно также, что гербицид раундап был создан на этой фирме в 

конце 70-х годов на основе глифосата. Со времени внедрения сортов сои, устойчивых к 

раундапу (1995), использование этого гербицида возросло с 20 до 62 % (2000) общей 

площади, обрабатываемой гербицидами. На 52,6 млн га, занятых ГМ-растениями, 

преобладают глифосатоустойчивые сорта сои, кукурузы, хлопчатника, масличного рапса, 

доля которых составляет 85 %; остальная часть - Bt-защищенные культуры.  

 Начиная с 70-80-х годов прошлого столетия идет быстрое слияние крупных 

химических, фармацевтических и энергетических компаний с селекционно-

семеноводческими фирмами. Между тем сугубо коммерческие интересы транснациональных 

компаний ограничивают число сортов и гибридов, реализуемых во всем мире, что неизбежно 

снижает генетическое разнообразие агроэкосистем. Другими словами, монополизация в 

области биотехнологического бизнеса, в том числе собственности на трансгенные сорта 

(эксклюзивные права на сою как культуру, семена и разновидности этого растения; создание 

частных банков генов и т.д.), при которой получение прибыли является самодавлеющим 

фактором, может иметь крайне отрицательные последствия для всего мирового сообщества.  

 8. По своей сути генетическая инженерия относится к числу двойных технологий. Так, 

некоторыми фирмами были начаты разработки "терминаторных технологий", имеющих 

своей целью ограничение продолжительности жизнеспособности семян и, таким образом, 



обеспечение физической защиты авторских прав создателей трансгенных растений. В 

дальнейшем "по политическим соображениям" эти работы были прекращены. И все же 

возможности практической реализации "терминаторных технологий" на основе 

использования методов генетической инженерии очевидны. 

 Справедливости ради следует, однако, заметить, что "терминаторные технологии" 

могут быть разработаны и методами традиционной селекции. В этой связи специального 

рассмотрения заслуживает синдром дисгенеза у растений, вызываемый гаметоцидными 

генами. Так, Endo с соавт. (1975) установили, что несколько видов рода Triticum, имеющих 

геномы C, S или S1 Aegilops, содержат гаметоцидные гены, которые были внесены в геном 

пшеницы в результате гомологичного спаривания хромосом или добавления чужеродной 

хромосомы. В случаях, когда гаметоцидные гены или хромосомы видов рода Aegilops (A. 

speltoides, A. sharonensis, A. longissima, A. triuncialis) присутствуют в гетеро- или 

гемизиготном (моно-сомном) состоянии в геноме мягкой пшеницы, они вызывают разрыв 

хромосом и мутации, мужскую или женскую стерильность, сморщивание семян. При этом 

если гаметоцидный ген Gcl, полученный из A. speltoides, вызывает стерильность, 

сморщивание семян и мутации у растений F1, то гаметоцидные хромосомы обусловливуют 

стерильность. 

 В "терминаторных технологиях" может быть использована и различная скорость роста 

пыльцевых трубок, определяющих мужской и женский пол, что получило специальное 

название "сертация". В некоторых случаях сертацию вызывают гаметофитные факторы (у 

ряда видов растений идентифицированы десятки соответствующих локусов). Однако число 

причин, обусловливающих различную конкурентоспособность пыльцевых зерен и изменение 

соотношения полов, значительно больше. Так, в этом же ряду факторов находится 

асинхронность развития зародышевых мешков и прохождения стадии эмбриогенеза, в 

результате чего на этапе оплодотворения снижается завязываемость семян.  

 9. Наибольшую тревогу ученых, промышленников и законодателей вызывает 

использование трансгенных растений в полевых условиях (спонтанный перенос генов), а 

также употребление конечных продуктов трансформированных (трансгенетически 

модифицированных) растений. Так, еще в 70-х годах было установлено, что Bacillus 

thuringiensis высвобождает экзотоксин турингиенсин А, который является токсичным для 

целого ряда вредных насекомых и растительных патогенных нематод, а также влияет на 

млекопитающих, ингибируя синтез РНК-полимеразы (Bond с соавт., 1971; Prasad с соавт., 

1972; Smuckler с соавт., 1972 и др.). В дальнейшем с учетом ранее полученных данных о 

влиянии пестицидов на цитогенетические системы растений был исследован и спектр 

реакций клеток на действие этого экзотоксина. В частности, было установлено, что 

турингиенсин А, являющийся основным компонентом микробного инсектицида турицида, по 

своему влиянию на цитогенетические процессы в клетках имитирует митотические эффекты 

кофеина, колхицина, аминопирина, хлоралгидрата, обладающих потенциально мутагенным 

действием и потому представляющих опасность. Речь идет о том, что турингиенсин А 

задерживает вхождение многих клеток в митоз (резкое падение митотических индексов), 

ингибирует формирование веретена (даже на стадии метафазы) и цитокинез, индуцирует 

образование микроядер, хромоцентрических ядер и внутриядерное объединение хроматина, 

нарушает конденсацию и рассеивание хромосом. Авторы пришли к выводу, что, поскольку 

турингиенсин А определенно обладает мутагенными и/или цитогенетическими эффектами, 

необходима большая осторожность при его крупномасштабном использовании в 

растениеводстве (Sharma и Sahu, 1971, 1976). 

 Особую опасность представляет возможное влияние ГМО на аллергические реакции 

человека. К настоящему времени идентифицированы сотни индукторов аллергии, от которой 

страдает около 10 % населения. Необходима тщательная оценка потенциальной 

аллергенности трансгенных растений и полученных из них продуктов. Причиной 

токсичности соответствующего белкового продукта может также служить экспрессия 

маркерных (репортерных) генов. Поскольку аллергенный потенциал привнесенного с 



помощью трансгеноза белка в растение-реципиент обусловлен большим числом факторов, 

применение даже всех имеющихся на сегодня методов тестирования аллергенности не может 

дать полную гарантию пищевой безопасности ГМ-продукта (Семенюк, 2001), тем более, что 

широко используемые сельскохозяйственные растения содержат более десятка тысяч 

различных белков, часть из которых является аллергенами. 

 Сложность методов контроля многочисленных возможных последствий широкого 

использования трансгенных организмов хорошо известна. Так, в Германии проверка на 

безвредность генетически измененных растений, животных и микроорганизмов 

продолжается от 5 до 6 лет. В то же время реальная ценность многих оценок (аналогичных 

испытаниям пестицидов) остается весьма сомнительной. Обусловлено это несовершенством 

методов определения безопасности (риска) использования ГМ-растений, связанным со 

слабой пока научной базой экологических, медико-биологических и токсиколого-

гигиенических оценок последствий широкого распространения трансгенных растений и Bt-

защищенных культур. В этой связи практически невозможно доказать как полную 

безопасность использования трансгенных растений, так и проверить возможные негативные 

последствия.  

 Противоречивые оценки последствий ГМ-продукции связаны не только с их 

возможным влиянием на здоровье и окружающую среду, но и неоднозначным отношением к 

этому вопросу людей по нравственным и религиозным соображениям. А это в свою очередь 

предполагает широкое привлечение всего массива соответствующих знаний, в том числе 

обоснованных "общих соображений" и "здравого смысла". Для этого, однако, необходимо 

выйти за пределы медико-гигиенических проблем использования ГМО, включив 

эволюционные, социально-экономические и морально-этические критерии оценок. 

Недопустимо, во всяком случае, чтобы интересы межнациональных корпораций были выше 

интересов всего общества, а население бедных стран служило в качестве дешевого 

испытательного полигона для ГМ-продукции. Исторический опыт развития цивилизации 

свидетельствует о том, что когда достижения науки используют главным образом с позиций 

политической и экономической целесообразности, преграда, отделяющая добро от зла, 

действительно оказывается хрупкой и ненадежной (Лопухин, 2001). 

 10. Обычно при обосновании безопасности использования ГМО, в том числе 

трансгенных растений, ссылаются на аналоги, происходящие в природной среде (спонтанное 

скрещивание между близкородственными видами растений; перенос генов между видами с 

помощью плазмид, вирусов и пр.). Действительно, имеются многочисленные доказательства 

горизонтального переноса генов в процессе эволюции растений. Считается, например, что 

хлоропласты произошли эндосимбиотически от фотосинтетических бактерий, то есть от 

общего предка (Jacob, 1982). Наряду с ранним переносом ( 400 млн лет тому назад) от 

общего прародителя гена tuf A, который кодирует синтез белка (EF-Tu) в хлоропластах, был 

обнаружен ген rpl 22, перенесенный примерно 50 млн лет тому назад от общего прародителя 

бобовых из хлоропласта в ядро и детерминирующий синтез фибросомного белка (L22) (Ganit 

с соавт., 1984). Вместе с тем при обсуждении примеров горизонтального переноса генов 

обычно замалчивается тот факт, что наряду с положительными природными аналогами 

имеются и негативные примеры. 

 11. К числу опасностей широкого использования ГМ-растений относят возможность 

влияния целенаправленного изменения содержания какого-либо одного белка на изменение 

других белков. Показано также, что в полевых условиях устойчивая к глифосату трансгенная 

соя неожиданно оказалась чувствительной к действию высоких температур (Gertz с соавт., 

1999). Широкое использование трансгенных растений, обеспечивающих устойчивость к 

вредным насекомым за счет синтеза специфических белковых токсинов (эндотоксины Bt), а 

также протеолитических ферментов, осложняется крайне низкой эффективностью 

экспрессии интродуцированных генов вследствие нестабильности матричной ДНК. Так, 

обычно на долю накопленного Cry-протеина приходится лишь 0,0002-0,002 % от общего 

количества растворимых протеинов, которых, как правило, оказывается недостаточно для 



защиты растений от вредителей. Поэтому в соответствии с требованиями Агентства по 

охране окружающей среды США в Bt-сортах должно содержаться достаточно высокое 

количество токсинов для уничтожения большей части растительноядных насекомых. И все 

же если учесть, что к настоящему времени уже известно более 500 видов, популяции 

которых обладают устойчивостью к инсектицидам, то вероятность преодоления Bt-

токсиноустойчивости сортов и гибридов также достаточно велика. Кстати, использование Bt-

устойчивых сортов не освобождает фермеров от необходимости проведения всех остальных 

мероприятий по борьбе с вредителями.  

 Бесспорно, пока нет веских оснований сдерживать исследования в области получения 

трансгенных растений и животных, как, впрочем, и для всеобещающих заявлений по этому 

поводу. Ошибочно было бы рубить яблоню только из-за того, что на ней могут появиться 

червивые плоды. В то же время нельзя и отрицать наличие определенного биологического и 

экологического риска при широком использовании трансгенных организмов. Показано, 

например, что растительные остатки трансгенных культур могут оказывать влияние как на 

генетичеcкую структуру и динамику численности популяций почвенной биоты, так и на 

функционирование различных структур и механизмов биоценотической саморегуляции 

агроценозов. Очевидна также связь между "здоровой пищей", "экологической 

устойчивостью" агроэкосистем и их "биологическим разнообразием". Само же 

использование трансгенных растений требует не только модифицированных технологий 

возделывания культур, но и значительно более высокого уровня экологического 

мониторинга, маркировки соответствующей продукции и т.д.  

 В целом степень риска при использовании трансгенных организмов следует оценивать 

с учетом долговременных интересов жизнеобеспечения всего общества. Бесспорно, 

произвольная изменчивость высших растений ограничивается "системой саморегуляции" и в 

этом одна из эволюционных гарантий безопасности использования методов трансгеноза в 

селекции растений. Многие опасности в научно-техническом прогрессе обусловлены, как 

известно, неопределенностью тех или иных знаний, а нередко и ошибочностью отдельных 

положений. Утверждается, например, что биобезопасность генной инженерии якобы 

обусловлена использованием "природных генов", присутствующих в растениях на 

протяжении всей их эволюции. Между тем известно, что характер проявления любого 

экспрессируемого гена и даже нейтральной мутации зависит от места ее расположения в 

геноме и генотипической среды (Четвериков, 1924).  

 Следует также учитывать, что ДНК-технологии представляют собой активное 

вмешательство человека в эволюционное развитие биосферы, последствия которого во 

многом пока остаются не ясными. Не случайно в соответствии с Национальной стратегией 

сохранения биологического разнообразия России, принятой на Национальном форуме в 2001 

году, важнейшей задачей является "предотвращение распространения генетически 

измененных форм живых организмов, используемых в биотехнологиях, в открытые 

агроэкосистемы и природные экосистемы". Бесспорно, методы генетической инженерии 

значительно расширяют возможности управления наследственностью и изменчивостью 

сельскохозяйственных культур. Однако при этом они всегда будут оставаться лишь 

дополнительным, но не замещающим фактором в арсенале адаптивной системы селекции 

растений 

. 

Транcгеноз и эволюция 

 

"Эволюционный подход дает возможность достаточно глубоко понять данные спе- 

 циальной биологической дисциплины". Н.В. Тимофеев-Ресовский и др. (1977) 

 

Какие прогнозы можно сделать относительно взаимосвязи синтетической теории 

эволюции и трансгеноза? Какие последствия повлечет за собой повсеместное 

распространение генетически модифицированных растений и животных на фоне все 



возрастающих масштабов загрязнения и разрушения природной среды, а также 

демографического "взрыва"? Где и как следует искать ответы на эти и другие вопросы? 

Очевидно только, что степень риска использования генетической инженерии в 

природопреобразующей деятельности человека пропорциональна не только уровню его 

знаний, но и пониманию жизненно важной необходимости гармонизировать свои отношения 

с Природой. В настоящее время основная дискуссия при оценке риска использования ГМО 

ориентирована на конечный продукт, тогда как возможные эволюционные последствия 

генетической инженерии остаются без внимания. В чем же конкретно результаты и 

тенденции генетической инженерии растений противоречат известным законам естественной 

эволюции биосферы и в чем опасность нарушения этих законов? Попытаемся ответить на 

эти непростые вопросы. 

 Важнейшей особенностью, отличающей Homo sapiens от многих миллионов других 

биологических видов, является то, что при увеличении плотности человеческой популяции 

на ограниченном жизненном пространстве ускоренными темпами продолжается рост ее 

численности. Другими словами, человек является "неумеренным видом" прежде всего в том 

смысле, что численность его популяции оказывается неподвластной законам саморегуляции. 

Другая особенность Homo sapiens состоит в его необыкновенной способности к 

преобразованию абиотической и биотической среды. Оценивая антропогенное воздействие 

человека на природу, В.И. Вернадский считал его равным по масштабам действию 

геологических сил. Между тем нет никаких гарантий того, что дальнейшее развитие 

человечества будет происходить при решающем влиянии коллективного разума, то есть по 

сценарию перехода биосферы в ноосферу. Наиболее ярким примером тому являются не 

только "разлад с природой" на 37 % суши Земли, занятой сельскохозяйственными угодьями, 

но и миллионы гектаров пустынь, простирающихся на территориях, покрытых еще в 

недавнем прошлом буйной растительностью. С учетом этого открывающиеся возможности 

генетической инженерии вызывают не только восхищение, но и чувство беспокойства. И 

если исходить из того, что экологическое равновесие биосферы Земли является 

промежуточным, то есть ограниченным тем или иным сроком, состоянием, то безграничное 

вмешательство человека в естественную эволюцию "живого" может изменить как 

экологическую ситуацию, так и направление эволюции. Можно надеяться лишь на то, что 

адаптация самого Homo sapiens к окружающему миру посредством познания (суть 

культурной эволюции) будет опережать темпы и масштабы антропогенного вмешательства в 

процессы естественной эволюции. 

 С открытием возможностей генетической инженерии (управление наследственностью 

по произволу) человечество вплотную приблизилось к возможности создания такого живого 

мира, которого на Земле еще не было и закономерности развития которого никому 

неизвестны. Однако увеличивая свое влияние на биосферу человек должен опираться не 

только на законы эволюции и новые технологии, но и на иные стратегические цели и новые 

критерии "качества жизни", базирующиеся на умеренности и благоразумии. Тот факт, что 

живая материя эволюционирует по определенным законам (многие из которых остаются 

пока нам неизвестными), вовсе не уменьшает опасности вмешательства человека в 

изменение уже известных законов наследственности и изменчивости живых организмов. Вот 

почему у любого научного направления были и будут не только свои защитники, но и 

еретики! 

 Биосфера эволюционировала по законам "умножения числа видов" и их 

"экологической специализации". При этом в основе увеличения биоразнообразия лежит 

репродуктивная изоляция каждого вида. В этом и заключается один из постулатов 

синтетической теории эволюции (СТЭ): поток генов возможен только внутри вида, который 

является генетически целостной замкнутой системой. Между тем генетическая инженерия 

позволяет в соответствии с желанием (а порой и прихотью) Homo sapiens проводить 

"гибридизацию без границ", игнорируя процессы "экологической специализации" новых 

генотипов, что неизбежно может изменить весь устоявшийся в биосфере ход сукцессионных 



процессов. Примеры последствий неконтролируемого распространения тех или иных видов 

растений, животных, микробов и вирусов весьма многочисленны и хорошо известны. При 

этом все эти катастрофические ситуации вызывали не "монстры, полученные в пробирке", а 

проверенные уже длительной эволюцией организмы (водоросли, микроорганизмы, вирусы, 

цветковые растения, животные и др.). 

 Биологическое разнообразие биосферы лежит в основе ее экологического равновесия, 

что в свою очередь является главным фактором жизнеобеспечения и самого Homo sapiens. 

Уже тот факт, что из 5 тыс. окультуренных видов растений человек в настоящее время для 

удовлетворения 90 % своих потребностей в продовольствии использует лишь 20, из которых 

14 принадлежит всего лишь к двум семействам, указывает на реальную опасность 

существенного уменьшения биологического и генетического разнообразия агроэкосистем 

при широком распространении ГМ-растений и сортов. Известно, что именно в результате 

повсеместного возделывания генетически однотипных сортов и гибридов, созданных 

традиционными методами селекции, в XX столетии сельское хозяйство мира сотрясали 

эпифитотии гельминтоспориоза, ржавчины, фомопсиса и др. При этом такая культура, как 

желтый люпин, считающаяся в условиях России "северной соей", была практически 

полностью уничтожена антракнозом. Другим неизбежным следствием уменьшения 

биологического разнообразия агроэкосистем станет значительно бoльшая их зависимость от 

"капризов" погоды (меньшая экологическая защищенность), ограниченные возможности 

утилизировать благоприятные факторы окружающей среды (плодородие почвы, особенности 

климата, погода и пр.), необходимость увеличения затрат исчерпаемых ресурсов 

(техногенных факторов) на каждую дополнительную единицу урожая, в том числе пищевую 

калорию. А это в свою очередь лишь увеличит масштабы разрушения и загрязнения 

природной среды, а следовательно, и нарушения экологического равновесия биосферы. 

 Является ли генетическая инженерия фактором микро- или макроэволюции? Известно, 

что в процессе микроэволюции возникают признаки не выше видовых, тогда как 

генетическая инженерия позволяет создавать формы растений с признаками самых 

отдаленных в таксономическом отношении видов. Следовательно, преодолевая 

репродуктивную изоляцию видов, принадлежащих к разным царствам, трансгеноз по 

существу обеспечивает макроэволюционный процесс, являясь как бы соответствующим 

экспериментом. Таким образом, речь идет не просто об управлении формообразовательным 

процессом, в том числе за счет скрещивания с дикими видами, что делают безымянные и 

известные селекционеры растений на протяжении последних 10 тыс. лет, а об управлении 

процессом видообразования, характерной особенностью которого действительно является 

"гибридизация без границ". Это в свою очередь означает, что трансгеноз является прямым 

вмешательством человека не только и даже не столько в селекцию, сколько в эволюцию. 

Однако если учесть, что согласно СТЭ изменчивость носит случайный (!) характер (хотя у 

высших эукариот это относится в основном к мутационной изменчивости), а эволюция 

непредсказуема, то бoльшие вероятность ошибки и степень риска при "целенаправленном" 

(по прихотям, наитию, целесообразности и пр.) управлении эволюционным процессом на 

основе широкого использования ГМО становятся очевидными.  

 В то же время одним из важных эволюционных проявлений является высокий уровень 

интегрированности морфогенеза и адаптивных реакций у высших организмов. В результате 

изменчивость последних, особенно в процессе мейотической рекомбинации, оказывается 

далеко не случайной. Следовательно, в процессе естественной эволюции высшие эукариоты 

не способны к любым изменениям, а их генетическое постоянство (status quo) 

обеспечивается многими механизмами (репродуктивная изоляция, эпигенез, элиминация в 

процессе естественного отбора и т.д.). Бесспорно, в природе среди бесчисленного 

разнообразия форм имеется немало примеров и неадаптивности, в том числе уродств 

(нейтральные, бессмысленные и вредные признаки). Однако это не меняет общей картины 

упорядоченности живого мира, включая усиление процессов и механизмов адаптации, в том 

числе саморегуляции и саморазвития.  



 С появлением трансгеноза генофонд видов превращается из закрытой в открытую 

информационную систему, а дивергентная по своей сути эволюция становится 

конвергентной. Каковы же возможные последствия "размывания" видов, то есть ранее 

защищенного генофонда? Известно, что еще в XIX веке Фокке была составлена сводка, 

включающая более 4 тыс. межвидовых гибридов растений, существующих в природе. 

Следовательно, межвидовую гибридизацию (смешение генофондов) можно рассматривать в 

качестве представленного и закрепившегося в процессе эволюции биосферы явления. При 

этом у рыб, птиц и млекопитающих в природе существуют не только межвидовые гибриды, 

но даже и соответствующие гибридные зоны. Кроме того, за пределами репродуктивной 

защищенности генофонда каждого вида остается огромное число форм без полового 

процесса (прокариоты, низшие и высшие эукариоты), не обладающих такой защищенностью. 

Все это свидетельствует о том, что само по себе преодоление репродуктивной изоляции 

видов еще не представляет какой-то особой опасности. Однако ситуация в корне меняется, 

когда речь идет об использовании возможностей целенаправленной "гибридизации без 

границ" для получения ближайших частных выгод, о неконтролируемом переносе 

трансгенов в экосистемах и т.д.  

 Методы генетической инженерии, допуская произвол в создании ГМО, принципиально 

отличаются от известных факторов естественной эволюции, которые ретроспективны по 

своей природе и испытаны в течение многих миллионов лет. Что же касается последствий 

"гибридизации без границ", то есть управления формообразовательным процессом по 

произволу, то о них можно пока только догадываться. Считается, что жизнь на Земле 

возникала многократно, затем заходила в тупик, погибала от какой-то катастрофы, которых 

на нашей планете было немало; после этого все начиналось с начала (Гериберт-Нильсон, 

1953). Нельзя допустить, чтобы ГМО стали бы причиной нового апокалипсиса.  

 Эволюционная стратегия высших растений обеспечивается за счет разрешения 

противоречия между требованиями максимальной приспособленности в настоящем и 

сохранения возможности изменяться в будущем (Darlington, 1939; Mather, 1943). При этом 

громадное генотипическое (видовое и экотипическое) разнообразие у цветковых растений, 

то есть их высокий потенциал филогенетической адаптации (стратегия "умножения числа 

видов"), как бы компенсирует в масштабе растительного царства ограниченные возможности 

онтогенетической адаптации каждого вида растений в отдельности при их экологической 

специализации. В этом смысле основные стратегии развития дикорастущей и культурной 

флоры должны совпадать. Это в свою очередь означает, что высокое биологическое 

разнообразие культивируемых видов и сортов растений, а также агроэкологическое 

"разделение труда" между ними должны лежать в основе как адаптивной системы селекции, 

так и генетической инженерии. 

 Известно, что общность и параллелизм "живого" представлены как на молекулярном 

(закон биохимической универсальности, общность информационных и энергетических 

циклов, сходство ферментов, участвующих в обмене белков и др.), так и на организменном 

уровнях. Еще Дарвин отмечал параллелизм (подобие) в изменчивости организмов. Так, 

филогения паразита отражает филогению его хозяина. Более того, установлено, что между 

паразитом и хозяином существует межгенная комплементация (Chakravorty с соавт., 1977), а 

коэффициенты специфичности ДНК самых различных хозяев и поражающих их вирусов 

коррелируют между собой (Колосов, 1975). Вот почему считается, что трансгеноз как бы 

находится в русле эволюционно-аналоговой деятельности человека, особенно в сфере 

сельскохозяйственного природопользования. Если учесть, что эволюционные изменения 

могут рассматриваться только как экосистемные (Шварц, 1980), то роль ГМО как новой 

информационной составляющей эволюции ценозов и биосферы казалось бы не должна 

вызывать особого беспокойства. 

 Однако если исходить из положения Любищева (1973) о том, что господствующий 

принцип эволюции, по крайней мере, высших таксонов - параллелизм, а не дивергенция, то 

вполне логичным является предположение, что перенос экзогенной генетической 



информации может носить взрывообразный характер и при невысокой специфичности 

переносчика (в нашем случае трансгена) охватывать одновременно многие (особенно 

близкие) виды (Кордюм, 1982). Установлено, например, что одной из особенностей 

транспозиции является быстрое распространение в целой популяции информации, 

переносимой транспозонами. При этом эпидемический характер видообразования включает 

массовое стихийное появление новых признаков сразу на громадной территории (Берг, 

1977). И хотя в дальнейшем под действием естественного отбора в новых таксонах 

сохранялись позитивные признаки, а вредные элиминировались, сам таксон мог навсегда 

исчезнуть из обменного генофонда ценоза и биосферы. Следовательно, при всей 

эволюционной гибкости биосферы существует опасность за счет трансгеноза (как одного из 

антропогенных факторов) создать не имевшее исторического прецедента изменение 

эволюционной траектории развития живого на Земле. 

 Таким образом, можно предположить, что при широком использовании трансгеноза 

принципиально изменится эволюционная ситуация: информационно закрытые системы, 

каковыми исторически являются культурные виды и дикие родичи растений, окажутся 

открытыми для прямого обмена генетической информацией практически со всеми живыми 

организмами Земли. Скорость и направление эволюционного процесса в биосфере могут 

существенно измениться под влиянием лавинообразного увеличения числа ГМО. При этом 

непредсказуемые сукцессии в биосфере могут происходить в результате реализации 

средообразующих возможностей самих трансгенных организмов. Заметим, что большинство 

вариантов биоценотических отношений, в том числе формирование консорций, эволюционно 

апробировано. В то же время изменение информационного окружения или его составляющих 

при широком распространении ГМО может повлиять на структуру экзометаболитов, 

биогеохимические циклы, пищевые цепи, процессы биосинтеза, динамику и генетическую 

структуру популяций биогеоценозов и пр. 

Эволюционные подходы в селекции и генетической инженерии 

 

Культурные растения в результате длительной, а в последние десятилетия и 

односторонней селекции на высокую урожайность частично, а порой и полностью, утратили 

многие конститутивные и приспособительные эколого-фитоценотические свойства, 

присущие не только S-стратегам (фитоценотическим и экотипическим патиентам, 

способным переносить неблагоприятные и экстремальные условия абиотической и 

биотической среды), но и К-стратегам (виолентам), обладающим высокой 

конкурентоспособностью. По типу поведения в агрофитоценозах культивируемые виды 

растений в большинстве своем относятся к биоценотическому типу R-стратегов, то есть 

ложным эксплерентам, способным к разрастанию или вспышке численности видов при 

отсутствии конкуренции и наличии ресурсов (Раменский, 1938). В этой связи особого 

внимания заслуживают эволюционные подходы в адаптивной системе селекции растений, 

использующей возможности трансгеноза. 

 В неблагоприятных и экстремальных условиях внешней среды нарушаются 

метаболические процессы, в том числе нормальный ход ферментативных реакций в мейозе. 

Одновременно ослабевают и противоинформационные системы, обеспечивающие status quo 

генетической системы вида: ингибируется репарация, нарушается гомологичность 

конъюгации и кроссинговера, снижается устойчивость к поражению патогенами и пр. 

Считается, что в онтогенезе растений из 50-75 тыс. генов обычно экспрессируется около 20 

% (Kiper с соавт., 1979). Однако количество и структура наследственной информации резко 

изменяются при переходе от оптимальных к неблагоприятным и особенно экстремальным 

условиям внешней среды. Так, при снижении температуры содержание ДНК у высших 

растений может уменьшиться на 30 % (Гриф, 1980), а у дрозофилы изменяется соотношение 

некоторых фракций генома (Чернышев с соавт., 1979). У некоторых видов растений 

количество ДНК в ядре снижается и при дефиците элементов питания (Суханова с соавт., 

1979). В этой связи вряд ли можно надеяться на то, что регуляцию отмеченных и других 



нарушений метаболизма культурных видов растений удастся устранить с помощью методов 

традиционной селекции. В то же время методы генетической инженерии могут оказаться 

весьма перспективными в обеспечении более высокого уровня общего гомеостаза роста и 

развития растений. 

 Выделение видов культурной флоры и фауны из естественных популяций происходило 

по общим для них эволюционно апробированным законам генетической изменчивости. 

Кроме того, как уже отмечалось, описаны тысячи гибридов, возникших в природе в 

результате естественного межвидового скрещивания (Комаров, 1944; Завадский, 1968). 

Вводя те или иные виды в культуру, человек подражал природе или же использовал уже 

созданный ею "доместикационный синдром" (сочетание хозяйственно ценных признаков в 

одной хромосоме у кукурузы, проса и других культур), что, как известно, не привело к 

самопроизвольному исчезновению диких родичей культурных растений. Поэтому вполне 

вероятно, что при разумном использовании ГМ-культур экологическое равновесие 

биосферы, базирующееся на биологическом разнообразии, может быть сохранено.  

 В то же время можно предположить, что широкое распространение ГМ-растений 

приведет к более жесткой межвидовой и внутривидовой конкуренции и даже вытеснению 

некоторых исторически адаптированных видов. Кроме того, следует учитывать, что 

трансгенные формы, отвечая "прихотям" человека и конъюнктуре рынка, хотя и являются 

более конкурентоспособными по отношению к обычным сортам, не обладают одновременно 

эволюционной надежностью и биосферосовместимостью. Известно, что искусственно 

созданное огромное число сортов роз и пород голубей вовсе не способствовало повышению 

устойчивости соответствующих видов к неблагоприятным условиям внешней среды. Более 

того, их потенциал онтогенетической адаптации оказался существенно ослабленным, а 

возможности генетической изменчивости во многом исчерпанными. Что же произойдет с 

биологическим разнообразием и адаптивным потенциалом биосферы после того, когда 

фантазиям и прихотям Homo sapiens не будет предела, а он сам, получив в распоряжение 

методы трансгеноза, по существу, станет Богом? 

Трансгеноз и естественный отбор 

 

В адаптивной системе селекции растений наряду с искусственным отбором важнейшую 

роль играет и естественный отбор. Если раньше давление отбора на изменение генетической 

структуры популяции оценивалось в 1 % (Ficher, 1930), то в настоящее время - в 30 %. При 

этом давление естественного отбора оказывается наибольшим на постмейотическом этапе - в 

периоды прорастания пыльцы, роста пыльцевых трубок, оплодотворения, формирования 

завязи, появления всходов. Именно в результате избирательного оплодотворения 

элиминирует бoльшая часть рекомбинантных гамет. Поэтому "формирующему" действию 

естественного отбора (особенно в селекции на количественные признаки, горизонтальную 

устойчивость, биоценотическую адаптивность) уделяется наибольшое внимание (Жученко, 

1980, 2001).  

 В то же время еще Дарвин (1859) указывал на ограниченную эффективность 

естественного отбора в том смысле, что последний, увеличивая приспособленность 

организмов, обеспечивает лишь условное совершенство признаков. "Домашние породы, - 

писал он, - в своем строении и привычках несут отпечаток потребностей и прихотей 

человека… Большинство наиболее резко обозначившихся домашних разновидностей и не 

могло бы даже существовать в диком состоянии". Аналогичной точки зрения придерживался 

и Уоллес (1898), по мнению которого подобного рода изменения часто не только не имеют 

значения для животного или растения, но и вредны ему. Например, у турмана привычка 

кувыркаться настолько ярко выражена, что нередко является причиной смерти птицы. Как 

справедливо отмечает Наппельбаум (1965), для биологических систем действует не столько 

принцип оптимальности, сколько принцип удовлетворения. 

 Согласно Дубинину (1987), неадаптивная эволюция организмов идет путем фиксации 

нейтральных мутаций и рекомбинаций на основе стохастических процессов, сопряженного 



дрейфа аллелей, корреляций и плейотропии. Однако неприспособленный или экологически 

безразличный признак в одних условиях может иметь адаптивную значимость в других 

(Синская, 1963). И все же неслучайность естественного отбора наиболее адаптивных 

генотипов (что общепризнано) дополняется неслучайностью действия факторов внешней 

среды на отбор генетических систем, контролирующих процесс перехода потенциальной 

генотипической изменчивости в свободную и доступную отбору в зависимости от степени 

онтогенетической приспособленности гетерозигот. При этом действие экологических 

стрессоров приводит не только к U-образной изменчивости частоты кроссинговера, но и к 

эколого-филогенетическому адаптациогенезу самой рекомбинационной системы (Жученко, 

1980, 1988). Трансгеноз, внося свои правила в генетическую изменчивость высших растений 

("гибридизация без границ"; сама изменчивость в основном "неслучайна"), оказывает 

влияние на темпы и направления как естественного, так и искусственного отбора. При этом 

опровергаются, по крайней мере, два из основных постулатов СТЭ: поток генов возможен 

только в пределах вида, то есть вид рассматривается в качестве генетически замкнутой 

системы, а сама генетическая изменчивость (особенно мутационная) носит случайный 

характер. 

 На каждом этапе микро- и макроэволюции естественный отбор, имея 

приспособительную направленность, чаще всего отметает неадаптированные генетические 

варианты. В то же время он не может служить надежной гарантией элиминации 

потенциально вредных ГМО. Как и в случае дрейфа генов (появление нейтральных 

мутаций), трансгенная информация может оказаться не подверженной естественному отбору, 

оставаясь на какой-то период скрытой (не экспрессируемой). Такая ситуация расширяет 

массив и спектр "молчащей" или "призраковой" генетической информации организмов. 

 Таким образом, отбор и случайность - не взаимоисключающие альтернативы, так как 

стохастические пертурбации (случайные события) имеются на каждой стадии отбора. 

Другими словами, хотя естественный отбор и имеет строго приспособительную 

направленность, он обладает и свойством иррациональности в том смысле, что сохраняет 

даже уродливые генетические варианты. Именно то, что естественный отбор и случайность 

существуют в природе рядом, а возможности генетической инженерии позволяют 

реализовать не только жизненно важные потребности, но и прихоти Homo sapiens, 

собственно и представляет потенциальную опасность. 

 

Эколого-генетические основы селекции  на устойчивость растений к вредным 

видам 

 

В свете современных представлений об устойчивости растений к стрессовому действию 

абиотических и биотических факторов их общая адаптивность в большинстве случаев 

детерминируется коадаптированными блоками генов. При этом системы генетической 

коадаптации предопределяют переход от индивидуальных специализированных реакций 

отдельных генов к комбинированным (комплексным) защитным реакциям растений. 

Интегрированный характер иммунных реакций снижает или, наоборот, повышает эффекты 

"эволюционного танца" в системе "хозяин-паразит" и "пестицидного бумеранга", 

обусловленных соответственно способностью устойчивых растений "отбирать" новые более 

вирулентные расы и штаммы патогенов, а пестицидов - ускорять появление устойчивых к 

ним вредных видов. Именно исходя из интегрированности реакций устойчивости растений к 

действию стрессовых факторов, можно понять безуспешность попыток обнаружить какое-

либо одно химическое соединение, обусловливающее устойчивость растений к патогену. 

Очевидно, что в этом состоит и главное ограничение использования методов генной 

инженерии в селекции на устойчивость культурных растений к вредным видам. 

 Большое число данных прямо или косвенно подтверждает положение о том, что 

растения, хорошо приспособленные к абиотическим факторам внешней среды, более 

устойчивы к поражению вредителями и болезнями, и наоборот. Следовательно, имеются 



основания говорить о генетической и функциональной взаимосвязи между общей и 

специфической адаптацией растений к абиотическим факторам внешней среды и 

горизонтальной (а нередко и вертикальной) устойчивостью к поражению патогенами, а 

повышение вертикальной и особенно горизонтальной устойчивости растений - 

рассматривать как составную часть селекции на более высокий потенциал онтогенетической 

адаптации сортов и гибридов в целом. При этом видовые и сортовые различия растений по 

горизонтальной устойчивости к патогенам обусловлены скорее особенностями их общего 

метаболизма, чем специфической реакцией на контакт с самим патогеном. Поэтому нет 

оснований природу горизонтальной устойчивости сводить к суммарному действию генов 

специфической устойчивости. Другими словами, на характер и степень проявления 

горизонтальной устойчивости оказывают влияние почти все гены, в том числе и 

цитоплазматические детерминанты, под контролем которых находится формирование 

потенциальной продуктивности и экологической устойчивости. В практическом плане это 

означает, что селекция и приемы агротехники, направленные на повышение общей и 

специфической приспособленности растений, будут увеличивать горизонтальную 

устойчивость (Жученко, 1980, 1988, 2001). 

 При таком подходе к природе горизонтальной устойчивости растений становятся 

понятными и основные направления поиска ее геноносителей: это прежде всего местные 

сорта и популяции, используемые в основном для повышения общей и специфической 

экологической устойчивости; экологически отдаленные экотипы и сортотипы, в потомстве 

гибридов с которыми удается получить качественно новые, в том числе трансгрессивные, 

варианты онтогенетической адаптивности; дикие родичи культурных растений, несущие 

новые блоки коадаптированных генов адаптивности и позволяющие расширить амплитуду 

как общей, так и специфической адаптации. Поэтому наряду с первичными центрами 

видообразования культурных растений, особый интерес могут представлять и вторичные 

центры их происхождения. Аналогичную роль может выполнять и эколого-географическая 

селекционная сеть, позволяющая выявить линии не только с высокой общей и/или 

специфической адаптивностью, но и с большей горизонтальной устойчивостью. 

 В случае использования горизонтальной устойчивости, возможной генетической 

изменчивости патогена, основанной преимущественно на мутабильности, 

противопоставляется не узкоспециализированная реакция вертикальной устойчивости, а 

целый комплекс реакций, являющихся функцией интегрированности генетических систем 

адаптации растения и соответствующих эффектов. Справиться с таким многообразием 

адаптивных реакций (морфоанатомических, биохимических и др.) патогену уже значительно 

сложнее. В этом "эволюционном танце" как бы сталкиваются разные возможности 

генетической и модификационной изменчивости патогена и растений.  

 Показано, что использование в селекционных программах доноров комплексной 

(групповой) устойчивости яровой пшеницы к грибным болезням значительно ускоряет 

селекционный процесс по сравнению с методом ступенчатых скрещиваний доноров, 

устойчивых только к отдельным патогенам (Сидоров с соавт., 2000). В то же время в 

селекции ячменя Глуховцев (2001) отдает предпочтение сочетанию в одном сорте 

горизонтальной и вертикальной устойчивости, полагая, что первая будет снижать скорость 

распространения инфекции и тем самым усиливать проявление вертикальной устойчивости. 

По его мнению, выносливость зерновых колосовых культур к скрытостебельным вредителям 

может быть обусловлена рядом причин: различной устойчивостью отдельных тканей; 

особенностями закладки и формирования различных органов (корней, листьев и др.); 

способностью к быстрому восстановлению ассимиляционного аппарата. Все это 

свидетельствует о целесообразности сочетания методов традиционной и трансгенной 

селекции в повышении устойчивости сортов и гибридов к вредным видам. Более того, 

методы генной инженерии могут иметь даже определенное преимущество при создании 

многолинейных сортов, компоненты которых различаются по генам устойчивости, но 

проявляют фенотипическое сходство по основным агрономическим признакам 



(скороспелости, высоте растений и т.д.). Аналогичная ситуация складывается и при создании 

линий, используемых в гибридной, в том числе гетерозисной, селекции. 

 

Трансгеноз и законодательство 

Большинство стран (но далеко не все) достаточно жестко и скрупулезно 

регламентирует порядок создания, испытания и использования ГМО. Однако в условиях, 

когда биоинженерия и ГМ-продукция (медикаменты, продукты питания и пр.) стремительно 

увеличивают свою долю в мировой торговле и национальных бюджетах, они все в большей 

степени оказываются под протекционистской защитой тех государств, где соответствующие 

исследования и производство наиболее продвинуты. Типичным примером в этом отношении 

являются США, транснациональные компании которых абсолютно доминируют в указанных 

сферах. Сдержанное и даже отрицательное отношение к широкому распространению ГМ-

продукции в странах ЕС (что отражено в соответствующем законодательстве) обусловлено 

мощным давлением общественности, интуитивно опасающейся негативных последствий 

кардинального вмешательства человека в эволюцию биосферы. И наконец, выжидательную 

позицию занимают развивающиеся страны, в том числе и Россия, которые остро нуждаясь в 

импорте дополнительного количества продуктов питания и одновременно опасаясь стать 

популяцией Homo sapiens для испытания биоинженерных новшеств, хотя и принимают 

соответствующие законы, однако заранее знают, что материально-технической, 

организационной и главное финансовой базой, необходимой для тщательной проверки ГМ-

продукции, они не обладают. Именно это обстоятельство вызывает наибольшую тревогу, так 

как, с одной стороны, речь идет о большей части населения Земли, действительно пока не 

имеющей возможности прокормить себя, а с другой, - о все большей монополизации 

мирового рынка продовольствия уже даже не отдельными странами или их группами, а 

несколькими транснациональными компаниями, главными побудительными мотивами 

экспансии новшеств которых являются не общественные интересы, а получение прибыли. 

 Известно, что на фоне продолжающейся не один десяток лет дискуссии о 

целесообразности либерализации мирового рынка государственный протекционизм в этой 

сфере со стороны промышленно развитых стран (где проживает лишь около 20 % населения 

мира) не только не ослабевает, а, наоборот, усиливается. Имеются все основания считать, что 

уже в обозримом будущем в борьбе за передел исчерпаемых ресурсов в качестве главного 

аргумента будут использованы запасы продовольствия, что значительно усилит 

вмешательство правительств и казначейств в мировой продовольственный рынок, а 

следовательно, и программы по использованию ГМ-продукции. Это в свою очередь делает 

вполне обоснованными сомнения мировой общественности в следующем: 

 - базируются ли принимаемые в промышленно развитых странах законы в области 

биоинженерии на заботе о здоровье населения стран-импортеров продовольствия или же на 

коммерческих интересах крупнейших биотехнологических корпораций; 

 - будут ли реализованы призывы к глобализации экономики, в том числе 

либерализации мирового рынка продовольствия и исчерпаемых ресурсов, в интересах 

мирового сообщества; 

 - удастся ли принять законы относительно биоинженерной деятельности 

(исследования, производство, контроль), реально обеспечивающие безопасность биосферы 

Земли в целом и населения каждой страны в отдельности. 

 С учетом уже известных реальных возможностей и ограничений биоинженерии по 

генетическому изменению живых организмов, недостаточного знания возможных 

последствий такого вмешательства в эволюцию биосферы, а также глобальной 

экономической, экологической, демографической и ресурсной неопределенности развития 

цивилизации в обозримом будущем наиболее надежной стратегией в законодательстве 

относительно трансгеноза явились бы, на наш взгляд, государственная поддержка 

опережающего развития соответствующих научных исследований и крайне осторожный 

подход к широкому практическому использованию возможностей генетической инженерии в 



тех сферах, где существует хотя бы малейшая опасность нарушения динамического 

равновесия таких эволюционно хрупких конструкций, каковыми являются биосфера Земли и 

популяция Homo sapiens. 

 Позиция США (где выращивают в настоящее время бoльшую часть всех генетически 

модифицированных культур) встречает активное сопротивление стран ЕС. Единая точка 

зрения последних состоит в том, что реальное влияние ГМ-продуктов на здоровье людей в 

достаточной степени пока еще не изучено. Если в США введение новых биоинженерных 

технологий обычно предшествует оценке связанного с ними риска, то в Западной Европе, 

напротив, ГМ-продукция начинает использоваться только после комплексной 

предварительной оценки. Даже правила маркировки ГМ-продуктов в европейских странах 

отличаются от таковых в США и Канаде. Не исключено, конечно, что защитные барьеры ЕС 

на пути продукции США обусловлены и обычной конкуренцией на мировом рынке 

продовольствия. 

 Встретив активное сопротивление со стороны стран ЕС, биотехнологические 

корпорации резко усилили экспансию продовольственных культур трансгенного 

происхождения - сои, пшеницы, кукурузы и ряда других видов растений в страны Азии, 

Африки и Восточной Европы, в том числе страны СНГ, где требования по обеспечению 

"пищевой безопасности" в целом и биобезопасности населения в частности менее жесткие, 

чем в промышленно развитых странах. Наиболее сложными задачами при этом оказываются 

обнаружение и оценка непредсказуемых эффектов, а также последствий долговременного 

использования ГМ-продуктов. А поскольку в будущем генетические модификации будут 

носить более сложный характер, включая множественные межвидовые переносы, 

вероятность появления непредсказуемых эффектов значительно увеличится. Заметим, 

однако, что в соответствии с принципом предосторожности (precantionary principle), 

обсуждавшимся на Всемирной конференции по устойчивому развитию в Рио-де-Жанейро 

(1992), обязанность доказывать отсутствие риска при использовании тех или иных новшеств 

лежит на разработчиках, а не на их оппонентах. При этом уровень и масштабы доказательств 

должны быть соизмеримы с потенциальным риском для окружающей среды и населения. Во 

всяком случае следует признать право потребителя иметь выбор на основе исчерпывающей 

информации о продуктах, получаемых на основе ГМО. С целью предотвращения негативных 

последствий использования ГМ-продуктов Государственной Думой России в 1996 году был 

принят Федеральный Закон "О государственном регулировании в области генно-инженерной 

деятельности". 

 

Не вызывает сомнений, что в наращивании производства продуктов питания в XXI веке 

решающее значение будет принадлежать биологизации и экологизации 

интенсификационных процессов в растениеводстве, а важнейшим фактором их реализации 

станет адаптивная система селекции. При этом биологическая составляющая повышения 

величины и качества урожая, его ресурсо- и энергоэкономичности, экологической 

надежности и рентабельности будет постоянно расти. В этом и состоит главный лейтмотив 

вступления сельскохозяйственного производства, биологичного уже по своей природе, в "век 

биологии". Известно, что главные средства производства, предметы, а зачастую и продукты 

труда представлены в этой уникальной сфере деятельности человека живыми организмами. 

При этом "зеленые машины-растения" обладают уникальной способностью "питаться" 

солнечным светом и другими неисчерпаемыми экологически безопасными ресурсами 

окружающей среды. Именно это и предопределяет основополагающее место зеленых 

растений в пищевой пирамиде биосферы, включая популяцию Homo sapiens. 

 Современная селекция растений, история которой насчитывает более 10 тыс. лет, 

впитала в себя не только эмпирический опыт многих поколений безымянных селекционеров, 

но и достижения в области синтетической теории эволюции, физиологии, биохимии, 

цитогенетики, экологии, фитоценологии и других фундаментальных наук. Именно 

синтетическая направленность в развитии селекции как науки позволила ей успешно 



преодолеть многочисленные "вызовы" XX столетия (демографический "взрыв", эпифитотии, 

наращивание техногенных средств интенсификации, освоение неблагоприятных и даже 

экстремальных территорий и пр.), обеспечив практически непрерывное повышение 

урожайности сельскохозяйственных культур. 

 Бесспорно, с появлением методов генетической инженерии возможности человека в 

"управлении формообразовательным процессом по произволу" необычайно возросли. 

Однако весь исторический опыт развития адаптивной системы селекции, а также 

особенности методов самой генной инженерии свидетельствуют о том, что единственная 

возможность эффективного использования последней лежит на пути интеграции 

соответствующих методов и подходов. Необходимость таковой вытекает не только из 

ограниченных возможностей самой генной инженерии, но и основополагающей роли 

громадной функционирующей сети и инфраструктуры селекционных центров в обеспечении 

эффективной системы сортосмены, сортообновления и семеноводства. Вместе с тем, как и 

любое другое крупномасштабное новшество, генетическая инженерия наряду с 

достижениями несет с собой и опасности. 

 В связи с обсуждаемым вопросом уместно вспомнить слова французского социолога П. 

Бурдье: "Производство активно развивается и становится эффективным только в том случае, 

когда оно с самого начала внушает веру в ценность того, что собирается производить". В то 

же время среди широких возможностей генной инженерии можно и нужно выделить как 

заведомо положительные аспекты, так и те, практическая реализация которых 

преждевременна и даже опасна. Бесспорно, например, что генная инженерия позволяет 

значительно расширить сферу поиска генетических доноров хозяйственно ценных и 

адаптивно значимых признаков, причем не только среди высших растений, но и всего 

биологического разнообразия, включая микроорганизмы и пр. Это особенно важно для тех 

видов культивируемых растений, имеющийся генофонд которых беден или не имеет 

необходимых гендоноров. Однако генетическая инженерия в корне меняет возможности 

человека в управлении формообразовательными процессами живых организмов, делая их 

практически беспредельными, причем не только в целях добра, но и зла. 

 Очевидно, что проблемы широкого распространения генетически модифицированных 

растений требуют теоретического осмысления, разработки соответствующих методов и 

критериев, интеграции с другими областями знаний и, наконец, выбора оптимальных 

возможностей широкого распространения конечного продукта. Следовательно, должно быть 

построено соответствующее дерево логически связанных проблем (оrdered problem truss). 

Поскольку, однако, только логических рассуждений для этого недостаточно, необходимо 

ступенчато наслоенные проблемы такого "дерева" свести к уже известным составляющим 

или, по крайней мере, использовать соответствующие модели. Из истории науки хорошо 

известно, что нетрадиционность возникших проблем и предлагаемые способы их решения 

вызывают не только сомнения, но и сопротивление. Поэтому вполне резонно замечание 

Root-Bernstein (1982) о том, что как задавать вопросы природе и о чем - является 

центральным вопросом самой науки. Разумеется, это вовсе не означает игнорирования 

мнения общественности. И все же поставить критические вопросы по обсуждаемой проблеме 

могут только ученые.  

 Действительно ли, как утверждают некоторые авторы, "традиционное ведение 

сельского хозяйства сходит с дистанции"? Возможен ли в обозримом будущем 

полномасштабный переход к основанным преимущественно на биотехнологии сельскому 

хозяйству и производству пищевых продуктов? Большинство исследователей на эти вопросы 

отвечает отрицательно. В их числе и ученые, непосредственно занятые в агропромышленном 

комплексе. 

 Радужные надежды на биотехнологию и многообещающие заявления ее апологетов 

позволяют значительной части общества уклоняться от решения кардинальных социально-

экономических и экологических проблем вообще и в сельском хозяйстве в частности. 

Именно это дает основание считать, что и биотехнология находится в ряду бесконечного 



пути попыток "подчинения природы", а также перераспределения контроля над 

исчерпаемыми ресурсами Земли и продовольствием. Вот почему ее упрекают в 

экологической агрессивности (Buch с соавт., 1991). Поэтому вопрос состоит в том, бороться 

ли с глобальным изменением климата, изничтожением лесов и голодом или же 

"сотрудничать" с изменениями окружающей среды, беря на вооружение биотехнологию и 

генную инженерию, не задаваясь вопросом об эволюционных, экологических и медико-

биологических последствиях широкого распространения генетически модифицированных 

организмов. Между тем самая главная мысль XXI столетия, как справедливо считает Райков 

(1999), состоит в неуничтожении себя и ближнего (и не только ближнего, но и дальнего). 

 

Достижения селекции растений в России и проблемы их реализации  

Достижения отечественной селекции значительны и бесспорны. Они позволили создать 

мощный генетический потенциал сельскохозяйственных растений. Однако его реализация не 

дала должного эффекта. Одной из главных причин такого положения является недостаточная 

устойчивость созданных сортов и гибридов к вредным организмам, засухе и другим 

стрессовым факторам среды. Для преодоления такой ситуации необходимо прежде всего 

решить главную методологическую проблему современной селекции - более полное 

включение в ее технологию разработок таких фундаментальных наук, как физиология, 

биохимия, генетика, биотехнология, иммунология и др. 

 

Назрел целый ряд других важнейших задач, которые требуют решения. Вот тезисное 

изложение, на мой взгляд, основных из них. 

 

Во-первых, длительное время не удается традиционными методами преодолеть барьер 

по созданию комплексно устойчивых сортов и гибридов сельскохозяйственных растений к 

вредным организмам и экологическим стрессам, и в первую очередь к засухе. 

 

Во-вторых, не преодолено важнейшее противоречие между продуктивностью и 

устойчивостью сельскохозяйственных растений. Это резко сокращает эффективность 

трансгрессивной селекции, позволяющей привлекать для решения этой сверхзадачи 

генетически отдаленные формы. 

 

В-третьих, не реализованы возможности генетики и геномики в целях осуществления 

стратегического прорыва в планировании и осуществлении селекционных проектов и 

программ на основе принципов районирования эффективных генов по природно-

экологическим зонам и нишам страны. А это необходимо в связи с усиливающейся 

эпифитотийной и острозасушливой ситуацией, которая ведет к огромному экономическому 

ущербу в агропромышленном комплексе и в стране в целом. 

 

В-четвертых, не в полной мере использованы в селекции результаты столетних 

отечественных и зарубежных исследований по изучению механизмов регуляции и 

саморегуляции продуктивности и устойчивости растений к засухе, низким температурам, 

засолению и кислотности почв, избыточному увлажнению и другим негативным процессам. 

 

В-пятых, не используются тридцатилетние мировые и национальные достижения в 

области биоинженерии и биотехнологии для эффективного трансгеноза, недооценивается их 

роль в селекции растений на устойчивость к стрессовым факторам среды, и прежде всего к 

вредным организмам и засухе. 

 

В-шестых, не будучи истребованными, новейшие генетические, биотехнологические, 

физиологические и другие открытия и технологии устаревают, масштабы исследований в 

этих новейших областях науки, особенно в условиях финансового кризиса, сокращаются. 



 

Все это ведет к дальнейшему отставанию в развитии теоретических исследований и к 

потере их приоритетности. 

 

В итоге в практической селекции зерновых и других культур в России наметились 

весьма ощутимые отрицательные тенденции, которые могут снизить темпы эффективности 

всего селекционного процесса. 

 

К основным их проявлениям можно отнести сокращение масштабов и темпов 

методического обновления селекционных программ, вследствие чего из года в год 

используются одни и те же методы исследования и создания новых сортов и гибридов. Идет 

свертывание работ, полное закрытие отделов, лабораторий и групп по теоретическим 

исследованиям в области генетики, физиологии, биохимии, биотехнологии, иммунитета и по 

другим важнейшим разделам и направлениям. Ослаблена работа по созданию отечественных 

линий сортов и гибридов, генетически устойчивых к опасным патогенам, вредителям и 

стрессовым факторам среды. Нежелательная "стабилизация" генетической базы селекции 

является главной причиной отсутствия прорывов в селекционном деле. 

 

Н.И. Вавилов создал фундаментальный труд "Теоретические основы селекции 

растений", который и сегодня актуален. Главное место в работах Вавилова отводится 

генетическому разнообразию растений, генисточникам и теории иммунитета. Закон 

гомологических рядов был предложен как вектор поиска необходимых для селекции 

генисточников. Иммунная система растений рассматривается как сложный, комплексный 

генетически детерминированный механизм самозащиты организма от патогенов и 

стрессовых факторов среды. Н.И. Вавилов отдавал должное физиологии устойчивости и 

продуктивности растений, опираясь прежде всего на достижения российской школы 

физиологов растений. 

 

Состояние мировой и российской фундаментальной науки сегодня позволяет 

значительно расширить масштабы ее применения и использования в практической селекции 

растений и сделать новый качественный скачок в ее развитии. 

 

Достижения 

 

Наиболее значимыми в аспекте физиологии растений, по нашему мнению, являются 

новые достижения в регуляции и саморегуляции физиологических процессов, направленные 

на повышение устойчивости сельскохозяйственных растений, выявление механизма 

многоканальной регуляции и саморегуляции, состоящего из трофического, гормонального, 

водного, электрофизиологического, генетического каналов связи и передачи сигналов, 

регуляция водообмена как активная двигательная система во всей цепи передвижения воды - 

поглощение, передвижение, транспирация (Желкевич). 

 

Немаловажны выявление ранее не известной в науке обширной зоны информативной 

роли ростовой функции (новые показатели устойчивости и продуктивности растений, оценки 

селекционного материала на засухоустойчивость и продуктивность) и установление 

материальных носителей информации: акцепторов, рецепторов и транспортных систем, 

обеспечивающих передвижение, закрепление, утилизацию и реутилизацию продуктов 

фотосинтеза, первичного и вторичного метаболизма. 

 

К достижениям селекционной науки можно также отнести выявление центров 

локализации механизмов и материальных носителей переключения темпов и направления 

физиологических, биохимических и энергетических процессов - хлоро-пластных, 



рибосомальных, плазмидных, выявление и изучение антистрессовых систем: химических и 

биохимических (гормональных, элементорганических, аминокислотных, анатомических, 

морфологических, двигательных, генетических, электрофизиологических), раскрытие 

закономерностей временного хода основных жизненных функций - газообмена, 

энергообмена, тепломассообменных, водообменных, электрофизиологических явлений: 

периодичности и ритмичности их проявления, механизмов координации и взаимодействия 

надземных и подземных органов растений, трофических и иных каналов взаимодействия 

корневых систем и растений в целом с почвенной средой в онтогенезе (Ермаков). 

 

Физиологи совместно с другими специалистами предложили методы тестирования 

продуктивности и устойчивости исходного селекционного материала, сортов и гибридов 

сельскохозяйственных культур на всех этапах жизненного цикла растений по засухо-, жаро-, 

соле-, кислото-, гипоксидному и другим видам устойчивости (Вдовенко, Кумаков и др.). 

Однако использование этих методов в селекционной практике пока ограниченное. Главная 

причина - недостаточная надежность и идентификация генотипа по прототипу. 

 

Проблема может быть решена при расширении масштабов работы по оценке генотипов, 

использовании методов и выявлении пороговых показателей устойчивости и продуктивности 

растений, включающих кардинальные точки процессов и явлений. Этому же будет 

способствовать использование метода В.А. Драгавцева - оценки генотипа по фонотипу. 

 

Предложения по использованию показателей ростковой функции для тестирования 

растений на продуктивность и устойчивость (В.С. Шевелуха) 

 

рост - интегральный процесс, выражающий функциональное состояние растений в 

целом; 

 

интенсивность, направленность и локализация ростовых процессов регулируются двумя 

внутренними системами - генетической и гормональной и воздействием внешних факторов 

среды; 

 

онтогенетическая периодичность роста сельскохозяйственных растений в природно-

климатических условиях умеренной зоны Европы выражается 10 типами кривых роста, 

показывающих результат взаимодействия генотипа со средой; 

 

суточный (циркадный) ход ростовых процессов является следствием колебаний 

напряженности факторов среды, генетической детерминации и уровня функционирования 

внутренних репарационных систем и процессов, обеспечивающих определенную степень 

гомеостаза и уровень энтропии всех жизненных функций, наиболее полно выраженных в 

процессах роста; 

 

часовые и микровременные характеристики колебаний ростовых процессов и растений 

являются надежными показателями адаптивности генотипов к условиям окружающей среды 

и могут использоваться селекционерами при выработке идеотитов (моделей) сортов и 

гибридов и паспортной характеристике вновь созданных селекционных форм, линий, сортов 

и гибридов сельскохозяйственных растений; 

 

наиболее существенными в селекции на засухоустойчивость могут быть ростовые 

реакции растений на изменение влажности почвы. Для их эффективного использования 

необходима разработка специальных тест-таблиц и систем. Они разработаны нами для 

условий Нечерноземной зоны. 

 



Биотехнология и селекция сельскохозяйственных растений 

 

Биоинженерия - стратегическое направление, трансгеноз - высокая современная 

технология получения принципиально новых форм растений. Мировая сеть 

биотехнологических и биоинженерных центров обеспечивает интенсивное развитие науки в 

решении практических задач селекции растений. По данным на 01.01.2000 г., генетически 

модифицированные растения занимают в мире свыше 40 млн. гектаров. 

 

В России есть клеточные регенеранты, лабораторные трансгенные растения, но посевов 

их в производстве нет. Ученые озабочены тем, что в результате резкого сокращения 

финансирования работы по трансгенным растениям могут быть свернуты и даже 

приостановлены. 

 

Особая ответственность возлагается на ВНИИСХ биотехнологии. Этот институт отстал 

в развитии биоинженерии, хотя по своему кадровому составу он может ускорить развитие 

исследований в этом направлении. 

 

Селекционные центры по договорам должны совместно с ВНИИСХ биотехнологии, с 

участием НИИ РАН - ЦБН, ЦМБ, ИМГ, ИБОХ решить проблему получения генетически 

модифицированных растений с комплексной устойчивостью к опасным организмам и 

стрессовым факторам среды. 

 

ВИР должен обеспечить ВНИИСХ биотехнологии, НИИ РАН и селекционные центры 

генисточниками для создания векторов и получения резистентных трансгенных растений. 

 

Очень важно сейчас создать в рамках РАСХН единую биотехнологическую программу 

и добиться выделения необходимых средств на ее выполнение. В целом же по стране должна 

быть разработана и осуществлена единая федеральная программа по биотехнологии, 

финансируемая из бюджета и курируемая Правительством РФ. 

 

Современные селекционные технологии построены главным образом на методах 

близкородственной и отдаленной многоступенчатой гибридизации, в меньшей мере - на 

использовании методов физического и химического мутагенеза, морфофизиологических 

методах тестирования генотипов. Все они, разумеется, не исчерпали себя, но должны быть 

дополнены сегодня методами физиолого-биохимического и молекулярно-генетического 

тестирования, а также технологией трансгеноза, позволяющими значительно расширить 

границы стрессоустойчивости генотипов при сохранении и повышении уровня 

продуктивности растений. 

Стабилизация генетической базы селекции, отставание с созданием национального 

банка эффективных генов, слабое развитие биоинженерии в стране создали ситуацию, при 

которой не ослабляется, а возрастает опасность поражения и повреждения сортовых 

ресурсов сельскохозяйственных растений стрессовыми факторами и, как следствие, 

увеличения экономических потерь в АПК. Это тревожное положение может и должно быть 

преодолено за счет объединения традиционной селекции с достижениями фундаментальной 

биологии. 

 

 

 

 

 

 

 



                                                            Библиография 

1.Б а л а ш о в а Н.Н., Л а х м а т о в а И.Т., Л у п а ш к у Г.А. Трансгенные растения в 

сельском хозяйстве и возможный риск в связи с проблемами иммунитета живых организмов. 

С.-х. биол., 2001, 5: 3-13. 

2.Д о н ч е н к о Л.В., Н а д ы к т а В.Д. Безопасность пищевой продукции. М., 2001. 

3.Ж у ч е н к о А.А. Экологическая генетика культурных растений (адаптация, 

рекомбиногенез, агробиоценоз). Кишинев, 1980. 

4.Ж у ч е н к о А.А. Адаптивный потенциал культурных растений (эколого-

генетические основы). Кишинев, 1988. 

5.Ж у ч е н к о А.А. Адаптивная система селекции растений (эколого-генетические 

основы). М., 2001, I и II. 

1.6. Жученко, А. А.     Роль генетической инженерии в адаптивной системе селекции 

растений [Text] / А. А. Жученко // Сельскохозяйственная биология. Серия : Биология 

растений. - 2003. - № 1. - С. 3-33     igrunov.ru/vin/vchk-vin-discipl/gen/topics/ 

6.З а х а р е н к о В.А. Создание трансгенных форм растений и использование их в 

практике защиты от болезней и вредителей. С.-х. биол., 2000, 3: 30-49. 

7.С е м е н ю к Е.Г. Проблемы риска трансгенных растений. Пущино, 2000. 

8.С о к о л о в М.С., М а р ч е н к о А.И. Потенциальный риск возделывания 

трансгенных растений и потребления их урожая. С.-х. биол., 2002, 5: 3-22. 

9.Ш е в е л у х а В.С. Биотехнология и биобезопасность. С.-х. биол., 2002, 3: 3-15. 

 

2.21.Шевелуха В.Биологические проблемы современной селекции растений/. 

gras.oryol.ru/NAJ/27.html 

10. Ш е л а м о в а Н.А. Перспективы применения современной биотехнологии за 

рубежом. Агропромышленное производство: опыт, проблемы и тенденции развития, 2001, 1: 

89-108. 

11. Ш у м н ы й В.К. Генная и хромосомная инженерия для растений. Вест. РАН, 

2001, 8. 

12. A t a n a s s o v A. Biotechnology in Bulgaria has its reasons. Sofia, 2001. 

13. B i r c h R.G. Plant transformation. Problems and strategies for practical application. 

Ann. Rev. Plant Physiol. and Plant Molecular Biology, 1997, 48: 297-326. 

14. G e r t z J.M., V e n c i l l W.K., H i l l N.S. British crop protection conference: 

weeds. Proceedings of an international conference. Brighton, UK, 1999, 3: 835-840. 

15. H o w l e t t B.J., K n o x R.B. Allergic Interactions. Cellular Interactions. /Eds. H.F. 

Linskens., J. Heslop-Harrison. Berlin, 1984: 655-673. 

16. M a t z k e A.J.M., N e u h u b e r F., P a r k Y.-D. e.a. Homology-dependent gene 

silencing in transgenic plants: epistatic silencing loci contain multiple copies of methilated 

transgenes. Mol. Gene Genet., 1994, 244: 219-229. 

17. P a i l l o t i n G. The impact of biotechnology on the agro-food sector. OCED. The 

Future of Food, 2001: 71-88. 

18. R o o t - B e r n s t e i n R.S. The problem of problems. J. Teor. Biol., 1982, 99: 193-

201. 

19. S h a r m a C.B.S.R., S a h u R.K. Cytogenetic hazards from agricultural chemicals. 

Mutation Research, 1977: 16-19. 

20. Y o n g S. Wayward genes play the field. New Scientist, 1989, 123, 1681: 49-53.  

 

 

 

 

 

 

Лекция 6. 



СЕЛЕКЦИЯ ЖИВОТНЫХ НА СОВРЕМЕННОМ ЭТАПЕ. 

НОВЫЕ ЗАДАЧИ, НОВОЕ МЫШЛЕНИЕ 

 

Вопросы: 

1.Современные проблемы селекции популяций домашних животных; 

2. Использование генетических методов при организации племенной работы. 

 

 

Многовековая практика животноводства, опираясь на эмпирические подходы, 

выработала различные методы селекционно-племенной работы, позволяющие влиять на 

изменения генотипа и фенотипа животных в нужном человеку направлении. Однако 

современные селекционные успехи становятся все более и более дорогостоящими: с одной 

стороны, значительный прогресс в продуктивности сопровождается снижением 

репродуктивности и устойчивости животных к неблагоприятным факторам среды. С другой 

стороны, интенсивная однонаправленная селекция животных на протяжении многих 

поколений ведет к значительному сужению генетической изменчивости, что делает 

дальнейшее существование многих сельскохозяйственных популяций проблематичным. А 

поддержание их в функциональном состоянии требует все больше наукоемкости и затрат. 

Это усугубляется тем, что события последних лет по реформированию аграрного сектора 

экономики не могли не коснуться и животноводства, его основы – племенного дела. 

Возникла объективная необходимость восстановить племенные ресурсы страны, частично 

утерянные в предыдущие годы, воссоздать и преобразовать структуру племенных хозяйств 

разной степени значимости, способную обеспечить потребность многоукладных 

агроформирований в качественных племенных, товарных и гибридных животных. 

Понимая эти задачи, правительство предприняло ряд мер по их решению, Верховным 

Советом в 2000 году принят Закон «Про внесение изменений к Закону Украины «Про 

племенное животноводство», который регламентирует различные стороны 

производственной, финансовой, научной и другой работы субъектов племенной 

деятельности в стране. Проведена государственная аттестация племенных заводов и 

репродукторов с присвоением им соответствующих статусов, началась сложная работа по 

составлению реестра племенных животных, разработана и внедрена система размещения 

племенных ресурсов и региональных селекционных центров. Впервые за многие годы 

проводится государственная дотация селекции. Обнародован и вступает в действие механизм 

этой дотации, целью которой определены совершенствование продуктивности основных и 

локальных пород сельскохозяйственных животных и сохранение генофонда местных и 

исчезающих пород. 

Названные мероприятия являются важными и очень своевременными, но относятся к 

организационным и, по сути, являются той законодательной базой, на которой в хозяйствах 

должны разрабатываться конкретные селекционные программы, а в регионах, на их основе, 

строиться системы разведения, обеспечивающие выполнение задач но обеспечению роста 

объемов производства. 

Современный этап племенной работы осложняется следующими негативными 

моментами, имеющими место в последние годы. Во-первых, нарушен контроль за 

генетическими потоками племенных ресурсов - купля-продажа животных осуществлялась 

хозяйствами стихийно; во-вторых, значительное снижение поголовья привело к потере ряда 

ценных в племенном отношении животных; в-третьих, относительная легкость приобретения 

животных европейской и мировой селекции привело к тому, что в Украину были завезены 

породы и линии, животные которых плохо адаптированы к реальным условиям наших 

хозяйств, биогеохимической ситуации в них и климату. 

Все сказанное привело к тому, что оказалась нарушена внутрипопуляционная структура 

пород не только на уровне генофонда, но и на уровне специализации хозяйств, 

занимающихся разведением, совершенствованием и репродукцией племенного поголовья. 



К сожалению, создаваемые новые отечественные селекционные достижения в силу 

различных причин - недостаточной консолидации, а главное - отсутствия системы 

разведения как системы, - не оказали ожидаемого от них влияния ни на качество разводимых 

популяций, ни на продуктивность. 

Поэтому, одними из важнейших задач современного племенного дела являются не 

только выведение высокопродуктивных особей того или иного вида, но и разработка 

стройных и надежных, научно обоснованных систем разведения животных, способных 

обеспечить развивающийся аграрный сектор качественным поголовьем, отвечающим 

разнообразным потребностям участников процесса животноводства и способным достаточно 

долго функционировать в изменяющихся экономической и технологической средах. 

Традиционно в животноводстве добиваются улучшения признаков за счет отбора более 

продуктивных особей. Однако генетические представления говорят о том, что в следующее 

поколение передаются не генотипы, а аллели, из которых новое поколение собирает свою 

генетическую конструкцию. Поэтому требуется специальная селекционная работа но 

формированию генофонда популяции и стратегия подборов, позволяющие планировать и 

получать ожидаемые генетические комбинации у потомков на протяжении нескольких 

поколений без потери качества и приспособленности. Возникает необходимость в 

объективной характеристике и разработке новых методов оценки генофондов разводимых 

животных, их изменений и генетических процессов, происходящих на различных этапах 

селекции. При этом важно использование различных биохимических и молекулярно-

генетических маркеров, позволяющих количественно описывать популяции, маркировать 

конкретными аллелями структурные единицы пород и стад: типы, линии и семейства, давать 

оценку генетическим расстояниям между ними и увидеть филогенетические 

взаимоотношения внутрипопуляционных структур и самих популяций между собой. В 

России , в Украине и СНГ имеются исследователи достаточно успешно освоившие эти 

современные методы для решения практических задач племенной работы. Это Е.М.Агапова, 

В.Н.Балацкий, Е.Н.Метлицкая, С.П.Безенко, Г.Брем, Ь.Бренинг, В.И.Глазко, И.А.Созинов, 

М.В.Зубец, В.П.Буркаг, Ю.М.Сиволап и др., Ф.Ф. Эйснер, Б.Е.Подоба, В.П. Тихонов и др. 

В последние годы все шире начинают использовать в селекционной работе 

современные методы анализа полиморфизма микросателлитных локусов ДНК и других ее 

первичных структур, выявленных при помощи полимеразной цепной реакции (ПЦР). Это 

позволяет достичь информации о животных на новом уровне, что обеспечивает получение 

более качественного научного материала, работа с которым дает возможность не только 

эффективно использовать основные положения генетики на практике, но и позволяет 

расширить теоретические и фундаментальные представления о генетических процессах, 

происходящих в ходе селекции животных. 

     Животноводство является существенным фактором в реше- 

нии проблемы снабжения населения продуктами питания. Кроме 

всего прочего, большинство сельскохозяйственных животных 

обладают способностью перерабатывать большое количество 

труднопереваримых кормов и многие из индустриальных отходов 

в продукты питания высокой калорийности. Эти способности 

животных могут быть значительно улучшены современными методами селекции в 

совокупности с достижениями популяционной 

генетики, использованием компьютеров и информационной технологии. 

В настоящее время селекционерами используется лишь ми- 

нимальная часть тех огромных генетических ресурсов, которые 

заложены в изначальной потенциальной изменчивости хозяйст- 

венно-полезных признаков животных. Поэтому необходимость в 

развитии и в разработке новых, более надежных методов и тех- 

нологий использования этих ресурсов не вызывает сомнений. 



Одновременно с этим следует уделять бóльшее внимание составлению эффективных с 

экономической точки зрения и воплотимых на практике селекционных программ. Эти 

программы должны разрабатываться на основе обширных и конкретных знаний в области 

генетики популяций, значительная часть которых не находит пока применения в 

практической селекции. 

Будущее развитие животноводства требует адаптации племенной работы к условиям 

рынка - к производству большего количества продуктов питания лучшего качества и с 

меньшими затратами. Разведение животных должно стать прибыльным. 

Исходя из вышесказанного, цель настоящей статьи заключа- 

ется в определении наиболее важных научных проблем селекции 

сельскохозяйственных животных, которые необходимо решить 

для того, чтобы:  

1) поднять на современный уровень племенную 

работу с разводимыми породами животных; 

2) сделать животноводство более интенсивным, продуктивным и дешевым;  

3) вывести животных более полно отвечающих природно-клима- 

тическим условиям разных регионов;  

4) способствовать удовлетворению запросов населения в продуктах питания 

животногопроисхождения в будущем. 

Одной из основных целей селекции является повышение ге- 

нетического потенциала популяций сельскохозяйственных жи- 

вотных. Генетическое улучшение может быть значительным и за- 

служивающим внимание. Примером может служить голштинская 

порода США, в которой генетический прогресс по удою состав- 

ляет более 160 кг молока на корову в год. Генофонд этой породы 

используется для улучшения молочного скота во всем мире, в т.ч. 

и в России. 

О положительных сторонах использования голштинских 

быков в высокопродуктивных племенных стадах хорошо извест- 

но. Вместе с тем, в последние годы все в большей степени прояв- 

ляются негативные последствия массовой голштинизации. 

Во-первых, это падение продуктивности голштинизирован- 

ных коров на 1000 и более кг молока, сокращение периода про- 

дуктивного использования до 2-х и менее отелов, снижение жиз- 

неспособности приплода. Из-за бездумной голштинизации, как 

отмечает академик Черекаев А.В. [9], молочное производство 

страны захлестнул лейкоз и многие другие болезни, до 40-50% 

животных начали болеть разными формами мастита. Голштини- 

зированные животные более требовательные к содержанию и 

кормлению, чем адаптированные к суровым условиям местные 

породы скота. Наиболее вероятно, что в обозримом будущем не 

будут созданы такие условия внешней среды, в которых они мог- 

ли бы нормально существовать и продуцировать. Поэтому возни- 

кает вопрос, на который должны ответить ученые. Имеет ли 

смысл дальнейшее интенсивное использование генофонда гол- 

штинской породы? 

Во-вторых, это возрастающая степень родства между жи- 

вотными. Например, использование в Ленинградской области в 

течение ряда лет сыновей, внуков и правнуков небольшого числа 

выдающихся голштинских производителей привело к значитель- 

ному генетическому сходству между когортами быков разных 

годов рождения и линий. Так, генетическое родство между быка- 



ми разных линий составляло 20-40%. Через несколько лет почти 

все коровы в популяции будут состоять в той или иной степени 

родства с производителями, от которых имеется запас спермы. 

Следовательно, все последующие спаривания будут уже родст- 

венными и приведут к инбридингу. 

В-третьих, племенные службы, по существу, перестали за- 

ниматься выведением, выращиванием и селекцией быков для ис- 

кусственного осеменения. Интенсивно используется импортная 

сперма голштинских производителей. Вместо передовой техно- 

логии завозится продукт этой технологии. Такая племенная поли- 

тика разрушает инфраструктуру и экономику племенного дела в 

регионах. 

В-четвертых, массовая голштинизация представляет серьез- 

ную опасность для генетической изменчивости и генофонда, при- 

водит к исчезновению пород. Примером может служить истобен- 

ская порода (красная горбатовская, тагильская, суксунская и т.д.), 

чистопородных коров которой осталось в Кировской области 

около 100 голов. 

В связи с вышеизложенным, чрезвычайно актуальным явля- 

ется проведение исследований, направленных на: а) разработку 

научных основ и методов экономической оценки результатов 

скрещивания, принимающих во внимание продуктивные, репро- 

дуктивные и технологические признаки помесных животных, а 

также резистентность их к заболеваниям; б) объективный эконо- 

мический анализ результатов голштинизации по всем категориям 

хозяйств (а не только племенных); в) разработку моделей и мето- 

дов прогноза зоотехнических, генетических и экономических по- 

следствий разных вариантов скрещивания; г) разработку про- 

грамм поэтапного выхода из тотальной голштинизации, восста- 

новления племенной работы с отечественными породами скота и 

систем выведения, выращивания, оценки, отбора и интенсивного 

использования производителей с лучшими генотипами. 

Можно импортировать сперму, эмбрионы, животных, но 

нельзя импортировать успех. Его можно добиться только собст- 

венными руками и головой, путем поэтапной модернизации пле- 

менной работы. В этой связи следует напомнить, что сама гол- 

штинская порода была выведена методами чистопородного раз- 

ведения. С начала ХХ века в США не завозился голштино- 

фризский скот из других стран. Быстрый прогресс породы начал- 

ся с 60-х годов, с широким распространением искусственного 

осеменения, разработки национальной программы селекции, ор- 

ганизации централизованной системы оценки и отбора произво- 

дителей, применением линейных статистических моделей сме- 

шанного типа для генетической оценки животных, внедрением в 

племенную работу компьютерной техники и информационной 

технологии. 80% генетического улучшения голштинской породы 

определяется сейчас селекцией родителей ремонтных бычков, т.е. 

отцов и матерей быков. 

В 70-х годах известный ирландский ученый Каннингхэм 

предупреждал западноевропейских коллег о негативных послед- 

ствиях экспансии голштинской породы в Европу. В большинстве 

стран Западной Европы традиционно разводили комбинирован- 



ные молочно-мясные породы скота. Между производством моло- 

ка и мяса существовал баланс. С широким распространением ге- 

нов голштинской породы этот баланс нарушился. Сейчас во мно- 

гих странах введены квоты на производства молока, а ученые ра- 

ботают над проблемой создания специализированных пород мяс- 

ного скота. 

Более остро проблема обеспечения населения мясом стоит 

перед российскими учеными и животноводами. В структуре про- 

изводства мяса говядина составляет 56%. Более 95% говядины 

производится за счет скота молочных пород. Производство говя- 

дины, в целом, невысокое - 65 кг в расчете на одну голову круп- 

ного рогатого скота. По данным Черекаева А.В. [9] голштиниза- 

ция основных пород привела к снижению мясной продуктивно- 

сти животных на 8-10%. Проблема усугубляется резким сокра- 

щением численности поголовья крупного рогатого скота. Так, в 

Кировской области поголовье скота сокращается в среднем на 5% 

в год, в том числе за последний год на 8%. С такой же скоростью 

падает производство говядины. Эта тенденция, по всей вероятно- 

сти, сохранится и на будущее. Поэтому поиск путей увеличения 

производства говядины является важнейшей задачей, решению 

которой должны способствовать ученые. 

В зависимости от продолжительности реализации, размера 

инвестиций, масштаба воздействия и степени риска возможные 

решения по увеличению производства говядины можно подраз- 

делить, условно, на три уровня: 

 оперативный - интенсификация откорма молочного скота, 

а также скрещивание самых низкопродуктивных коров и 

сверхремонтных телок быками мясных пород; 

 тактический - селекция молочного скота по мясной про- 

дуктивности (как показали исследования, генетические 

возможности здесь значительные [7]); 

 стратегический - поглотительное скрещивание части коров 

молочного стада мясными быками с целью создания спе- 

циализированных мясных пород. 

Решения на тактическом и, особенно, на стратегическом 

уровнях требуют тщательного научного анализа, детальной эко- 

номической проработки и всестороннего рассмотрения. Для того 

чтобы обеспечить население дешевой говядиной собственного 

производства, без негативных сопутствующих эффектов, необхо- 

дим комплексный подход. Поэтому научные исследования по 

данной проблеме должны быть направлены на разработку сис- 

темного анализа для поиска оптимальных и сбалансированных 

решений по всем уровням. 

До недавнего времени основными задачами селекции были 

повышение генетического потенциала животных и обеспечение 

воспроизводства стада. С переходом России на рыночные отно- 

шения задачей селекции становится также выведение экономиче- 

ски выгодных животных. Молоко, мясо, шерсть, сперма, эмбрио- 

ны и племенные животные - все это является продуктом, товаром, 

предназначенным для продажи. Если эти товары не будут прино- 

сить прибыль, то наступит крах, как племенной работы, так и жи- 

вотноводства в целом. Животное должно жить для того, чтобы 



приносить прибыль. В этой связи научная проработка целей се- 

лекции, обеспечивающих рентабельность разведения животных, 

приобретает первостепенное значение. 

В цель селекции должны включаться все признаки, которые 

способствуют увеличению чистого дохода от разведения живот- 

ных. Поэтому необходимо развитие исследований по конструи- 

рованию селекционных индексов по комплексу признаков. Для 

решения данной проблемы следует, во-первых, определить цель 

селекции, решив какой относительный вес придать экономически 

важным признакам; во-вторых, выбрать критерий селекции, оп- 

ределив, какие признаки и в какой комбинации использовать для 

отбора родителей следующего поколения. В этой связи возникает 

необходимость в разработке и развитии методов оценки эконо- 

мической ценности признаков. 

Для оценки экономической ценности признаков большой 

интерес представляют методы, базирующиеся на процедуре 

«дисконтированного генного потока». Было показано, что приме- 

нение данного подхода при отборе быков по селекционному ин- 

дексу, включающему признаки молочной и мясной продуктивно- 

сти, способствовало повышению ожидаемого чистого дохода на 

9-11% [1]. Исследования по данной проблеме находятся на на- 

чальной стадии и требуют дальнейшего развития. Тем не менее, 

уже сейчас можно сказать, что подобные подходы перспективны 

и должны найти в будущем широкое применение при индексной 

селекции сельскохозяйственных животных. 

Прогресс в селекции является результатом генетической из- 

менчивости, достоверности оценки генотипа и интенсивности се- 

лекции. Когда все три фактора положительные, то достигаем ге- 

нетического улучшения. Если один из них нулевой, то генетиче- 

ского прогресса не будет. Это основной принцип селекции в жи- 

вотноводстве (как и в птицеводстве). 

Для достижения устойчивого генетического улучшения жи- 

вотных имеются две предпосылки. Во-первых, это организация 

оценки племенной ценности потенциальных родителей ремонт- 

ного молодняка. Во-вторых, это отбор на основе оценок племен- 

ной ценности лучших животных и их интенсивное использова- 

ние. Чем достовернее генетическая оценка, чем строже отбор на 

основе этой оценки, и чем интенсивнее использование генетиче- 

ски лучших животных, тем больше будет уверенности у селек- 

ционеров и фермеров в улучшение животных от поколения к по- 

7колению, тем быстрее реализуются поставленные цели, как на 

благо общества, так и специалистов, занимающихся разведением 

животных. 

В России племенная ценность рассчитывается только для 

быков. При этом используется метод сравнения со сверстницами, 

предложенный советскими учеными Альтшулером и Сухановым 

еще в 1935 году. Число дочерей, по которым оцениваются быки, 

как правило, небольшое. Все это не обеспечивает достаточной 

достоверности оценки генотипа быков. Коровы же и другие сель- 

скохозяйственные животные отбираются или по собственной фе- 

нотипической продуктивности, или по продуктивности родствен- 

ников, которая подвержена значительному воздействию много- 



численных факторов внешней среды. Также ежегодно проводится 

бонитировка животных. В стране затрачиваются немалые усилия 

и средства на это мероприятие. Однако оно ничего не дает для 

селекции животных. 

Неотложной задачей ученых является разработка научного 

обеспечения генетической оценки сельскохозяйственных живот- 

ных на современном уровне с использованием процедуры наи- 

лучшего линейного несмещенного прогноза, т.н. метода BLUP 

(или BLUP Animal Model). Этот метод наиболее полно отвечает 

нуждам племенного животноводства. Исследования показали, что 

использование BLUP способствует повышению эффективности 

селекции на 17-30% и более [3,5]. Однако степень эффективности 

BLUP зависит от того, насколько полно статистическая модель 

учитывает влияющие на продуктивность животного факторы 

внешней среды и наследственности [2]. 

Племенную ценность животного можно определить как ре- 

зультат взаимодействия всех его генов в данной популяции, в 

данной внешней среде, в данный момент времени, т.е. племенная 

ценность популяционноспецифична. Поэтому исследования уче- 

ных должны быть направлены на то, чтобы разработать для каж- 

дой конкретной популяции, для каждой категории племенных 

животных и для каждого признака оптимальную модель BLUP. 

Использование оптимальных моделей BLUP обеспечит отбор жи- 

вотных с действительно лучшими генотипами. 

Основными причинами низкой эффективности селекции 

животных являются: а) недостаточно четкое планирование пле- 

менной работы и б) недостаточно четкое проведение самой пле- 

менной работы (например, небольшое число проверяемых сам- 

цов, или низкая интенсивность отбора). 

Принципы и методы планирования племенной работы не 

отвечают требованиям времени. Разрабатываемые планы племен- 

ной работы громоздки. 2/3 и более объема занимает характери- 

стика хозяйства, стада или породы. В мероприятиях на перспек- 

тиву отражаются, лишь плановые показатели роста продуктивно- 

сти, зоотехнические мероприятия, работа с линиями и семейст- 

вами. А самое главное, эти планы одновариантные, без генетиче- 

ского и экономического обоснования, без четко определенных 

параметров отбора на каждом этапе селекционного процесса. Та- 

кие планы уже давно перестали быть для селекционеров руково- 

дством к действию. 

На современном этапе развития науки разработка програм- 

мы селекции для стада, или породы, или для региональной попу- 

ляции динамичный многоплановый процесс, основным элемен- 

том которого является компьютерное имитационное моделирова- 

ние. Моделирование селекционного процесса в ускоренном ре- 

жиме времени позволяет: 

 рассчитывать параметры как многочисленных вари- 

антов программы селекции, так и альтернативных 

систем селекций; 

 по каждому варианту прогнозировать генетический 

прогресс, затраты, доход и чистый доход; 

 по данным критериям отбирать оптимальные варианты 



программы селекции; 

 оценивать последствия различных организационных, 

зоотехнических и селекционных мероприятий на 

структуру и генетико-экономическую эффективность 

селекционной программы; 

 прогнозировать последствия изменений в экономиче- 

ской ситуации, например, уровня инфляции. 

Исследования показали, что разработка и реализация опти- 

мальных вариантов программ селекции в молочном скотоводстве 

будет способствовать повышению эффективности племенной ра- 

боты в 2-3 раза [4]. 

В связи с вышеизложенным, крайне важными являются сле- 

дующие направления исследований по данной проблеме: а) раз- 

работать математические модели, наиболее адекватно отражаю- 

щие особенности селекционного процесса в конкретных популя- 

циях сельскохозяйственных животных; б) развить методы кратко- 

, средне- и долгосрочного прогноза инбридинга, генетического 

прогресса и экономической эффективности программы селекции; 

в) исследовать влияние селекционных факторов на генетическую 

и экономическую эффективность селекции; г) разработать опти- 

мальные с экономической точки зрения программы селекций 

сельскохозяйственных животных. 

Реализация поставленных выше задач позволит разрабаты- 

вать для разных популяций селекционные программы, внедрение 

которых будет обеспечивать максимальную доходность разведе- 

ния животных. 

В России полным ходом идет процесс обеднения генофонда 

сельскохозяйственных животных. По данным А.В. Черекаева [8] 

поголовье овец и свиней сократилось более чем на 50%, крупного 

рогатого скота и птицы на 1/3. Поглощаются локальные малочис- 

ленные популяции. Их исчезновение приводит к безвозвратной 

потере источников генов, не приносящих заметной пользы сей- 

час, но могущих стать ценными в последствии. Важно сохранить 

для будущего потенциал генетической изменчивости пород. По- 

этому неотложными являются исследования, направленные на 

разработку: а) методов мониторинга генетических процессов в 

генофондных стадах; б) математических моделей воспроизводст- 

ва и селекции животных в малочисленных популяциях; в) науч- 

ных принципов и методов оптимизации программ сохранения ге- 

нетических ресурсов сельскохозяйственных животных. 

Разработка и внедрение оптимальных программ селекций 

для локальных популяций будет способствовать не только сохра- 

нению их генофонда, но и повышению генетического потенциала 

животных по хозяйственно-полезным признакам. Тем самым раз- 

ведение малочисленных пород станет экономически выгодным. 

Для эффективного управления селекцией необходима пол- 

ная, качественная и надежная информация, как об отдельном жи- 

вотном, так и о популяции в целом. С 1976 года в стране разраба- 
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тывается единая информационная система в животноводстве - 

СЕЛЭКС-Россия. Однако до сих пор эта система не вышла за 

рамки компьютеризации производственных процессов и зоотех- 



нических мероприятий на уровне подразделений и хозяйств (ис- 

ключение составляет оценка быков по качеству потомства). Ос- 

новные разработчики этих программ (Шушары, Ленинградская 

обл.) так тщательно защищают свои авторские права, что селек- 

ционеры, купившие их АРМ «Зоотехник», не могут анализиро- 

вать свои базы данных другими, более эффективными, методами, 

а специалисты областных племслужб - использовать эту инфор- 

мацию для генетической оценки животных и решения других се- 

лекционных задач. 

Чрезвычайно необходимым является создание общедоступ- 

ных территориальных баз данных по животным племзаводов, 

племрепродукторов и племферм, а также программного обеспе- 

чения информационных систем. При наличии территориальных 

информационных систем будет возможно: а) осуществлять се- 

лекционно-генетический мониторинг популяций; б) быстро вне- 

дрять оптимальные модели метода BLUP для генетической оцен- 

ки всех категорий племенных животных; в) использовать прин- 

ципиально новые возможности планирования племенной работы 

при значительном сокращении сроков разработки селекционных 

программ; г) выбирать оптимальные селекционные программы, 

варианты индивидуального и группового подбора [6]. 

В конечном итоге территориальные информационные сис- 

темы будут способствовать созданию региональных и федераль- 

ных баз данных и информационных систем по видам и породам 

сельскохозяйственных животных. 

Управление селекцией есть непрерывный процесс принятия 

решений, включающий три основные функции: планирование, 

реализацию и контроль. Планирование племенной работы не явля- 

ется однократной задачей, а представляет циклический процесс 

[6]. Для разработки и обеспечения своевременного развития про- 

грамм селекции животных, внедрения новых методов и результа- 

тов научных достижений представляется целесообразным созда- 

ние ассоциации по породам, включающие научные группы по 

анализу и планированию селекции. Это очень важно, так как в 

племенную работу вовлечены, как правило, различные учрежде- 
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ния, организации, предприятия, хозяйства. Например, в Кировской 

области племенной работой занимаются, в разной степени, такие 

организации, как: а) племотдел комитета сельского хозяйства, 

продовольствия и торговли; б) государственное предприятие 

«Вятское» по племенной работе; в) сельскохозяйственная ассо- 

циация «Вяткаплем»; г) племенные заводы, репродукторы, фермы; 

д) Вятская государственная сельскохозяйственная академия и ж) 

Зональный НИИСХ Северо-Востока им. Н.В. Рудницкого. 

Успех в генетическом совершенствовании животных во мно- 

гом будет зависеть от степени взаимопонимания и сотрудничества 

вовлеченных в племенную работу организаций. Совместная рабо- 

та и взаимное доверие - это ключ к возрождению и развитию жи- 

вотноводства. Такое сотрудничество подобно локомотиву, кото- 

рый должен вывезти наше племенное животноводство из тупико- 

вой ситуации. Этот «локомотив» должен иметь достаточную ско- 

рость, быть достаточно передовым, с хорошо распределенной от- 



ветственностью членов за реализацию совместно принимаемых 

решений. Наши финансовые, профессиональные и интеллектуаль- 

ные силы должны быть объединены. Мы должны служить, каж- 

дый по-своему и в своей области, достижению единой цели - до- 

ходности разведения сельскохозяйственных животных. 

Итак, резюмируя все вышесказанное, перспективные основ- 

ные научные направления в селекции сельскохозяйственных жи- 

вотных можно сформулировать следующим образом: 

1. Разработать научные принципы и методы определения 

целей селекции и критериев отбора, обеспечивающих конку- 

рентоспособный генетический прогресс и рентабельность жи- 

вотноводства. 

2. Pазработать методы мониторинга генетических процессов 

в популяциях, оценки компонентов фенотипической изменчиво- 

сти, генетических и паратипических трендов хозяйственно- 

полезных признаков. 

3. Pазработать научные основы и методы генетико- 

экономического анализа и прогноза результатов скрещивания с 

голштинской породой, программы поэтапного возрождения чис- 

топородного разведения и системы селекции производителей 

отечественных пород скота. 
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4. Hаучно обосновать пути повышения мясной продуктив- 

ности животных и, в частности, увеличения производства говя- 

дины. 

5. Pазработать оптимальные статистические модели для гене- 

тической оценки различных видов и категорий животных методом 

BLUP (BLUP Animal Model), научные принципы и методы конст- 

руирования экономических индексов по комплексу признаков. 

6. Pазработать математические модели селекционного про- 

цесса (включая биотехнологию), методы кратко-, средне- и дол- 

госрочного прогноза инбридинга, генетического прогресса и эко- 

номической эффективности. 

7. Pазработать системный подход и имитационные методы 

планирования племенной работы, оптимизации программ селек- 

ций и программ сохранения генетических ресурсов. 

8. Kомпьютеризировать селекционные задачи на уровне 

стада и породы, создать территориальные базы данных по пле- 

менным животным и информационные системы управления се- 

лекцией. 

Решение перечисленных проблем позволит возродить и раз- 

вивать в стране инфраструктуры племенного дела для разных видов и пород 

сельскохозяйственных животных, включающие: 

 а) контроль воспроизводства и продуктивности; 

 б) генетическую оценку животных; 

 в) реализацию оптимальных программ селекции;  

г) информационное обеспечение управления селекцией. 

Наличие инфраструктур, подчиненных достижению макси- 

мальной прибыли, обеспечит быстрое внедрение современных 

методов селекции и технологий для производства безвредных и 

биологически полноценных продуктов питания животного про- 

исхождения. Использование результатов экспериментальных ис 



следований и теоретических разработок ученых станет эффек- 

тивным и прибыльным. 
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Лекция 7.  

 

ВОПРОСЫ КЛОНИРОВАНИЯ ЖИВОТНЫХ 

 

1. Понятие и сущность клонирования 

2. Клонирование беспозвоночных.  Клонирование шелкопряда:  

       от первых шагов до практического использования. 

3. Тиражирование млекопитающих  

 

 

 

XX век стал веком величайших открытий во всех областях естествознания, веком 

научно-технической революции, которая изменила и облик Земли, и облик ее обитателей. 

Возможно, одной из основных отраслей знания, которые будут определять облик нашего 

мира в следующем веке, является генетика.  

 

С этой сравнительно молодой наукой всегда было связано немало споров и 

противоречий, но последние достижения генетики и генной инженерии, которая вполне 

может считаться самостоятельной дисциплиной, в таких областях, как исследование генома 

человека и клонирование, хотя и открыли широкие перспективы развития биотехнологий и 

лечения различных заболеваний, сделали возможным изменение самой сущности человека, 

породив тем самым множество вопросов этического, даже, скорее, философского, характера.  

 

Имеет ли человек право изменять то, что создано природой? Имеет ли право 

исправлять ее ошибки и, если да, то где та грань, которую нельзя переступать? Не обернутся 

ли научные знания катастрофой для всего человечества, как это случилось, когда была 

открыта энергия атома, уничтожившая Хиросиму, Нагасаки и Чернобыль?  

 

Понятие и сущность клонирования 

 

 

Одним из ярких примеров достижений ученых, с проблемностью которых 

человечеству ещё не раз придется столкнуться является клонирование. 

 



Клонирование - это процесс, в ходе которого живое существо производится от 

единственной клетки, взятой от другого живого существа. 

 

Клонирование обычно определяется, как производство клеток или организмов с теми 

же нуклеарными геномами, что и у другой клетки или организма. Соответственно, путём 

клонирования можно создать любой живой организм или его часть, идентичный уже 

существующему или существовавшему, если сохранилась информация о его нуклеарных 

геномах. 

 

Ещё несколько десятилетий назад клонирование являлось скорее предметом 

обсуждения писателей-фантастов, нежели научных дискуссий или общественно-

политических дебатов. Стремительное развитие генной инженерии и просто таки расцвет 

биотехнологий в 1990-е годы создали все условия к практической возможности 

клонирования живых существ. Научно-технический прогресс, как часто это бывает, в 

 

На протяжении многих тысячелетий разведения животных воображение человека, 

видимо, не раз поражали редко возникающие, исключительные, выдающиеся по 

хозяйственной ценности, животные - быстроходные лошади, коровы с высокими удоями, 

овцы с большим настригом шерсти и хорошие куры-несушки. Вероятно, человеку не 

однажды приходила в голову смелая мысль сделать таких удивительных животных 

"бессмертными" путем воспроизводства их в следующих поколениях в виде совершенно 

идентичных копий. В действительности же рекордисты заканчивали свой жизненный путь, 

оставив после себя потомство, каждый член которого никогда не был полностью идентичен 

ни одному из своих родителей, точно так же, как и его самого не повторял ни один из 

потомков следующих поколений.  

 

Воспроизводство организмов, полностью повторяющих уникальную по 

продуктивности особь, возможно только в том случае, если генетическая информация матери 

будет без каких-либо изменений передана дочерям. Но при естественном половом 

размножении этому препятствует мейоз. В ходе его незрелая яйцеклетка, имеющая двойной, 

или диплоидный, набор хромосом - носителей наследственной информации - делится 

дважды, и в результате возникают четыре гаплоидные (т.е. с одинарным набором хромосом) 

клетки. Три из них дегенерируют, а четвертая - с большим запасом питательных веществ - 

становится собственно яйцеклеткой. У многих животных она в силу гаплоидности не может 

развиваться в новый организм. Для этого необходимо оплодотворение - слияние ее с 

гаплоидным сперматозоидом. Вполне понятно, что организм, развившийся из 

оплодотворенной клетки, приобретает признаки, которые определяются взаимодействием 

материнской и отцовской наследственности. Следовательно, при половом размножении мать 

не может быть повторена в потомстве.  

 

Как же, вопреки этой строгой закономерности, заставить клетку развиваться только с 

материнским диплоидным набором хромосом? Теоретически решение этой трудной 

биологической проблемы осуществимо двумя способами: хирургическим и 

"терапевтическим", если использовать медицинскую терминологию.  

 

Клонирование беспозвоночных.   Клонирование шелкопряда:  

от первых шагов до практического использования  

 

Хронологически второй метод изобретен намного раньше и, нужно отдать должное, - 

русскими учеными. Сто лет назад зоолог Московского университета А.А.Тихомиров впервые 

открыл, что яички тутового шелкопряда в результате различных химических и физических 

воздействий начинают развиваться без оплодотворения. Однако это развитие, названное 



партеногенезом, рано останавливалось: партеногенетические эмбрионы погибали еще до 

вылупления личинок из яиц. Но это уже была прелюдия к клонированию животных.  

 

Б.Л.Астауров в 30-е годы в результате длительных исследований, получивших 

мировую известность и ставших классическими, подобрал термическое воздействие, которое 

одновременно активировало неоплодотворенное яйцо к развитию и блокировало стадию 

мейоза, т.е. превращение диплоидного ядра яйцеклетки в гаплоидное. Развитие с ядром, 

оставшимся диплоидным, заканчивалось вылуплением личинок, точно повторяющих 

генотип матери, включая и пол. Так, в результате амейотического партеногенеза были 

получены первые генетические копии, идентичные матери.  

 

Количество вылупившихся партеногенетических гусениц находилось в прямой 

зависимости от жизнеспособности матери. Поэтому у "чистых" пород вылупление гусениц 

не превышало нескольких процентов, в то время как у значительно более жизнеспособных 

межрасовых гибридов оно достигало 40 - 50%. Несмотря на огромный успех, автор этого 

метода пережил горькое разочарование: партеногенетическое потомство характеризовалось 

пониженной жизнеспособностью на эмбриональных и постэмбриональных стадиях развития 

(гусеницы, куколки, бабочки). Гусеницы развивались неравномерно, среди них было много 

уродливых, а завитые ими коконы сильно различались по массе. Позже Борис Львович 

улучшил метод, применив гибридизацию между селекционными линиями. Так он смог 

повысить жизнеспособность у новых клонов до нормы, но довести до этого уровня другие 

количественные признаки ему не удалось: например масса партеногенетических коконов не 

превышала 82% от массы нормальных коконов такого же генотипа.  

 

Позднее мы установили причины партеногенетического угнетения (депрессии) и 

сложными методами, которые позволяют накапливать "гены партеногенеза", вывели новые 

высоко жизнеспособные клоны самок, а позже и партеногенетических самцов. (Заметим, что 

депрессия у тутового шелкопряда несравнимо меньше, чем у млекопитающих животных. У 

них яйцеклетка с диплоидным ядром, образованным в результате слияния двух женских 

гаплоидных ядер или двух мужских, вообще не развивается в организм.) Скрещивая таких 

самцов со своими клонированными "матерями" или склонными к партеногенезу самками 

других клонов, мы получили потомство с еще большей склонностью к партеногенезу. От 

лучших в этом отношении самок закладывали новые клоны.  

 

В результате многолетнего отбора нам удалось накопить в генотипе селектируемых 

клонов невиданно большое число генов, обусловливающих высокие склонность к 

партеногенезу и жизнеспособность. Вылупление гусениц достигло 90%, а их 

жизнеспособность, как ни удивительно, повысилась до 95 - 100%, опередив в этом 

отношении обычные породы и даже гибриды. В дальнейшем мы "скрестили" с помощью 

партеногенетических самцов два генетически резко отличающихся клона разных рас и от 

лучших гибридных самок вывели сверхжизнеспособные клоны.  

 

Как ни велико научное значение этих результатов, для практики полученные клоны 

все же не пригодны. Дело в том, что самки шелкопряда съедают на 20% больше листа 

шелковицы, а их коконы содержат шелка на 20% меньше. Экономически выгодно было бы 

промышленное разведение только самцов. А нельзя ли клонировать особей мужского пола? 

Это важно не только в шелководстве, но и в ряде других отраслей животноводства. 

Проблема трудная, однако все же в перспективе выполнимая.  

 

Как известно, животный мир разделен на две группы: у одной группы женский пол 

определяется наличием в генотипе двух одинаковых половых хромосом (ХХ), а мужской - 

разных (ХY). У другой группы, наоборот, самки имеют хромосомную формулу ХY, а самцы 



- ХХ. К первой группе относятся человек, сельскохозяйственные животные и ряд других 

менее высокоорганизованных животных, например знаменитая мушка дрозофила. Ко второй 

группе принадлежат некоторые виды бабочек, в том числе и тутовый шелкопряд. 

Совершенно очевидно, что из неоплодотворенных яиц сельскохозяйственных животных 

никак нельзя "выкроить" самца, поскольку в женском ядре нет Y-хромосомы. 

Следовательно, клонирование самца может быть произведено только путем пересадки его 

диплоидного ядра, взятого из пригодной для этой цели ткани тела, в безъядерную 

яйцеклетку. Вероятно, со временем это будет сделано.  

 

Но мы научились клонировать самцов тутового шелкопряда. Это стало возможно 

после того, как нам удалось получить уникальных самцов, у которых все парные гены были 

идентичными, или гомозиготными. Вначале таких самцов клонировали особым мужским 

партеногенезом (андрогенезом). Для этого воздействием гамма-лучей и высокой 

температуры лишали ядро яйца способности к оплодотворению. Ядро проникшего в такое 

яйцо сперматозоида, не встретив дееспособного женского ядра, само, удвоившись, 

приступало к развитию мужского зародыша, который, естественно, повторял генотип отца. 

Таким способом мы ведем мужские клоны в десятках поколений. Позже один из таких 

клонов был преобразован в обоеполую линию, также состоящую из генетически идентичных 

(за исключенем, конечно, половых хромосом) теперь уже самок и самцов. Поскольку 

положивший начало этой линии полностью гомозиготный самец возник в результате 

размножения, приравненного к самооплодотворению, то сам он и линия двойников обоего 

пола имеют пониженную жизнеспособность. Скрещивая между собой две такие линии, мы 

стали без труда получать гибридных и, следовательно, высоко жизнеспособных двойников в 

неограниченных количествах. Это совершенно несопоставимо с трудоемкими методами 

такого же назначения у других животных - число их двойников пока исчисляется единицами. 

Полученные нами двойники незаменимы для самых тонких исследований, результаты 

которых не вуалируются генетическим разнообразием подопытных шелкопрядов, как это 

происходит с обычным гетерогенным материалом. Эти исследования теперь выполняются с 

достаточной достоверностью на гораздо меньшем числе шелкопрядов, чем обычно.  

 

Подведем итоги клонирования шелкопряда: полученные клоны самок и самцов для 

практического шелководства не пригодны. Но это не крах радужных надежд. Такой исход 

можно было предвидеть. Мы заранее предположили, что целесообразно использовать клоны 

не непосредственно в шелководческой практике, а на племя - для получения выдающегося по 

продуктивности потомства при обычном половом размножении. Примерная схема 

использования клонов в промышленном шелководстве выглядит следующим образом. Из 

большого количества коконов выбирают те, из которых развиваются выдающиеся по 

продуктивности самки, и от каждой получают партеногенетическое потомство. Для 

дальнейшей работы используют партеногенетические клоны, которые повторяют высокую 

продуктивность матерей и проявляют высокую склонность к партеногенезу. За этим следует 

скрещивание с определенными клонированными самцами и из полученного гибридного 

поколения выбирают для производства только те клоны, которые дали прекрасное во всех 

отношениях потомство. Его высокие качества обусловлены не только предшествующей 

селекцией, а еще и тем, что в процессе отбора особей на высокую склонность к 

партеногенезу в их генотипе образуется комплекс генов жизнеспособности, 

компенсирующий вредное влияние искусственного размножения. При переводе клонов на 

половое размножение этот комплекс, оказавшись несбалансированным, сильно повышает 

гетерозис.  

 

Итак, для промышленного скрещивания с партеногенетическими самками мы взяли 

самцов нашей уникальной линии и получили в потомстве только один, намного более 



продуктивный мужской пол. Эта наша схема нового типа разведения шелкопряда увенчалась 

тремя впервые полученными достижениями экспериментальной биологии:  

   

использованием генетических копий, 

массовым получением желаемого пола, 

резким повышением гетерозиса. 

 Здесь следует добавить, что вовлечением женских партеноклонов в промышленное 

шелководство полностью снимаются колоссальные трудности выведения урожайных 

гибридов 100%-й чистоты, так как совсем исключается трудоемкое и неточное разделение по 

коконам племенных самок и самцов для межпородного скрещивания. Мы имеем многие 

сотни тысяч генетических копий матери, отца, сестер и братьев, и первые из них уже 

доведены до промышленного использования.  

 

Наша схема прошла государственные испытания в ряде стран с высоким уровнем 

развития шелководства и рекомендована для практики, так как позволяет увеличить выход 

шелка-сырца не менее чем на 30%. Заметим также, что наш метод повышения гетерозиса 

эффективен не только в отношении животных, но и растений. Например, с помощью этого 

метода селекционер В.Д.Наволоцкий вывел новый сорт ячменя, который теперь 

выращивается на площади 5.5 млн га.  

 

Изложенное демонстрирует, насколько эффективно оказалось клонирование, по 

крайней мере в шелководстве. Несомненно, что необходимо разрабатывать совершенные 

методы клонирования и других сельскохозяйственных животных. Изощренный ум человека 

преодолеет препятствия, если они ему встретятся в процессе исследований, как это было с 

тутовым шелкопрядом.  

 

Быть может, предложенную выше схему использования не самих клонированных 

животных, а их потомства в будущем было бы целесообразно применить с некоторыми 

модификациями к крупным сельскохозяйственным животным. Как известно, сперма многих 

племенных быков уже заморожена на долгие годы, т.е. они как бы стали "бессмертными". 

Если осеменение этой спермой коров дает прекрасное потомство, то, чтобы воспроизводить 

его в ряду поколений, необходимо клонировать только коров. Если их генетические копии 

будут несколько неполноценными, то при хороших условиях содержания животных и 

использовании их для гибридизации, это не будет иметь существенного значения. 

Преимущества такой технологии клонирования очевидны.  

 

        Тиражирование млекопитающих  

"Тиражировать" млекопитающих можно, как упоминалось, другим - хирургическим - 

способом. Он основан на замене гаплоидного ядра яйцеклетки на диплоидное ядро, взятое из 

клеток эмбрионов. Эти клетки еще не дифференцированы (т.е. не началась закладка 

органов), и поэтому их ядра без осложнений заменяют функцию диплоидного ядра только 

что оплодотворенной яйцеклетки. Таким методом в США (1952) У.Р.Бриггс и Т.Дж.Кинг, в 

Англии (1960) Д.Б.Гордон получили генетические копии лягушки, а швейцарский ученый 

К.Ильмензее - генетических двойников мыши.  

 

И, наконец, в уходящем веке - триумф науки: шотландец И.Уилмут получает 

хирургическим путем знаменитую овцу Долли - генетическую копию матери. Для этого из 

клеток ее вымени было взято ядро для пересадки в яйцеклетку другой овцы. Успеху 

способствовало то, что взамен инъецирования нового ядра применялись воздействия, 

приводящие к слиянию лишенной ядра яйцеклетки с обычной неполовой клеткой. После 

этого яйцеклетка с замененным ядром развивалась как оплодотворенная. Насколько 

совершенен метод клонирования и каковы перспективы его улучшения, судить по одной 



овце пока рано. Несколько настораживают сообщения о неблагополучии с ее печенью и 

ранней гибели ее сестер. Очень важно, что этот метод позволяет взять ядро клонируемой 

особи в зрелом возрасте, когда уже известны важные для человека хозяйственные признаки.  

 

Таким образом, проблема клонирования приблизилась вплотную к человеку. Это 

взбудоражило общественность, вызвало острые дискуссии о правомочности столь 

радикального вмешательства в природу человека, позволительного-де лишь одному Богу. 

Конечно, для решения проблемы клонирования человека надо будет пройти долгий и 

трудный путь; он чреват рядом биологических, вероятно, нелегко преодолимых барьеров - 

достаточно вспомнить наши ухищрения в получении клонов тутового шелкопряда. И все же 

идея клонировать выдающихся гениев человечества представляется нам не менее 

заманчивой, чем клонирование сельскохозяйственных животных. Не нужно отметать ее с 

порога. Здесь автор должен покаяться, поскольку 15 лет назад высказывал противоположное 

мнение. Полученные за это время результаты обширных работ на тутовом шелкопряде, 

тщательное изучение литературных сведений об однояйцевых близнецах и собственные 

наблюдения за ними заставили переменить точку зрения на клонирование человека.  

 

Человечество уже давно не подвергается ни естественному, ни искусственному 

отбору. Последний не возможен по целому ряду этических и чисто биологических причин. 

Несомненно, искусственный отбор на интеллект привел бы к поразительным успехам. Но нет 

гарантии, что сверхинтеллектуальные индивидуумы не будут ущербны в каком-либо другом 

отношении, как это часто случается в селекции животных: переразвитие какого-либо одного 

хозяйственного признака снижает другие жизненно важные качества, например 

жизнеспособность. Поэтому человечеству нужно воспользоваться величайшими дарами 

природы - появлением ни в чем не ущербных гениев в результате редчайшего сочетания в их 

генотипе необходимых для этого генов. Воспроизводство их в виде генетических копий 

станет в ряду величайших достижений науки.  

 

Разработка методов клонирования на человеке, конечно, должна быть запрещена до 

тех пор, пока на приматах не будет однозначно доказано, что хирургический метод 

клонирования не отражается на здоровье генетической копии. Ведь любые отрицательные 

отклонения в организме - это трагедия неудавшейся копии, которую не выбракуешь, как 

поступают с сельскохозяйственными животными.  

 

Допустим, безупречный метод будет разработан, однако только этим проблемы 

клонирования не решатся. Останется без ответа не менее серьезный вопрос: а повторят ли 

точно копии гениальность оригиналов? Согласно закономерностям двух основных разделов 

генетики - наследственности и изменчивости, - становление любого признака происходит в 

результате взаимодействия генов и среды. Роль этих факторов не одинакова: в развитии 

качественных признаков влияние среды сказывается существенно меньше, чем в 

формировании количественных. В последнем случае доля участия среды устанавливается 

статистически.  

 

Интеллект - особое свойство, тут математика не поможет, поэтому причинная 

зависимость уровня интеллекта была и по-прежнему остается предметом дискуссий. Подчас 

высказываются абсурдные суждения, мол роль наследственности в формировании 

интеллекта чуть ли не сводится к нулю. Удивительно, что еще до рождения генетики 

А.П.Чехов в очаровательной повести "Степь" устами старика Пантелея дал поразительно 

верную трактовку факторов, составляющих интеллект: "Ум хорошо, а два лучше. Одному 

человеку Бог один ум дает, а другому два ума, а иному и три... Один ум, с каким мать 

родила, другой от учения, а третий от хорошей жизни". Первый ум - наследственность - 

полностью повторяется в генетической копии. Роль обучения неоспорима, без него 



гениальные задатки остались бы невостребованными. А вот различное влияние среды 

(хорошей жизни) на оригинал и копию дает повод противникам клонирования человека 

утверждать, что гениальность не повторится в копии из-за разных условий жизни оригинала 

и копии. Но это не серьезно. Влияние факторов среды на интеллект, наоборот, только 

полезно, потому что, зная направленность дарования гения, можно организовать условия 

жизни так, чтобы они с раннего детства способствовали развитию именно этого дарования.  

 

Изложенное, казалось бы, позволяет надеяться не только на полную повторимость 

гениальности у копий, но даже на некоторое их превосходство над оригиналом при 

правильном воспитании. Но этот прогноз поколебали наши экспериментальные данные. 

Хотя они и сложны для понимания, но опускать их было бы неоправданным.  

 

Работая с целым рядом резко различающихся между собой клонов, нам удалось 

выявить, что, несмотря на одинаковые генотипы и условия разведения, члены одного клона 

оказываются весьма разнообразными по целому ряду признаков: величине, продуктивности 

и плодовитости. В некоторых клонах это разнообразие бывает большим, чем в генетически 

разнородных популяциях. Судя по анализу, эта ранее не известная изменчивость есть 

следствие ошибок в построении отдельных органов и в итоге - всего организма. 

"Биологические изделия" не всегда соответствуют "чертежам", т.е. генотипу. Ошибки в 

построении органов случайны, но общее их число зависит от жизнеспособности организма, в 

свою очередь обусловленной качеством наследственности, способом размножения 

(естественным, искусственным) и условиями обитания. Чем они лучше, тем меньше ошибок. 

В силу случайности в генетически идентичных организмах возникает разное число ошибок, 

и это служит источником разнообразия. Такую изменчивость мы назвали дефекто-

онтогенетической. Она существенна не только в клональном потомстве, но и в обычном, 

полученном половым путем. Если учитывать ее в аналитических и экспериментальных 

исследованиях, то целый ряд явлений может получить более верное толкование. Но сейчас 

нам важно понять, сколь велико влияние этой изменчивости на повторяемость родительских 

свойств в их генетических копиях.  

 

Согласно теории вероятности, у большинства родителей и их копий накапливается 

некоторое среднее число ошибок. Поэтому копии чаще всего достаточно точно повторяют 

своих оригиналов. Если же у основателя клона в течение развития (т.е. онтогенеза) возникло 

относительно много ошибок, то депрессированные ими свойства у потомков окажутся в 

среднем лучше, чем у родителя, и наоборот, у "малоошибочных" родителей копии будут в 

среднем хуже. В свою очередь онтогенез клональных потомков также будет сопровождаться 

ошибками, число которых и степень их вредности сформирует среди копий разнообразие. 

Следовательно, отдельные особи в большей или меньшей мере отдалятся от оригинала. 

Насколько может быть велик этот разрыв, сейчас трудно сказать - мы еще не знаем, сколь 

"чувствителен" мозг к ошибкам в формировании как его самого, так и всего организма.  

 

Ответ на этот вопрос опыты на животных не дадут. Однако совершенно 

безболезненно для человека проблема решается в сравнительных исследованиях 

однояйцевых близнецов, для чего можно привлечь уже имеющиеся данные, а лучше заново 

определить степень интеллектуального сходства с помощью изощренных тестов. Если между 

близнецами оно окажется большим, то копии гениев тоже не должны будут сильно 

отличаться от оригиналов. Дополним, что подобные исследования нужно проводить на 

близнецах-детях, когда еще не отложились отпечатки разного влияния среды. Выдающийся 

природный ум обнаруживается уже у маленьких детей, когда воспитание и учеба не 

сказались на нем. Это подтверждается огромным количеством фактов. Например, почти все 

выдающиеся шахматисты великолепно играли в 4 - 5-летнем возрасте, впоследствии они 

только доводили свое искусство до совершенства. Как известно, кожные узоры на 



подушечках пальцев и линии ладоней у однояйцевых близнецов одинаковы (не адаптивные 

признаки), а в строении мозга (адаптивный признак) и вовсе будет полнейшее сходство. 

Следовательно, на старте, по природному уму, близнецы равны.  

 

Итак, совершенно не прибегая к драконовским экспериментам на человеке, можно 

получить ответ на вопрос о возможности воспроизводства в клонах его выдающихся 

способностей.  

 

Подчеркнем еще раз: пока нет опытов по клонированию млекопитающих мужского 

пола. Для этого в принципе пригоден только хирургический метод. Чтобы получать мужские 

копии, сначала нужно подобрать ткань, ядра клеток которой, как ядра клеток вымени овцы, 

будучи пересаженными в яйцеклетку, развивались бы в организм.  

 

Если на пути клонирования человека не возникнут биологические преграды, то 

проблема будет упираться в возражения этического, юридического и криминального 

характера. Но совсем недавно с таким же ожесточением возражали против искусственного 

осеменения. В ряде стран оно и сейчас запрещено, в то время как в других уже принесло 

счастье огромному числу бесплодных людей. Клонирование по своей природе или 

принципам технологии мало чем отличается от искусственного осеменения. Однояйцевые 

близнецы - точный прототип будущих генетических копий человека, разве что первые 

появляются на свет один за другим, а копии - примерно через 20 лет после оригинала.  

 

В печати настойчиво высказывались опасения, что диктаторы-злодеи, пользуясь своей 

властью, смогут тиражировать себе подобных. Если удалось запретить применение ядерного 

и химического оружия, то почему этого нельзя сделать и в отношении клонирования? Нужно 

лишь образовать международную комиссию, которая с величайшей ответственностью 

выбирала бы кандидатуры для клонирования. Вероятно, центр по клонированию должен 

быть на весь мир один, а получение копий ни в коем случае не должно стать массовым.  

 

Истинных гениев не так уж и много, но их величайший интеллект принес бы 

человечеству небывало мощный прогресс в науке, искусстве и организационной 

деятельности.  
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ЛЕКЦИЯ 8. 

ГЕНОМИКА 

1. Задачи и цели геномики. Взаимосвязь геномики и протеомики 

2. Виды геномики 

3. Секвенирование генома 

4. Проект "Геном человека" 

5. Генотерапия 

 

Успехи генетики, молекулярной биологии и биохимии привели к формированию в 

1990-х гг. двух новых фундаментальных дисциплин — геномики и протеомики. Бурное 

развитие этих дисциплин обеспечивает в наше время прогресс в ряде разделов 

биотехнологии, в том числе фармацевтической. 

 

Термин "геномика" производный от генома — совокупности всех генов организма; — 

"протеомика" — производный от протеома — совокупности структурных и каталитических 

белков в клетке укариота или прокариота. Обе дисциплины можно считать как бы 

терминологическим оформлением современного этапа развития генетики и белковой химии, 

приближающим их к целостной клетке. И по времени возникновения, и в методологическом 

аспекте главенствующее значение здесь занимает геномика; протеомика базируется на 

геномике, являясь этапом познания живого уже на белковом уровне. 

 

Генетика начала XIX в. получила позднее название формальной, поскольку 

исследования велись на уровне "ген-признак" (открытие знаменитых основополагающих 

законов Г. Менделем). Существование гена было постулировано, но материальная его 

природа оставалась неизвестной. Лишь в 1950-е гг. после появления и быстрого 

подтверждения справедливости концепции о двойной спирали ДНК и о гене как участке 

ДНК, началось бурное развитие молекулярной генетики: были установлены размеры 

отдельных генов, функциональные участки в гене и т.д. Параллельно биохимиками с 

участием генетиков был установлен матричный механизм белкового синтеза с передачей 

генетического кода от ДНК к белку. 

 

1. Задачи и цели геномики. Взаимосвязь геномики и протеомики 

 

Задача геномики — установление полной генетической характеристики всей клетки — 

количества содержащихся в ней генов и их последовательности, количества нуклеотидов в 

каждом гене и их последовательности, определение функций каждого гена по отношению к 

метаболизму организма или, более обще, применительно к его жизнедеятельности. 

 

Геномика позволяет выразить сущность организма — его потенциальные возможности, 

видовые (и даже индивидуальные) отличия от других организмов, предвидеть реакцию на 

внешние воздействия, зная последовательность нуклеотидов в каждом из генов и число 

генов. 

 

Цель геномики — получение информации обо всех потенциальных свойствах клетки, 

которые не реализуются на данный момент, например, "молчащие гены", протеомика же дает 

возможность охарактеризовать клетку в данный момент, зафиксировав все находящиеся в 

ней белки в своего рода "моментальной фотографии" функционального состояния клетки на 

уровне ее протеома, т.е. совокупности всех ферментных и структурных белков, которые 

"работают" в отличие от неэкспрессирующихся генов. 

 

При этом, если геномика появилась прежде всего в результате развития техники 

секвенирования, то для протеомики такую же основополагающую роль играет техника 



двухмерного электрофореза — разделения белков в одном направлении по молекулярной 

массе, а в другом — по изоэлектрической точке. Сам по себе этот метод не нов, однако он в 

значительной мере усовершенствован, что позволяет следить в динамике за сотнями белков 

одновременно. 

 

Протеомика позволяет следить за белковыми взаимодействиями. Это относится, 

например, к передаче сигналов от поверхности клетки к факторам избирательной 

транскрипции в ядре. С ее помощью может быть преобразована, таким образом, не только 

технология скрининга иммуносупрессоров, но и ингибиторов сигнальной трансдукции в 

целом. Методы протеомики позволяют получить более полную, всестороннюю картину 

взаимодействия с клеткой новых потенциальных антимикробных агентов. Работы по 

изучению динамики биосинтеза ферментов вторичного метаболизма у микроорганизмов при 

использовании протеомики могут быть переведены на новый, более высокий уровень. 

 

Возвращаясь к связи протеомики с геномикой, следует подчеркнуть, что протеомика 

может быть названа продолжением именно функциональной геномики. В отличие от 

геномики предметом изучения протеомики являются продукты, кодируемые генами, 

экспрессирующимися в данный момент. 

 

Минимальные геномы микроорганизмов некоторых видов состоят из нескольких сотен 

генов. Геном человека приближается к ста тысячам генов. Размеры отдельных генов 

варьируют примерно от одной тысячи пар нуклеотидов и выше. Таким образом, количество 

пар нуклеотидов, составляющих индивидуальный геном, измеряется как минимум сотнями 

тысяч, обычно же многими миллионами пар нуклеотидов. 

 

Следовательно, для полного знания генома организма надо определить 

последовательность нескольких миллионов пар нуклеотидов (А-Т — аденин-тимидин, Г-Ц 

— гуанидин-цитозин). Провести "секвенирование", согласно вошедшему в употребление 

выражению, целого генома можно только при наличии высоких технологий и 

соответствующего оборудования. 

 

В настоящее время в качестве ежесуточного итога работы многих десятков лабораторий 

в разных странах мира секвенируется приблизительно один миллион пар нуклеотидов. 

Хранить же полученные данные и пользоваться ими невозможно без обращения к 

специальным базам данных, некоторые из которых имеют статус международных. Широкую 

известность имеют базы данных института геномных исследований (США) и 

Гейдельбергского университета (Германия). Международные базы данных позволяют 

получать сведения о гене и его распространенности среди патогенов; о кодируемом этим 

геном продукте и об участии этого продукта (как правило, фермента) в том или ином 

метаболическом цикле; о катализировании им конкретной реакции в цикле. Иными словами, 

исходным тест-объектом для отбора антимикробных веществ, избирательных ингибиторов 

метаболизма становится уже не микробная культура, а ген (точнее, кодируемый им продукт). 

 

Необходимо иметь в виду, что различие по последовательности нуклеотидов геномов 

разнообразных организмов не обязательно указывает на межвидовые различия; например, у 

микроорганизмов, используемых в качестве продуцентов в биотехнологической 

промышленности, зафиксированы различия в геномах у отдельных штаммов одного и того 

же вида. Внутривидовые различия в геномах могут обнаруживаться по всей лестнице живых 

существ, исключая человека (в последнем случае индивидуальные различия, выявляемые 

при анализе ДНК, составляют, в частности, новый эффективный прием судебной 

экспертизы). 

    



2. Виды геномики  

 

Геномика дифференцируется по нескольким направлениям: 

 

1) Структурная геномика, задачей которой является идентификация генов с помощью 

специальных компьютерных программ (ведется поиск открытых рамок считывания со старт 

и терминирующими кодонами). В результате изучаемый геном характеризуется по 

молекулярной массе, количеству генов и нуклеотидной последовательности в каждом гене; у 

прокариот — в геноме хромосомы, у эукариот — в каждой из хромосом. 

 

2) Сравнительная геномика позволяет: относительно быстро, связавшись с базой 

данных и, получив ответ на свой запрос, установить, является ли изученный по 

последовательности нуклеотидов ген уникальным, или он уже был идентифицирован в 

другом лаборатории, получить сведения о степени гомологии родственных генов, т.е. 

степени гомологии по последовательности нуклеотидов в открытой рамке считывания; 

ответить на вопрос об эволюционной близости одного организма другому и на ряд подобных 

вопросов, относящихся к фундаментальной биологии. 

 

В сравнительной геномике заложены возможности ответа и на вопросы практического 

характера. Например, если ведется поиск ингибиторов данного гена у патогенного 

микроорганизма с целью создания на их основе лекарственных средств, то важно знать, есть 

ли ген с такой или близкой последовательностью нуклеотидов в организме хозяина. Это 

позволяет сделать прогноз о степени безопасности создаваемых лекарств. 

 

3) Функциональная (метаболическая) геномику. Ее цель — установление связи между 

геномом и метаболизмом, кластерами генов и многоступенчатыми метаболическими 

процессами, отдельными генами и конкретными метаболическими реакциями. 

Применительно к функциональной геномике относится понятие так называемых 

"модельных" организмов: прежде всего, это некоторые микроорганизмы, у которых 

прослежены связи между генами и кодируемыми этими генами ферментными и 

структурными белками, т.е. прокариоты и низшие эукариоты с полностью секвенированным 

геномом и досконально изученным метаболизмом. 

 

Примерами таких модельных микроорганизмов могут служить Escherichia coli (у 

прокариот) и Sacsharomyces cerevisiae (у эукариот). Сопоставление гена у изучаемого 

организма с близким по степени гомологии геном у модельного организма позволяет 

предположить функции гена. Отсутствие гомологии указывает на необходимость 

специального изучения функций нового гена. 

 

Особое значение применительно к фармации функциональная геномика имеет при 

установлении так называемой "существенности" отдельных генов. Под "существенностью" 

подразумевается необходимость гена для жизнедеятельности клетки. Так, при создании 

антимикробных лекарственных препаратов именно "существенные" гены должны быть 

мишенями для антимикробных веществ. Отметим, что иногда ген приобретает значение 

"существенности" только в особых условиях, в которых может оказаться патогенный 

микроорганизм. 

  

3. Секвенирование генома  

 

Исходя из размеров генома и количества генов понятно, что задача полного 

секвенирования генома решается быстрее в случае микроорганизмов в отличие от высших 

эукариот. К настоящему времени полностью секвенирован геном нескольких десятков видов 



бактерий, в том числе патогенных. У разных видов бактерий размер генома варьирует, но в 

целом он близок к нескольким тысячам генов или нескольким миллионам пар оснований 

соответственно. 

 

В клинике в настоящее время используется порядки двухсот природных и 

синтетических антибактериальных веществ. Каждое из них имеет свою мишень. Как 

правило, это или фермент, или рибосомный белок. Всего реализованных мишеней также 

около двухсот. Следовательно, подавляющее количество генов в качестве мишеней для 

антибактериальных агентов все еще не используется. Для доказательства "существенности" 

генов применяется метод избирательного "выбивания" гена из генома с проверкой 

выживания организма после такой процедуры, который представляет большой интерес как 

технология скрининга антибактериальных (или шире — антимикробных) агентов. 

 

Традиционно первичный отбор последних проводится путем испытания их действия на 

рост тест-культуры микроорганизма. Высокоактивные, подавляющие рост (природные или 

синтетические) вещества, отобранные на этом этапе, проходят дальнейшие испытания, в 

частности определяется антимикробный спектр их действия и активность в опытах in vivo на 

лабораторных животных, а также токсичность как для макроорганизма в целом, так и для его 

отдельных органов и тканей. 

 

По завершении доклинических испытаний в случае получения положительных 

результатов ставится вопрос о передаче препарата в клинику. Затем, как правило, начинается 

углубленное изучение механизма действия антимикробного агента на субклеточном и 

молекулярном уровнях, т.е. ведется поиск его внутриклеточной мишени — макромолекулы 

или макромолекулярного комплекса — таргета (англ. мишень) по недавно принятой 

терминологии. Далее выявляется ген, кодирующий образование этой макромолекулы, или 

гены, которые кодируют образование макромолекул, входящих в макромолекулярный 

комплекс. 

 

По новой технологии скрининга (в отличие от вышеуказанной) используют 

информацию о полностью секвенированном геноме патогена и наличии в нем 

"существенных" генов. В лабораториях, работающих в области создания новых 

антимикробных лекарств, предварительно выбирается ген, который будет использован для 

их испытания как таргет (точнее, в качестве мишени будет использован продукт этого гена). 

 

Таргетный скрининг позволяет в соответствии с выбором гена отбирать биологически 

активные вещества с запланированным механизмом действия (в отличие от традиционного 

метода, когда поиск ведется "от клетки к гену"). Первый этап таргетного скрининга 

начинается с выделения этого гена (соответствующего фрагмента ДНК) из генома. Далее, 

используя полимеразную цепную реакцию (ПЦР), фрагмент ДНК амплифицируется 

(создается вирусный вектор, который вводится в плазмиду). Количество копий гена 

умножается. Затем конструируются: 

 

• бесклеточная система, где наработанная матрица служит для получения 

информационной РНК, специфичной для гена; 

 

• бесклеточная рибосомная система, где эта информационная РНК служит для 

наработки белкового продукта, кодируемого данным геном. 

 

Бесклеточная система, используемая для первичного отбора и оценки активности 

потенциальных лекарственных веществ — ингибиторов фермента (продукта изучаемого 

гена), содержит как фермент, так и его субстрат. Когда наработан белок (продукт избранного 



для изучения гена), тогда возникает вопрос: как узнать функцию этого белка? Например, 

какую реакцию он катализирует как фермент, чтобы по подавлении этой реакции отобрать 

ингибиторы. При близком сходстве этого белка с белком из "модельного" организма 

подобрать бесклеточную систему (субстрат для нового белка) нетрудно. Если сходство есть, 

но не очень близкое, то прибегают к анализу "мотивов" — коротких участков 

аминокислотной последовательности, которые распределены по всей длине белковой цепи и 

могут оказаться сходными у двух белков. 

 

Когда такого сходства нет или сходство обнаружено, но нет ясности в функции самого 

гомолога, т.е. белка, взятого для сравнения, прибегают еще к одному способу: 

устанавливают, с какими белками он контранскрибируется (переписывается в 

последовательность матричной информационной РНК). Если транскрипт — часть 

полицистронной (эквивалентной гену) информационной РНК, необходимой для протекания 

в последующем определенного метаболического процесса с участием нескольких ферментов, 

тогда поиск функции изучаемого белка, включенного в группу этих ферментов, сужается. 

 

В целом подходы к установлению функций продуктов изучаемых генов 

многочисленны, и их разнообразие неуклонно растет. Таким образом, можно, в конечном 

счете, проводить серийные испытания потенциальных ингибиторов функций почти любого 

из тысяч генов, составляющих геном патогена и обнаруживать все возможные "уязвимые 

точки" микробной клетки. Подобный путь достижения цели породил в литературе термин 

"обратная генетика", означающий ведение исследования не от клетки и ее фенотипа к гену, а, 

наоборот, от гена к клетке и к ее фенотипу. 

 

Полное секвенирование генома в сочетании с применением методов генетической 

инженерии вносит свой вклад в фармацию еще в одном отношении. У патогенных 

микроорганизмов открыты гены, "существенные" для протекания инфекционного процесса, 

но "несущественные" при росте in vitro — на искусственных питательных средах. В 

последнем случае они ускользают от внимания исследователя, не поддаются идентификации 

и не могут быть использованы как таргеты при поиске лекарств. Скрытые или по образному 

выражению "молчащие" in vitro гены патогенных микроорганизмов получили название ivi 

генов (генов вирулентности), несмотря на то, что в их число входят не только гены, 

кодирующие образование токсинов, адгезинов и других факторов вирулентности. К ним 

относят также гены ферментов и транспортных белков, позволяющих патогенной микробной 

клетке жить и размножаться в тканях макроорганизма в условиях дефицита некоторых 

органических веществ и неорганических ионов. 

   4. Проект "Геном человека"  

 

Полное секвенирование генома человека (несколько миллиардов пар нуклеотидов и 

идентификация генов всех сорока восьми хромосом) — задача качественно более трудная, 

чем секвенирование генома прокариот и низших эукариот. В начале 1990-х гг. был 

обнародован Международный проект "Геном человека", целью которого было решение 

указанной выше кардинальной проблемы с привлечением сил и средств ряда стран, в том 

числе и России. В 2003 г. этот проект был успешно завершен. Ученые описали все 25 000 

генов, присутствующих в хромосомах каждой клетки. За это время были созданы базы ДНК 

из образцов генов десятков тысяч людей. 

 

В ДНК генома человека обнаружены многочисленные некодирующие 

последовательности. Вначале к ним прилагалось условное определение "мусор", под 

которым подразумевались "отходы—излишки, накапливающиеся по мере эволюции генома". 

Однако в настоящее время обнаружено, что некодирующие последовательности в геноме 

человека не случайны. Любопытные факты установлены в последние годы при 



сопоставлении генома человека и человекообразных обезьян. Ожидалось, что эти различия 

по сравнению с парадигмой дарвинизма о том, что "человек произошел от обезьяны", 

окажутся довольно значительными и что наш общий предок весьма отдален от нас, а 

дивергенция произошла очень давно. 

 

Однако это сходство оказалось весьма близким, увеличивая количество загадок. К их 

числу относится постоянное присутствие в геноме человека последовательностей вирусного 

происхождения (своего рода "насыщенность" генома современного человека молекулами 

вирусных ДНК). 

 

Также было обнаружено отличие между геномами представителей разных наций. Это 

очень деликатный вопрос, учитывая еще совсем недавние трагические страницы истории 

человечества. Тем не менее закрывать глаза на объективные факты из-за несовершенства 

человеческого общества было бы неразумно, тем более что познание собственного генома 

дает человечеству в новом тысячелетии предпосылки для своего совершенствования, над 

которыми не довлеют ни религиозные догмы, ни разрушительная революционная демагогия. 

  

  5. Генотерапия  

 

Сравнивая гены, ученые смогут выявить связи разных генетических вариаций и 

мутаций со всевозможными заболеваниями. 

 

Прогресс в познании человека привел к возникновению такого важного практического 

приложения геномики к медицине, как генотерапия. С ее помощью можно лечить многие 

наследственные заболевания, которые дифференцируются на моно- и полигенные. 

 

Моногенные заболевания на молекулярном уровне сводятся к дефекту какого-либо 

одного белка в клетке — фермента транспортного или структурного белка. Во-первых, белка 

может не хватать, а, во-вторых, его функции могут быть нарушены. Так, мутация, в 

результате которой изменяется активность того или иного фермента, может приводить или к 

накоплению токсичного субстрата, или к дефициту соединения, необходимого для 

нормального функционирования клетки; мутация в гене, кодирующем структурный белок, — 

к серьезным нарушениям клеток, тканей или органов. 

 

Кроме того, мутация в гене, экспрессирующемся в одной ткани, может сказаться самым 

серьезным образом на другой ткани и привести к появлению множества симптомов. 

Например, мутация в гене печеночного фермента фенилаланиндегидроксилазы, в результате 

которой блокируется превращение фенилаланина в тирозин, приводит к повышению уровня 

эндогенного фенилаланина в крови, неправильному формированию миелиновой оболочки 

вокруг аксонов нервных клеток ЦНС и, как следствие, — к тяжелой умственной отсталости. 

 

Полигенность заболевания означает, что несколько белков в клетке обладают теми или 

иными дефектами. В каждой ткани организма экспрессируется свой набор из всей 

совокупности генов, но есть мутации, которые приводят к болезням, затрагивающим 

буквально все органы и ткани: мышцы, глаза, печень, кости, сердце и т.д. Отметим, что такие 

болезни, как рак и гипертония считаются полигенными. Некоторые ненаследственные и 

инфекционные болезни, в частности вирусной этиологии, также причисляются к 

полигенным. 

 

Вполне естественно, что проведение генотерапии при моногенных заболеваниях 

показывает лучшие результаты. При этом ген, с которым ведется работа, должен быть не 

только картирован, но и идентифицирован (должна быть известна его функция). К 



настоящему времени картировано около одной тысячи генов, включенных в процесс 

возникновения и развития моногенных наследственных заболеваний, из которых 

идентифицировано всего несколько сотен. 

 

При генотерапии требуются предварительное создание рекомбинантной генетической 

конструкции с нормальной "здоровой" копией дефектного гена, а также создание для этой 

конструкции вектора, переносящего ее в клетки организма. Для нормального 

функционирования гена необходимы специфические для каждого гена цис- и 

трансрегуляторные последовательности. Первые (цис) локализованы в той же хромосоме и 

могут быть непосредственно сцеплены с геном или находиться на некотором расстоянии от 

регулируемого ими гена, выступая в качестве промотора; нюрые (транс) располагаются в 

других хромосомах. 

 

Методы введения генов в клетки-мишени при генотерапии весьма разнообразны, но в 

большинстве случаев недостаточно эффективны. Это связано с встраиванием чужеродной 

ДНК в геном только небольшого процента клеток ткани, а также с разрушением ее 

нуклеазами и т.д. Обнадеживающие результаты получены при использовании генов, 

"упакованных" в липосомы. 

 

В настоящее время наиболее перспективным путем переноса генов при генотерапии 

является включение их в векторы, построенные на основе ретро- или аденовирусов. Конечно, 

здесь прежде всего возникает вопрос о безопасности подобных векторов. Вирусы 

генетически модифицируются так, чтобы при сохранении способности проникать в клетку 

они теряли бы способность к автономной репликации. 

 

Для направленной доставки сконструированной последовательности учитывается 

различный тропизм разных вирусов к определенным видам тканей. Так, представители 

аденовирусов высокотропны в отношении клеток эпителия дыхательных путей, вирус 

герпеса высокотропен в отношении нейронов ЦНС и т.д. В перспективе планируется 

проводить генотерапию с помощью целых рекомбинантных хромосом, что позволяет 

оперировать рядом генов и их регуляторных последовательностей одновременно. 

 

Современная генотерапия направлена только на соматические, а не на половые 

(зародышевые) клетки. 

 

Генотерапия ех vivo (вне организма) означает, что нормальная копия гена вводится в 

соматические клетки, предварительно извлеченные из организма пациента. Исправленные 

клетки наращиваются и вводятся пациенту трансфузией или трансплантацией. При этом 

рекомендуется использовать клетки именно от этого больного и их "исправленное" 

потомство возвращать ему же, что снимает проблему отторжения клеток за счет 

врожденного иммунитета. Тем не менее использование только аутологичных клеток сужает 

возможность генотерапии, поэтому разработаны разные методы защиты от иммунного 

ответа и неаутологачных клеток, которые включают, в частности, применение 

иммуносупрессоров. 

 

При генотерапии in vivo доставка нормального гена осуществляется непосредственно в 

ткани человека (в клетки определенных тканей). При этом промотор гена должен быть 

трансспецифичен. 

 

Перечень наследственных болезней, связанных с недостаточностью того или иного 

фермента, возрастает по мере раскрытия их биохимического механизма. Соответственно и 

подходы к реализации теоретических возможностей генотерапии привлекают все большее 



внимание и конкретизируются. В качестве примера можно привести использование 

генотерапии в лечении муковисцидо-за. Ген муковисцидоза — муковисцидозный 

трансмембранный регулятор (МТР) кодирует мембранный белок — муковисцидозный 

трансмембранный регулятор проводимости (МТРП). Основная функция МТРП — создание 

регулируемого циклическим 3,5-аденозинмонофосфатом (цАМФ) хлорного канала. Мутации 

в гене ведут к изменению количества или структуры данного белка, что нарушает транспорт 

ионов хлора и воды через мембраны клеток эпителия ряда органов. Выделяемая при этом 

экзокриновыми железами слизь обезвоживается, и вязкость ее повышается. Это приводит к 

воспалению и размножению инфекционных агентов (вторичная патология). При 

муковисцидозе наиболее сильно поражаются легкие (бронхи). 

 

Предпосылками для применения генотерапии при муковисцидозе послужили 

положительные результаты, полученные на клеточных культурах. Введения только одной 

копии нормального гена в клетку с дефектным геномом было уже достаточно для 

нормализации ионного транспорта. Еще более обнадеживало, что достаточно было 

"исправить" 10 % общего числа клеток в монослое, чтобы добиться нормализации 

транспорта хлора во всем монослое (вероятно, за счет обмена ионами между соседними 

клетками). Оказалось, что особенно строгая регуляция функций нормального чужеродного 

гена, кодирующего белок МТРП, не нужна: этот белок (при его избыточном синтезе) не 

токсичен. 

 

После подробных доклинических исследований генотерапия муковисцидоза была 

апробирована в клинике. Нормальный ген в составе модифицированных аденовирусов 

доставлялся в клетки эпителия легких с помощью липосом. Однако результаты генотерапии 

в клинике оказались не столь блестящими: из нескольких сотен случаев только отдельные 

опыты оказались удачными. Тем не менее сам по себе переход от экспериментов в области 

генотерапии муковисцидоза к клинике является большим успехом. 

    

 Заключение  

 

Генотерапия постепенно начинает привлекать все большее внимание научно-

популярных изданий и СМИ. Несколько десятков технологий генотерапии разных 

заболеваний прошли апробацию на тысячах больных и добровольцах в США, Англии, 

Франции и других странах. В ряде клиник испытания прошли благополучно. Первая фаза 

клинических испытаний, как известно, направлена на проверку безопасности нового 

средства (метода) лечения. Имеются сообщения о нескольких случаях возникновения 

лейкемие-подобных заболеваний после клинической апробации некоторых технологий 

генотерапии. Отмечается, что во всех таких случаях использовались векторы на основе 

ретровирусов. Сообщается также об отдельных случаях, когда введенный ген 

экспрессировался не столь длительно, как было запланировано. 

 

Однако несмотря на то, что первые испытания в клинике прошли менее успешно, чем 

ожидалось на основе данных доклинических испытаний, а применение некоторых видов 

технологий генотерапии в их сегодняшнем виде временно остановлено, в целом эти 

испытания продолжаются и технологии совершенствуются. Тем более что при безнадежном 

состоянии больного врач с согласия или по требованию последнего может проводить 

испытания технологий даже при определенных сомнениях, возникших в ходе их 

доклинической апробации. 
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ЛЕКЦИЯ 9. 

                          ПРОТЕОМИКА 

 

1.Причины возникновения новой науки и ее основные подходы. 

2.Структурная протеомика* 

3.Биоинформатика белков 

4.Функциональная протеомика 

5.Практическая протеомика 

 

*В тесте указаны рисунки в презентации 

 

Наука протеомика одна из самых молодых фундаментальных наук (если не самой 

молодой), которая родилась всего лишь несколько лет назад вместе с теми, кто еще сейчас 

учится в начальной школе. Можно точно сказать, при каких обстоятельствах она возникла, 

указать год, когда появилось ее название и кто его придумал. 

 

Во второй половине XX в. бурно развивались аналитические методы биохимии, 

молекулярной биологии и вычислительной техники. Выдающиеся успехи, достигнутые в 

этих областях, привели к возможности расшифровки огромных последовательностей 

оснований нуклеиновых кислот и к записи полного генома живого организма. Впервые 

полный геном был расшифрован в 1980 г. [1] у бактериофага phi Х-174 (около 5·103 

оснований), затем у первой бактерии – Haemophilus influenzae (1, 8·106 оснований) [2]. А c 

завершением XX в. была закончена грандиозная работа по расшифровке полного генома 

человека – выявлению последовательности примерно 3 млрд оснований нуклеиновых кислот 

[3]. На эту работу было затрачено несколько миллиардов долларов (примерно по одному 

доллару на одно основание). Всего же уже расшифрованы геномы нескольких десятков 

видов живых организмов. Именно в этот период возникли две новые биологические науки: в 

1987 г. впервые в научной печати было использовано слово «геномика» [4], а в 1993 г. – 

«биоинформатика» [5]. 

 

У каждого биологического вида часть генома представлена участками, кодирующими 

аминокислотные последовательности белков. Например, таких участков у человека 

насчитывается порядка 100 000 (по некоторым оценкам, это число может достигать 300 000, 

а с учетом химически модифицированных структур – нескольких миллионов). Казалось бы, 

зная полный геном и генетический код, можно путем трансляции получить все сведения о 

структуре белков. Однако все не так просто. Постепенно становилось очевидным, что в 

данной рассматриваемой клеточной системе организма нет корреляции между наборами 

мРНК и белков. Кроме того, многие белки, синтезированные на рибосомах в соответствии с 

нуклеотидной последовательностью, после синтеза подвергаются химическим 

модификациям и могут существовать в организме в модифицированной и 

немодифицированной формах. И еще немаловажно то, что белки обладают разнообразными 

пространственными структурами, которые на сегодняшний день нельзя определить по 



линейным последовательностям нуклеотидов и даже аминокислот. Поэтому прямое 

выделение и определение структур всех функционирующих белков остается по-прежнему 

актуальной задачей (прямое определение структуры на сегодняшний день осуществлено 

примерно лишь для 10% белков человека). Так, в дополнение к геномике появился термин 

«протеомика», объектом исследования которой является протеом (от англ. PROTEins – белки 

и genOMe – геном). А в научной печати упоминание о протеоме впервые появилось в 1995 г. 

[6]. 

 

Следует добавить, что большую роль в жизнедеятельности организмов играют 

многочисленные короткие фрагменты белковых предшественников, которые называются 

олигопептидами, или просто пептидами. Именно из-за них наблюдается такой разнобой в 

оценке количества белково-пептидных компонентов у представителей одного 

биологического вида. Поэтому наряду с терминами «протеом» и «протеомика» в настоящее 

время уже употребляются такие термины, как «пептидом» и «пептидомика», 

представляющие собой часть протеома и протеомики. О многообразии структуры и функций 

белков и пептидов на страницах газеты «Биология» нами было рассказано ранее [7]. 

 

Итак, сформулируем определения новых наук, которые появились при жизни 

нынешнего молодого поколения и которые тесно взаимосвязаны друг с другом (рис. 1). 

 

Рис.1 http://www.kazedu.kz/images/referats/a65/197347/1.png 

 

Геномика – наука, занимающаяся изучением структуры и функций генов (геном – 

совокупность всех генов организма). 

 

Биоинформатика – наука, занимающаяся изучением биологической информации с 

помощью математических, статистических и компьютерных методов. 

 

Протеомика – наука, занимающаяся изучением совокупности белков и их 

взаимодействий в живых организмах (протеом – совокупность всех белков организма). 

 

Отметим также, что протеомика в общих чертах включает в себя структурную 

протеомику, функциональную протеомику и прикладную протеомику, которые мы 

рассмотрим в отдельности. 

 

Структурная протеомика 

 

Наиболее яркой особенностью биологии является разнообразие. Оно просматривается 

на всех уровнях биологической организации (биологические виды, морфология, химическая 

структура молекул, сеть регуляторных процессов и т.д.). В полной мере это относится и к 

белкам. Масштаб их структурного разнообразия до сих пор до конца не выявлен. Достаточно 

сказать, что число аминокислотных остатков в одном белке может составлять от двух 

(минимальная структура, имеющая пептидную связь) до десятков тысяч, а белок титин 

человека содержит 34 350 аминокислотных остатков и на сегодняшний день является 

рекордсменом – самой крупной из всех известных белковых молекул. 

 

Чтобы получить сведения о протеоме, необходимо сначала его выделить и очистить от 

других молекул. Поскольку число белков во всем протеоме (т.е. во всем организме) весьма 

велико, обычно берут только часть организма (его орган или ткань) и различными методами 

выделяют белковую компоненту. За почти 200-летнюю историю изучения белков 

разработано множество методов выделения белков – от простого солевого осаждения до 

современных сложных методов, учитывающих различные физические и химические 

http://www.kazedu.kz/images/referats/a65/197347/1.png


свойства этих веществ. После получения чистой фракции индивидуального белка 

определяется его химическая структура. 

 

В структурной протеомике проводится определение структуры не одного, а сразу 

множества белков, и к настоящему времени для этого разработан специальный цикл 

процедур и создан арсенал соответствующих высокоточных приборов. (Полный набор 

оборудования для протеомных исследований стоит более одного миллиона долларов.) 

 

На рис. 2 приведена схема лабораторного цикла от приготовления образца до 

определения его структуры. После выделения и очистки (на рисунке представлен уже 

выделенный и очищенный препарат) с помощью двумерного электрофореза проводится 

разделение  

 

 

 

 

белков. Это разделение идет по двум направлениям: в одном разделяются молекулы 

белка, имеющие разную массу, в другом – различный суммарный электрический заряд. В 

результате этой тончайшей процедуры на специальном носителе одинаковые молекулы 

группируются, образуя макроскопические пятна, причем в каждом пятне содержатся только 

одинаковые молекулы. Число пятен, т.е. число разных белков или пептидов, может 

составлять многие тысячи (рис. 3, 4), и для их исследования используются автоматические 

устройства для обработки и анализа. Затем проводится отбор пятен и введение 

содержащихся в них веществ в сложнейший физический прибор – масс-спектрометр, с 

помощью которого и определяется химическая (первичная) структура каждого белка. 

 

 

Первичную структуру белка можно также определить, пользуясь результатами 

геномики и биоинформатики. На рис. 5 дана полная структура гена сывороточного 

альбумина человека. Она содержит 1830 азотистых оснований, кодирующих 610 

аминокислотных остатков. Этот ген, как и абсолютное большинство других, начинается с 

кодона atg, кодирующего остаток метионина, и заканчивается одним из стоп-кодонов, в 

данном случае taa. Таким образом кодируется структура, состоящая из 609 аминокислотных 

остатков (рис. 6). Однако эта структура – молекула еще не сывороточного альбумина, а лишь 

его предшественника. Первые 24 аминокислотных остатка представляют собой так 

называемый сигнальный пептид, который при переходе молекулы из ядра в цитоплазму 

отщепляется, и только после этого образуется структура сывороточного альбумина, 

получаемая при выделении этого белка. В итоге данная молекула содержит 385 

аминокислотных остатков. 

 

Однако аминокислотная последовательность не раскрывает пространственную 

структуру белка. С точки зрения термодинамики, вытянутая линейная структура 

энергетически невыгодна, и поэтому она специфическим для каждой последовательности 

образом сворачивается в уникальную пространственную структуру, которая может быть 

определена с помощью двух мощных физических методов – рентгеноструктурного анализа и 

метода ядерного магнитного резонанса (ЯМР-спектроскопии). С помощью первого из них 

определены пространственные структуры уже нескольких тысяч белков, в том числе и 

сывороточного альбумина человека, изображение которого представлено на рис. 7. Эта 

структура, в отличие от первичной (аминокислотной последовательности), называется 

третичной и в ней хорошо видны спирализованные участки, являющиеся элементами 

вторичной структуры. 

 



Таким образом, задача структурной протеомики сводится к выделению, очистке, 

определению первичной, вторичной и третичной структур всех белков живого организма, а 

ее основными средствами являются двумерный электрофорез, масс-спектрометрия и 

биоинформатика.  

 

Биоинформатика белков 

 

Существование огромного количества разнообразных белков привело к необходимости 

создания информационных массивов – баз (или банков) данных, в которые заносились бы 

все известные о них сведения. В настоящее время существует множество общих и 

специализированных баз данных, которые доступны в Интернете каждому желающему. В 

общих базах содержатся сведения о всех известных белках живых организмов, т.е. о 

глобальном протеоме всего живого. Примером такой базы является SwissProt-TrEMBL 

(Швейцария–Германия), в которой на сегодняшний день содержатся структуры почти 200 

000 белков, установленные аналитическими методами, и еще почти 2 млн структур, которые 

определены в результате трансляции с нуклеотидных последовательностей [10]. На рис. 8 и 9 

показано количество существующих белков, которые известны для каждого заданного числа 

аминокислотных остатков. Оси абсцисс на этих графиках ограничены 2000 остатков, но, как 

уже сказано выше, хотя и не часто, но встречаются и существенно более крупные молекулы. 

Из данных, представленных на рисунках, следует, что наибольшее число белков содержит по 

несколько сотен аминокислотных остатков. К ним относятся ферменты и другие достаточно 

мобильные молекулы. Среди более крупных белков много таких, которые выполняют 

опорную или защитную функции, скрепляя биологические структуры и придавая им 

прочность. 

 

В глобальном протеоме особое место занимают небольшие очень подвижные 

молекулы, содержащие не более 50 аминокислотных остатков и обладающие специфическим 

спектром функциональной активности. Они называются олигопептидами, или просто 

пептидами. Для них, т.е. для глобального пептидома, создан особый банк данных, который 

называется EROP-Moscow. Это название представляет собой аббревиатуру от термина 

Endogenous Regulatory OligoPeptides (эндогенные регуляторные олигопептиды), и указывает 

на то, что банк создан и базируется в столице нашей страны [11]. На сегодняшний день 

расшифрована структура почти 6000 олигопептидов, выделенных из представителей всех 

царств живого. Так же как и крупные белки, количество олигопептидов с заданным числом 

аминокислотных остатков можно изобразить графически (рис. 10). Судя по графику, чаще 

всего встречаются олигопептиды, содержащие примерно 8–10 аминокислотных остатков. 

Среди них в основном содержатся молекулы, которые участвуют в регуляции нервной 

системы, и поэтому называются нейропептидами. Очевидно, что самые быстрые процессы в 

живом организме осуществляются с участием нервной системы, поэтому пептидные 

регуляторы должны быть мобильными и следовательно небольшими. Однако, следует 

отметить, что, ввиду огромного структурного и функционального разнообразия как белков, 

так и пептидов, для них до сих пор не создано строгой классификации. 

 

Таким образом, в данном случае задачами биоинформатики являются накопление 

информации о физико-химических и биологических свойствах белков, анализ этой 

информации, каталогизация и подготовка информационной базы и вычислительных средств 

для выявления механизмов их функционирования. 

 

Функциональная протеомика 

 

Наличие в организме того или иного белка дает основание предполагать, что он 

обладает (или обладал) определенной функцией, а весь протеом служит для того, чтобы 



осуществлялась полноценная жизнедеятельность всего организма. Функциональная 

протеомика занимается определением функциональных свойств протеома, и решаемые ею 

задачи существенно сложнее, чем, например, определение белково-пептидных структур. 

 

Очевидно, что функционирование протеома осуществляется в многокомпонентной 

среде, в которой присутствует множество молекул других химических классов – сахаров, 

липидов, простагландинов, различных ионов и многих других, включая молекулы воды. Не 

исключено, что через некоторое время появятся такие термины, как «сахаром», «липидом» и 

им подобные. Белковые молекулы взаимодействуют с окружающими их другими или такими 

же, как и они, структурами, что в конечном итоге приводит к возникновению 

функциональных реакций сначала на молекулярном уровне, а затем и на макроскопическом. 

Уже известно множество таких процессов, в том числе с участием белков. Среди них 

взаимодействие фермента с субстратом, антигена с антителом, пептидов с рецепторами, 

токсинов с ионными каналами и т.д. (рецепторы и ионные каналы также являются 

белковыми образованиями). Для выявления механизмов этих процессов проводятся как 

экспериментальные исследования индивидуальных участников взаимодействия, так и 

системные исследования средствами биоинформатики. Рассмотрим несколько примеров 

таких системных подходов. 

 

На рис. 11 показаны представители протеома (в данном случае пептидома) человека – 

различные гастрины и холецистокинины, которые локализованы в желудочно-кишечном 

тракте (при написании аминокислотных последовательностей использован стандартный 

однобуквенный код, расшифровка которого была дана нами ранее [7]). Функциональными 

частями молекул этих пептидов являются очень схожие правые области. Однако пептиды 

обладают прямо противоположными поведенческими свойствами: гастрины вызывают у 

человека ощущение голода, а холецистокинины – сытости. По-видимому, данное различие 

обусловлено тем, что в первичной последовательности холецистокининов положение остатка 

тирозина Y сдвинуто на один шаг по сравнению с гастринами. На том же рисунке приведена 

первичная структура пептида ционина, полученного из представителя простейших хордовых 

Ciona intestinalis (рис. 12). Его структура гомологична и гастринам, и холецистокининам и 

характеризуется двумя остатками тирозина, находящимися в тех же положениях, что и у 

обоих указанных пептидов. К сожалению, функциональные свойства его не изучены. А при 

должном экспериментальном исследовании можно было бы ответить на вопрос, какова роль 

химической структуры в целом и остатков тирозина в частности при проявлении 

противоположных физиологических эффектов. 

 

Другой пример: на рис. 13 приведены аминокислотные последовательности очень 

похожих молекул, которые также объединены в структурно-гомологичное семейство. Эти 

молекулы обнаружены у весьма эволюционно далеких живых организмов – от насекомых до 

млекопитающих. В первой строке дана первичная структура брадикинина, содержащего 9 

аминокислотных остатков и встречающегося у многих высших организмов, в том числе и у 

человека. В течение многих лет химики синтезировали различные неприродные аналоги этой 

молекулы, чтобы ответить на вопрос, какой ее участок ответственен за взаимодействие с 

рецептором. Около 30 лет назад были даже синтезированы все возможные фрагменты 

брадикинина – 8 дипептидов, 7 трипептидов и т.д. (всего возможны 36 фрагментов), 

величину активности которых затем испытывали в одном и том же биологическом тесте. 

Результат оказался тривиальным: выяснилось, что максимальную активность проявляет 

лишь вся молекула целиком, а каждый фрагмент по отдельности обладает либо следовой 

активностью, либо нулевой. Эту трудоемкую работу не пришлось бы делать, если бы в то 

время были известны другие брадикинины, приведенные на рис. 13, и средствами 

биоинформатики они были бы выделены из глобального протеома. Представленное 

структурно-гомологичное семейство наглядно демонстрирует, что у всех молекул есть 



область, которая в результате биологической эволюции практически не изменялась 

(квазиконсервативная область), и она представляет собой молекулу брадикинина высших 

живых организмов, отобранную как наиболее совершенную в результате эволюционного 

процесса. Данный пример демонстрирует, что протеомика вместе с биоинформатикой 

позволяет быстро (и дешево) решать принципиальные научные проблемы. 

 

И, наконец, третий пример – структурно-гомологичное семейство эндотелинов 

млекопитающих и токсинов змей (рис. 14). Несмотря на поразительное сходство структур, их 

функциональные свойства разительно отличаются друг от друга: одни являются очень 

полезными регуляторами сосудистого сокращения, а другие – смертельно опасны для жизни. 

В данном случае мы сталкиваемся с ситуацией, когда первичная структура не несет 

достаточной информации, способной объяснить причину различия функций, и необходимо 

более детальное рассмотрение пространственной (третичной) структуры. На рис. 15 и 16 

показаны пространственные структуры двух представителей этого семейства – эндотелина-1 

и сарафотоксина 6b, полученные с помощью ЯМР-спектроскопии. На рисунках они 

повернуты так, чтобы достичь максимальной пространственной гомологии. Но полной 

гомологии не удается получить ни при каком повороте. Следовательно, несмотря на большое 

сходство первичных структур, взаимодействие их осуществляется с разными рецепторными 

структурами, а потому и приводит к разным физиологическим эффектам. 

 

Конечно столь частными примерами невозможно полностью охарактеризовать 

многообразие функциональной протеомики. Создание представлений об огромной сети 

взаимодействий белковых и других молекул в организме требует огромного труда и 

применения всех средств современной биоинформатики. По существу, создание таких 

представлений еще только начинается. Однако есть основание полагать, что с каждым годом 

наши познания в этой области будут быстро расти. 

 

Одним из первых успехов на этом пути является создание карты метаболизма 

карбоновых кислот в Институте биохимии им. А.Н. Баха Российской академии наук (рис. 

17). Эта карта представляет собой сеть реакций с регулярным периодическим строением. 

Такой подход оказался успешным ввиду того, что функционально аналогичные метаболиты 

претерпевают сходные биохимические превращения, образуя функционально аналогичные 

производные. В карте по вертикали расположены области, содержащие соединения с 

одинаковым числом атомов углерода (от 1 до 10), а горизонтальные ряды представляют 

собой ряды функционально аналогичных метаболитов. Химические структуры на карте 

соединены многочисленными стрелками с указанием, какие ферменты (белки) участвуют в 

соответствующих химических превращениях. Не правда ли, такой подход напоминает 

периодическую систему химических элементов Д.И. Менделеева? И так же, как и 

менделеевская система, данная карта обладает прогностической силой. С ее помощью был 

предсказан целый ряд новых ферментов, которые впоследствии были обнаружены 

экспериментально. 

 

Подобные схемы могут быть распространены и на другие метаболические процессы 

(например, углеводов, аминокислот и т.д.), а также использованы для поиска новых 

метаболитов биохимических реакций. 

 

Таким образом, функциональная протеомика занимается изучением сложных 

взаимосвязей структуры и функций протеома. 

 

Практическая протеомика 

 



Итак, главной задачей протеомики является выявление механизма взаимодействия 

огромного числа белков и пептидов в одном организме. Какова же практическая значимость 

этой грандиозной и дорогостоящей работы? Очевидно, что в первую очередь в результатах 

такой работы заинтересованы фармакологи и медики, поскольку очень часто прослеживается 

тесная связь между изменениями в белковом составе и болезненным состоянием человека. 

Поэтому новые данные в протеомике будут использоваться (и уже используются) для 

быстрой разработки новых лекарственных средств и новейших методов лечения болезней, с 

которыми медицина боролась веками. На сегодняшний день 95% всех фармакологических 

средств воздействуют на белки. Протеомика со своим системным подходом может помочь 

идентифицировать и оценить важность появления новых белков гораздо эффективнее, что, в 

свою очередь, ускорит разработку новых диагностических тестов и терапевтических средств. 

 

Первое практическое применение протеомных исследований состоялось задолго до 

появления термина «протеомика», еще в начале XX в., когда была обнаружена роль 

инсулина в развитии такого тяжелого заболевания, как диабет. Создание инсулиновых 

препаратов спасло жизнь миллионам людей. 

 

В настоящее же время протеомика, вместе с геномикой и биоинформатикой, 

ориентирована на создание новых лекарственных препаратов (рис. 18), в которых 

молекулярными мишенями будут служить те или иные белки [13]. Процесс нахождения 

новых мишеней для действия лекарств решается с помощью биоинформатики, причем 

объектом анализа является геном. Однако после анализа генома необходимо получить 

доказательства того, что данный белок интенсивно экспрессируется и находится в клетке в 

рабочем состоянии. Эту задачу решает протеомика. Таким образом выявляется молекулярная 

генетическая мишень для лекарства. 

Следует отметить, что протеомика может и сама по себе решать проблему нахождения 

мишени. Если получить протеомные карты (подобные тем, что представлены на рис. 3 или 4) 

нормальных и патологических тканей, то по различиям в них можно установить, какие белки 

важны для развития того или иного патологического состояния, и выбрать их в качестве 

мишеней или использовать эти знания для диагностики. Можно предположить, что в 

будущем к обычному анализу крови добавится создание протеомных карт крови. Для этого в 

поликлиниках необходимо будет использовать специальное оборудование, с помощью 

которого у пациентов периодически будут брать кровь. При возникновении болезненного 

состояния протеомную карту больного человека нужно будет всего лишь сравнить с его же 

протеомной картой, но составленной в то время, когда он был здоров, и можно будет 

выявить произошедшие изменения в белковом составе крови и определить причину 

заболевания. Подобное сравнение протеомов опухолевых и нормальных клеток, клеток до и 

после воздействия определенных факторов (например, физических или химических), 

использование биологических жидкостей в диагностических целях – все это представляет 

огромный интерес и открывает совершенно новые перспективы для медицины, ветеринарии, 

фармакологии, пищевой промышленности и других прикладных областей. Впереди 

предстоит огромная и интересная работа. 
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Лекция 9. 

                          ПРОТЕОМИКА 

 

6.Причины возникновения новой науки и ее основные подходы. 

7.Структурная протеомика* 

8.Биоинформатика белков 

9.Функциональная протеомика 

10. Практическая протеомика 

 

*В тесте указаны рисунки в презентации 

 

Наука протеомика одна из самых молодых фундаментальных наук (если не самой 

молодой), которая родилась всего лишь несколько лет назад вместе с теми, кто еще сейчас 

учится в начальной школе. Можно точно сказать, при каких обстоятельствах она возникла, 

указать год, когда появилось ее название и кто его придумал. 

 

Во второй половине XX в. бурно развивались аналитические методы биохимии, 

молекулярной биологии и вычислительной техники. Выдающиеся успехи, достигнутые в 

этих областях, привели к возможности расшифровки огромных последовательностей 

оснований нуклеиновых кислот и к записи полного генома живого организма. Впервые 

полный геном был расшифрован в 1980 г. [1] у бактериофага phi Х-174 (около 5·103 

оснований), затем у первой бактерии – Haemophilus influenzae (1, 8·106 оснований) [2]. А c 



завершением XX в. была закончена грандиозная работа по расшифровке полного генома 

человека – выявлению последовательности примерно 3 млрд оснований нуклеиновых кислот 

[3]. На эту работу было затрачено несколько миллиардов долларов (примерно по одному 

доллару на одно основание). Всего же уже расшифрованы геномы нескольких десятков 

видов живых организмов. Именно в этот период возникли две новые биологические науки: в 

1987 г. впервые в научной печати было использовано слово «геномика» [4], а в 1993 г. – 

«биоинформатика» [5]. 

 

У каждого биологического вида часть генома представлена участками, кодирующими 

аминокислотные последовательности белков. Например, таких участков у человека 

насчитывается порядка 100 000 (по некоторым оценкам, это число может достигать 300 000, 

а с учетом химически модифицированных структур – нескольких миллионов). Казалось бы, 

зная полный геном и генетический код, можно путем трансляции получить все сведения о 

структуре белков. Однако все не так просто. Постепенно становилось очевидным, что в 

данной рассматриваемой клеточной системе организма нет корреляции между наборами 

мРНК и белков. Кроме того, многие белки, синтезированные на рибосомах в соответствии с 

нуклеотидной последовательностью, после синтеза подвергаются химическим 

модификациям и могут существовать в организме в модифицированной и 

немодифицированной формах. И еще немаловажно то, что белки обладают разнообразными 

пространственными структурами, которые на сегодняшний день нельзя определить по 

линейным последовательностям нуклеотидов и даже аминокислот. Поэтому прямое 

выделение и определение структур всех функционирующих белков остается по-прежнему 

актуальной задачей (прямое определение структуры на сегодняшний день осуществлено 

примерно лишь для 10% белков человека). Так, в дополнение к геномике появился термин 

«протеомика», объектом исследования которой является протеом (от англ. PROTEins – белки 

и genOMe – геном). А в научной печати упоминание о протеоме впервые появилось в 1995 г. 

[6]. 

 

Следует добавить, что большую роль в жизнедеятельности организмов играют 

многочисленные короткие фрагменты белковых предшественников, которые называются 

олигопептидами, или просто пептидами. Именно из-за них наблюдается такой разнобой в 

оценке количества белково-пептидных компонентов у представителей одного 

биологического вида. Поэтому наряду с терминами «протеом» и «протеомика» в настоящее 

время уже употребляются такие термины, как «пептидом» и «пептидомика», 

представляющие собой часть протеома и протеомики. О многообразии структуры и функций 

белков и пептидов на страницах газеты «Биология» нами было рассказано ранее [7]. 

 

Итак, сформулируем определения новых наук, которые появились при жизни 

нынешнего молодого поколения и которые тесно взаимосвязаны друг с другом (рис. 1). 

 

Рис.1 http://www.kazedu.kz/images/referats/a65/197347/1.png 

 

Геномика – наука, занимающаяся изучением структуры и функций генов (геном – 

совокупность всех генов организма). 

 

Биоинформатика – наука, занимающаяся изучением биологической информации с 

помощью математических, статистических и компьютерных методов. 

 

Протеомика – наука, занимающаяся изучением совокупности белков и их 

взаимодействий в живых организмах (протеом – совокупность всех белков организма). 

 

http://www.kazedu.kz/images/referats/a65/197347/1.png


Отметим также, что протеомика в общих чертах включает в себя структурную 

протеомику, функциональную протеомику и прикладную протеомику, которые мы 

рассмотрим в отдельности. 

 

Структурная протеомика 

 

Наиболее яркой особенностью биологии является разнообразие. Оно просматривается 

на всех уровнях биологической организации (биологические виды, морфология, химическая 

структура молекул, сеть регуляторных процессов и т.д.). В полной мере это относится и к 

белкам. Масштаб их структурного разнообразия до сих пор до конца не выявлен. Достаточно 

сказать, что число аминокислотных остатков в одном белке может составлять от двух 

(минимальная структура, имеющая пептидную связь) до десятков тысяч, а белок титин 

человека содержит 34 350 аминокислотных остатков и на сегодняшний день является 

рекордсменом – самой крупной из всех известных белковых молекул. 

 

Чтобы получить сведения о протеоме, необходимо сначала его выделить и очистить от 

других молекул. Поскольку число белков во всем протеоме (т.е. во всем организме) весьма 

велико, обычно берут только часть организма (его орган или ткань) и различными методами 

выделяют белковую компоненту. За почти 200-летнюю историю изучения белков 

разработано множество методов выделения белков – от простого солевого осаждения до 

современных сложных методов, учитывающих различные физические и химические 

свойства этих веществ. После получения чистой фракции индивидуального белка 

определяется его химическая структура. 

 

В структурной протеомике проводится определение структуры не одного, а сразу 

множества белков, и к настоящему времени для этого разработан специальный цикл 

процедур и создан арсенал соответствующих высокоточных приборов. (Полный набор 

оборудования для протеомных исследований стоит более одного миллиона долларов.) 

 

На рис. 2 приведена схема лабораторного цикла от приготовления образца до 

определения его структуры. После выделения и очистки (на рисунке представлен уже 

выделенный и очищенный препарат) с помощью двумерного электрофореза проводится 

разделение  

 

 

 

 

белков. Это разделение идет по двум направлениям: в одном разделяются молекулы 

белка, имеющие разную массу, в другом – различный суммарный электрический заряд. В 

результате этой тончайшей процедуры на специальном носителе одинаковые молекулы 

группируются, образуя макроскопические пятна, причем в каждом пятне содержатся только 

одинаковые молекулы. Число пятен, т.е. число разных белков или пептидов, может 

составлять многие тысячи (рис. 3, 4), и для их исследования используются автоматические 

устройства для обработки и анализа. Затем проводится отбор пятен и введение 

содержащихся в них веществ в сложнейший физический прибор – масс-спектрометр, с 

помощью которого и определяется химическая (первичная) структура каждого белка. 

 

 

Первичную структуру белка можно также определить, пользуясь результатами 

геномики и биоинформатики. На рис. 5 дана полная структура гена сывороточного 

альбумина человека. Она содержит 1830 азотистых оснований, кодирующих 610 

аминокислотных остатков. Этот ген, как и абсолютное большинство других, начинается с 



кодона atg, кодирующего остаток метионина, и заканчивается одним из стоп-кодонов, в 

данном случае taa. Таким образом кодируется структура, состоящая из 609 аминокислотных 

остатков (рис. 6). Однако эта структура – молекула еще не сывороточного альбумина, а лишь 

его предшественника. Первые 24 аминокислотных остатка представляют собой так 

называемый сигнальный пептид, который при переходе молекулы из ядра в цитоплазму 

отщепляется, и только после этого образуется структура сывороточного альбумина, 

получаемая при выделении этого белка. В итоге данная молекула содержит 385 

аминокислотных остатков. 

 

Однако аминокислотная последовательность не раскрывает пространственную 

структуру белка. С точки зрения термодинамики, вытянутая линейная структура 

энергетически невыгодна, и поэтому она специфическим для каждой последовательности 

образом сворачивается в уникальную пространственную структуру, которая может быть 

определена с помощью двух мощных физических методов – рентгеноструктурного анализа и 

метода ядерного магнитного резонанса (ЯМР-спектроскопии). С помощью первого из них 

определены пространственные структуры уже нескольких тысяч белков, в том числе и 

сывороточного альбумина человека, изображение которого представлено на рис. 7. Эта 

структура, в отличие от первичной (аминокислотной последовательности), называется 

третичной и в ней хорошо видны спирализованные участки, являющиеся элементами 

вторичной структуры. 

 

Таким образом, задача структурной протеомики сводится к выделению, очистке, 

определению первичной, вторичной и третичной структур всех белков живого организма, а 

ее основными средствами являются двумерный электрофорез, масс-спектрометрия и 

биоинформатика.  

 

Биоинформатика белков 

 

Существование огромного количества разнообразных белков привело к необходимости 

создания информационных массивов – баз (или банков) данных, в которые заносились бы 

все известные о них сведения. В настоящее время существует множество общих и 

специализированных баз данных, которые доступны в Интернете каждому желающему. В 

общих базах содержатся сведения о всех известных белках живых организмов, т.е. о 

глобальном протеоме всего живого. Примером такой базы является SwissProt-TrEMBL 

(Швейцария–Германия), в которой на сегодняшний день содержатся структуры почти 200 

000 белков, установленные аналитическими методами, и еще почти 2 млн структур, которые 

определены в результате трансляции с нуклеотидных последовательностей [10]. На рис. 8 и 9 

показано количество существующих белков, которые известны для каждого заданного числа 

аминокислотных остатков. Оси абсцисс на этих графиках ограничены 2000 остатков, но, как 

уже сказано выше, хотя и не часто, но встречаются и существенно более крупные молекулы. 

Из данных, представленных на рисунках, следует, что наибольшее число белков содержит по 

несколько сотен аминокислотных остатков. К ним относятся ферменты и другие достаточно 

мобильные молекулы. Среди более крупных белков много таких, которые выполняют 

опорную или защитную функции, скрепляя биологические структуры и придавая им 

прочность. 

 

В глобальном протеоме особое место занимают небольшие очень подвижные 

молекулы, содержащие не более 50 аминокислотных остатков и обладающие специфическим 

спектром функциональной активности. Они называются олигопептидами, или просто 

пептидами. Для них, т.е. для глобального пептидома, создан особый банк данных, который 

называется EROP-Moscow. Это название представляет собой аббревиатуру от термина 

Endogenous Regulatory OligoPeptides (эндогенные регуляторные олигопептиды), и указывает 



на то, что банк создан и базируется в столице нашей страны [11]. На сегодняшний день 

расшифрована структура почти 6000 олигопептидов, выделенных из представителей всех 

царств живого. Так же как и крупные белки, количество олигопептидов с заданным числом 

аминокислотных остатков можно изобразить графически (рис. 10). Судя по графику, чаще 

всего встречаются олигопептиды, содержащие примерно 8–10 аминокислотных остатков. 

Среди них в основном содержатся молекулы, которые участвуют в регуляции нервной 

системы, и поэтому называются нейропептидами. Очевидно, что самые быстрые процессы в 

живом организме осуществляются с участием нервной системы, поэтому пептидные 

регуляторы должны быть мобильными и следовательно небольшими. Однако, следует 

отметить, что, ввиду огромного структурного и функционального разнообразия как белков, 

так и пептидов, для них до сих пор не создано строгой классификации. 

 

Таким образом, в данном случае задачами биоинформатики являются накопление 

информации о физико-химических и биологических свойствах белков, анализ этой 

информации, каталогизация и подготовка информационной базы и вычислительных средств 

для выявления механизмов их функционирования. 

 

Функциональная протеомика 

 

Наличие в организме того или иного белка дает основание предполагать, что он 

обладает (или обладал) определенной функцией, а весь протеом служит для того, чтобы 

осуществлялась полноценная жизнедеятельность всего организма. Функциональная 

протеомика занимается определением функциональных свойств протеома, и решаемые ею 

задачи существенно сложнее, чем, например, определение белково-пептидных структур. 

 

Очевидно, что функционирование протеома осуществляется в многокомпонентной 

среде, в которой присутствует множество молекул других химических классов – сахаров, 

липидов, простагландинов, различных ионов и многих других, включая молекулы воды. Не 

исключено, что через некоторое время появятся такие термины, как «сахаром», «липидом» и 

им подобные. Белковые молекулы взаимодействуют с окружающими их другими или такими 

же, как и они, структурами, что в конечном итоге приводит к возникновению 

функциональных реакций сначала на молекулярном уровне, а затем и на макроскопическом. 

Уже известно множество таких процессов, в том числе с участием белков. Среди них 

взаимодействие фермента с субстратом, антигена с антителом, пептидов с рецепторами, 

токсинов с ионными каналами и т.д. (рецепторы и ионные каналы также являются 

белковыми образованиями). Для выявления механизмов этих процессов проводятся как 

экспериментальные исследования индивидуальных участников взаимодействия, так и 

системные исследования средствами биоинформатики. Рассмотрим несколько примеров 

таких системных подходов. 

 

На рис. 11 показаны представители протеома (в данном случае пептидома) человека – 

различные гастрины и холецистокинины, которые локализованы в желудочно-кишечном 

тракте (при написании аминокислотных последовательностей использован стандартный 

однобуквенный код, расшифровка которого была дана нами ранее [7]). Функциональными 

частями молекул этих пептидов являются очень схожие правые области. Однако пептиды 

обладают прямо противоположными поведенческими свойствами: гастрины вызывают у 

человека ощущение голода, а холецистокинины – сытости. По-видимому, данное различие 

обусловлено тем, что в первичной последовательности холецистокининов положение остатка 

тирозина Y сдвинуто на один шаг по сравнению с гастринами. На том же рисунке приведена 

первичная структура пептида ционина, полученного из представителя простейших хордовых 

Ciona intestinalis (рис. 12). Его структура гомологична и гастринам, и холецистокининам и 

характеризуется двумя остатками тирозина, находящимися в тех же положениях, что и у 



обоих указанных пептидов. К сожалению, функциональные свойства его не изучены. А при 

должном экспериментальном исследовании можно было бы ответить на вопрос, какова роль 

химической структуры в целом и остатков тирозина в частности при проявлении 

противоположных физиологических эффектов. 

 

Другой пример: на рис. 13 приведены аминокислотные последовательности очень 

похожих молекул, которые также объединены в структурно-гомологичное семейство. Эти 

молекулы обнаружены у весьма эволюционно далеких живых организмов – от насекомых до 

млекопитающих. В первой строке дана первичная структура брадикинина, содержащего 9 

аминокислотных остатков и встречающегося у многих высших организмов, в том числе и у 

человека. В течение многих лет химики синтезировали различные неприродные аналоги этой 

молекулы, чтобы ответить на вопрос, какой ее участок ответственен за взаимодействие с 

рецептором. Около 30 лет назад были даже синтезированы все возможные фрагменты 

брадикинина – 8 дипептидов, 7 трипептидов и т.д. (всего возможны 36 фрагментов), 

величину активности которых затем испытывали в одном и том же биологическом тесте. 

Результат оказался тривиальным: выяснилось, что максимальную активность проявляет 

лишь вся молекула целиком, а каждый фрагмент по отдельности обладает либо следовой 

активностью, либо нулевой. Эту трудоемкую работу не пришлось бы делать, если бы в то 

время были известны другие брадикинины, приведенные на рис. 13, и средствами 

биоинформатики они были бы выделены из глобального протеома. Представленное 

структурно-гомологичное семейство наглядно демонстрирует, что у всех молекул есть 

область, которая в результате биологической эволюции практически не изменялась 

(квазиконсервативная область), и она представляет собой молекулу брадикинина высших 

живых организмов, отобранную как наиболее совершенную в результате эволюционного 

процесса. Данный пример демонстрирует, что протеомика вместе с биоинформатикой 

позволяет быстро (и дешево) решать принципиальные научные проблемы. 

 

И, наконец, третий пример – структурно-гомологичное семейство эндотелинов 

млекопитающих и токсинов змей (рис. 14). Несмотря на поразительное сходство структур, их 

функциональные свойства разительно отличаются друг от друга: одни являются очень 

полезными регуляторами сосудистого сокращения, а другие – смертельно опасны для жизни. 

В данном случае мы сталкиваемся с ситуацией, когда первичная структура не несет 

достаточной информации, способной объяснить причину различия функций, и необходимо 

более детальное рассмотрение пространственной (третичной) структуры. На рис. 15 и 16 

показаны пространственные структуры двух представителей этого семейства – эндотелина-1 

и сарафотоксина 6b, полученные с помощью ЯМР-спектроскопии. На рисунках они 

повернуты так, чтобы достичь максимальной пространственной гомологии. Но полной 

гомологии не удается получить ни при каком повороте. Следовательно, несмотря на большое 

сходство первичных структур, взаимодействие их осуществляется с разными рецепторными 

структурами, а потому и приводит к разным физиологическим эффектам. 

 

Конечно столь частными примерами невозможно полностью охарактеризовать 

многообразие функциональной протеомики. Создание представлений об огромной сети 

взаимодействий белковых и других молекул в организме требует огромного труда и 

применения всех средств современной биоинформатики. По существу, создание таких 

представлений еще только начинается. Однако есть основание полагать, что с каждым годом 

наши познания в этой области будут быстро расти. 

 

Одним из первых успехов на этом пути является создание карты метаболизма 

карбоновых кислот в Институте биохимии им. А.Н. Баха Российской академии наук (рис. 

17). Эта карта представляет собой сеть реакций с регулярным периодическим строением. 

Такой подход оказался успешным ввиду того, что функционально аналогичные метаболиты 



претерпевают сходные биохимические превращения, образуя функционально аналогичные 

производные. В карте по вертикали расположены области, содержащие соединения с 

одинаковым числом атомов углерода (от 1 до 10), а горизонтальные ряды представляют 

собой ряды функционально аналогичных метаболитов. Химические структуры на карте 

соединены многочисленными стрелками с указанием, какие ферменты (белки) участвуют в 

соответствующих химических превращениях. Не правда ли, такой подход напоминает 

периодическую систему химических элементов Д.И. Менделеева? И так же, как и 

менделеевская система, данная карта обладает прогностической силой. С ее помощью был 

предсказан целый ряд новых ферментов, которые впоследствии были обнаружены 

экспериментально. 

 

Подобные схемы могут быть распространены и на другие метаболические процессы 

(например, углеводов, аминокислот и т.д.), а также использованы для поиска новых 

метаболитов биохимических реакций. 

 

Таким образом, функциональная протеомика занимается изучением сложных 

взаимосвязей структуры и функций протеома. 

 

Практическая протеомика 

 

Итак, главной задачей протеомики является выявление механизма взаимодействия 

огромного числа белков и пептидов в одном организме. Какова же практическая значимость 

этой грандиозной и дорогостоящей работы? Очевидно, что в первую очередь в результатах 

такой работы заинтересованы фармакологи и медики, поскольку очень часто прослеживается 

тесная связь между изменениями в белковом составе и болезненным состоянием человека. 

Поэтому новые данные в протеомике будут использоваться (и уже используются) для 

быстрой разработки новых лекарственных средств и новейших методов лечения болезней, с 

которыми медицина боролась веками. На сегодняшний день 95% всех фармакологических 

средств воздействуют на белки. Протеомика со своим системным подходом может помочь 

идентифицировать и оценить важность появления новых белков гораздо эффективнее, что, в 

свою очередь, ускорит разработку новых диагностических тестов и терапевтических средств. 

 

Первое практическое применение протеомных исследований состоялось задолго до 

появления термина «протеомика», еще в начале XX в., когда была обнаружена роль 

инсулина в развитии такого тяжелого заболевания, как диабет. Создание инсулиновых 

препаратов спасло жизнь миллионам людей. 

 

В настоящее же время протеомика, вместе с геномикой и биоинформатикой, 

ориентирована на создание новых лекарственных препаратов (рис. 18), в которых 

молекулярными мишенями будут служить те или иные белки [13]. Процесс нахождения 

новых мишеней для действия лекарств решается с помощью биоинформатики, причем 

объектом анализа является геном. Однако после анализа генома необходимо получить 

доказательства того, что данный белок интенсивно экспрессируется и находится в клетке в 

рабочем состоянии. Эту задачу решает протеомика. Таким образом выявляется молекулярная 

генетическая мишень для лекарства. 

Следует отметить, что протеомика может и сама по себе решать проблему нахождения 

мишени. Если получить протеомные карты (подобные тем, что представлены на рис. 3 или 4) 

нормальных и патологических тканей, то по различиям в них можно установить, какие белки 

важны для развития того или иного патологического состояния, и выбрать их в качестве 

мишеней или использовать эти знания для диагностики. Можно предположить, что в 

будущем к обычному анализу крови добавится создание протеомных карт крови. Для этого в 

поликлиниках необходимо будет использовать специальное оборудование, с помощью 



которого у пациентов периодически будут брать кровь. При возникновении болезненного 

состояния протеомную карту больного человека нужно будет всего лишь сравнить с его же 

протеомной картой, но составленной в то время, когда он был здоров, и можно будет 

выявить произошедшие изменения в белковом составе крови и определить причину 

заболевания. Подобное сравнение протеомов опухолевых и нормальных клеток, клеток до и 

после воздействия определенных факторов (например, физических или химических), 

использование биологических жидкостей в диагностических целях – все это представляет 

огромный интерес и открывает совершенно новые перспективы для медицины, ветеринарии, 

фармакологии, пищевой промышленности и других прикладных областей. Впереди 

предстоит огромная и интересная работа. 

 

Библиография 

1.Sanger F., Air G.M., Barrell B.G., Brown N.L. et al. Nucliotide sequence of bacteriophage 

phi X-174 DNA.//Nature. 1977. V. 265, № 5596. P. 687–695. 

2.Fleischmann R.D., Adams M.D., White O. et al. Whole-genome random sequencing and 

assembly of Haemophilus influenzae Rd.//Science. 1995. V. 269, № 5223. P. 496–512. 

3.Nature. 2001. 409, № 6822 (большая часть выпуска журнала посвящена расшифровке 

генома человека). 

4.Ferguson-Smith A.C., Ruddle F.H. The genomics of human homeobox-containing 

loci.//Pathol. Immunopathol. Res. 1988. V. 7, № 1–2. P. 119–126. 

5.Franklin J. Bioinformatics changing the face of information.//Ann. NY Acad. Sci. 1993. V. 

700. P. 145–152. 

6.Wasinger V.C., Cordwell S.J., Cerpa-Poljak A. et al. Progress with gene-product mapping of 

the Mollicutes: Mycoplasma genitalium.//Electrophoresis. 1995. V. 16, № 7. P. 1090–1094. 

 

7.Замятнин А.А. Блистающий мир белков и пептидов.//Биология. 2002. № 25–26. P. 8–

13. 

8.Gorg A., Weiss W., Dunn M.J. Current two-dimensional electrophoresis technology for 

proteomics.//Proteomics. 2004. V. 4, № 12. P. 3665–3685. 

9.Ramstrom M., Bergquist J. Miniaturized proteomics and peptidomics using capillary liquid 

separation and high resolution mass spectrometry.//FEBS Lett. 2004. V. 567, № 1. P. 92–95. 

10. http://au.expasy.org/sprot/  

11. http://erop.inbi.ras.ru/  

12. Малыгин А.Г. Метаболизм карбоновых кислот (периодическая схема). – М.: 

«Международная программа образования», 1999. 

13. Арчаков А.И. Что за геномикой? – Протеомика.//Вопр. мед. химии. 2000. Т. 46, 

№ 4. С. 335–343. 

14. ru.wikipedia.org/wiki/Протеомика 

15. www.biomed.spbu.ru/equipment/proteomics/ 

16. thesaurus.rusnano.com/wiki/article1579 

17. www.inbi.ras.ru/ubkh/49/Terentiev.pdf 

18. www.strf.ru/material.aspx?CatalogId=352&d_no=11979 

19. www.textronica.com/lcline/proteomics/proteomics.html 

20. www.bionet.nsc.ru/bioinf/files/proneomika.pdf 

www.bionet.nsc.ru/bioinf/files/proneomika.pdf 

 

 

  

 

 

 

 

http://www.biomed.spbu.ru/equipment/proteomics/
http://www.inbi.ras.ru/ubkh/49/Terentiev.pdf
http://www.strf.ru/material.aspx?CatalogId=352&d_no=11979
http://www.textronica.com/lcline/proteomics/proteomics.html


 

 

 

  

    

 

 

 

  

 Лекция 10 

  

         БИОТЕХНОЛОГИЯ. СТВОЛОВЫЕ КЛЕТОКИ. 
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5. Рекрутирование (мобилизация) стволовых клеток. 

6. Пролиферация стволовых клеток. 

7. Хоуминг стволовых клеток. 

8. Маркеры стволовых клеток. 

9. Болезни стволовых клеток. 
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    12.2.Самообновление стволовых клеток. 
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    12.8.Генная терапия и стволовые клетки. 

13.Заключение. 

  

  

1.Перспективы терапии стволовыми клетками. 

  

 

Стволовой клеткой называется клетка способная дифференцироваться во все или 

только в некоторые другие типы клеток. 

 

Изучение гемопоэтической регенеративной системы привело к определению многих 

фундаментальных принципов биологии стволовых клеток. Терапии, основанные на  

стволовых клетках, широко рекламировались, как новое направление в лечении. 

Регенеративная медицина  обещала использовать стволовые клетки из эмбриональных и 

соматических источников для обеспечения  замещения клеток при генетических, опухолевых 



и дегенертивных заболеваниях. Инсайты, рожденные в биологии стволовых клеток, также 

способствовали  использованию белков и малых молекул, которые действуют на эндогенные 

стволовые клетки, побуждая их к восстановлению и регенерации тканей. Большая часть 

вновь родившегося энтузиазма по отношению к регенеративной медицине, родившегося в 

лабораториях, была поддержана прорывом в лечении в клинике. Но как отличить крикливую 

рекламу от реальных обещаний? Могут ли оправдаться ожидания, созданные биологами 

стволовых клеток и средствами массовой информации? /14/ 

 

Таким образом, вновь родившееся направление – биология стволовых клеток и 

основанная на ней терапия стволовыми клетками, с одной стороны, дали очень 

обнадеживающие результаты, а с другой стороны, последняя была представлена, как панацея 

от всех болезней. Серьезные ученые должны работать над прояснением реальной ситуации в 

глазах общественого мнения. 

 

  

 

2.Терапия стволовыми клетками. 

 

  

 

Целью регенеративной медицины является восстановление формы и функции  

поврежденных тканей. Один из потенциальных терапевтических подходов включает 

использование аутологичных клеток, полученных из костного мозга. Прогресс в 

трансплантации ядер, образование экспериментальных гетерокариотических клеток и 

наблюдаемая пластичность экспрессии генов и фенотипа у различных типов свидетельствует 

о пластичности ядра. Последние исследования дополнили эти открытия и показали, что 

эндогенные клетки в костном мозге обладают способностью включаться в дефектные ткани 

и репрограммироваться. Независимо от механизма потенциал для новой экспрессии генов в 

клетках из костного мозга в тканях – реципиентах обещает развитие клеточной терапии, как 

в пролиферирующих, так и в пост - митотических тканях /44/. 

 

Стволовые клетки, представляющие наибольший интерес с точки зрения их применения 

в медицине, - это эмбриональные, гемопоэтические и мезенхимальные. Стволовые клетки - 

это недифференцированные клетки, способные как к самоподдержанию, так и к 

дифференцировке в зрелые специализированные клетки. По типу происхождения различают 

эмбриональные и соматические стволовые клетки. Первые могут неограниченно 

поддерживаться в культуре и способны к дифференцировке во все клетки взрослого 

организма. Вторые обладают ограниченной способностью к дифференцировке и, возможно, 

ограниченным пролиферативным потенциалом. Важным для терапевтического применения, 

хотя и оспариваемым рядом ученых, свойством является пластичность соматических 

стволовых клеток, т.е. способность к контекст-зависимой дифференцировке в 

“неродственные” типы клеток. Предполагается, что дифференцировка большинства типов 

стволовых клеток происходит по принципу поэтапного иерархического созревания через 

промежуточные интенсивно пролиферирующие клетки - предшественники. Применение 

стволовых клеток в медицине находится в основном на стадии преклинических 

исследований. Несмотря на перспективность эмбриональных стволовых клеток, ряд 

обстоятельств серьезно ограничивает их терапевтическое применение в ближайшем 

будущем. В то же время подходы, связанные с аутотрансплантацией гемопоэтических или 

мезенхимальных стволовых клеток, уже начинают успешно использоваться в клинических 

испытаниях для лечения ишемии конечностей и последствий инфаркта миокарда. Очевидно, 

что применение стволовых клеток в медицине обещает кардинальный прогресс в лечении 

множества тяжелых заболеваний /41/. 



 

Таким образом, основное свойство стволовых клеток – дифференцироваться в другие 

типы клеток широко используется в регенеративной медицине. Различные типы стволовых 

клеток  обладают различной пластичностью, т.е. способностью перепрограммироваться в 

тканях - реципиентах. 

 

  

 

3.Типы стволовых клеток. 

 

   

 

Различают несколько типов стволовых клеток. Прежде всего, это эмбриональные и 

взрослые (от взрослого организма) стволовые клетки. Гемопоэтические стволовые клетки 

участвуют в гемопоэзе и происходят из костного мозга. Мезенхимальные стволовые клетки 

ведет свое происхождение от зародышевого листка мезинхимы. Стромальные стволовые 

клетки содержатся в строме костного мозга. Существуют еще тканевые стволовые клетки, 

содержащиеся в различных тканях. 

 

  

 

3.1.Эмбриональные стволовые клетки. 

 

  

 

Изучение эмбриональных стволовых клеток (ЭСК) началось в 1963 году, 

первоначально с использованием дезагрегированных эмбрионов кроликов и мышей. Их 

дифференцировка in vitro была довольно ограниченной и обычно сводилась к образованию 

трофектодермных клеток, которые прикреплялись к пластику. Клетки кроличьей морулы и 

бластомеры прилипали более быстро, трофектодерма образовывала слой клеток, которые 

покрывались стволовыми клетками из внутренней части клеточной массы. Культуры 

бластомеров на покрытой коллагеном поверхности образовывали разнообразные клетки, 

включая нервные, клетки крови, нервные, фагоциты и многие другие типы клеток. Когда 

внутренняя клеточная масса была освобождена и культивировалась интактной или в виде 

клеточных дезагрегантов, были установлены линии ЭСК, которые обладали хорошими 

уровнями дезагрегации и большой стабильностью в секреции энзимов, морфологии и 

полнотой хромосом. Способности к развитию единичной мышиной эмбриональной клетки 

измерялись с помощью инъекции одной или более в бластоцисту реципиента, и степень 

колонизации в образовавшихся химерах являлась мерой их плюрипотентности. У мышей 

клеточные разрастания назвали эмбриональными телами, которые давали разрастания, 

сходные с таковыми у кроликов. Входящие в их состав клетки широко дифференцировались, 

в зависимости от подверженности их влиянию различных цитокинов или субстратов. Были 

установлены маркеры для дифференциации или плюрипотентности, что выявило, как 

нервные, кардиальные, гематологические и другие линии ЭСК могут быть определены in 

vitro. Это оказалось полезным в изучении ранней дифференцировки и использовании эти 

клеток при пересадке больным пациентам. Демонстрирующие сходные свойства 

человеческие ЭСК “всплыли” в конце 1990-ых. Модели для клинического использования 

ЭСК показали, как они быстро  двигаются к тканям - мишеням по эмбриональным путям, 

дифференцируются и колонизируют орган - мишень. Никаких признаков воспаления или 

повреждения тканей не было обнаружено; поврежденные ткани могли быть восстановлены, 

включая ремиелинацию, и не образовывалось никаких опухолей. Эмбриональные стволовые 



клетки имеют широкий терапевтический потенциал для человека, хотя обширные 

клинические исследования все еще ждут своего выполнения /15/. 

 

Современное развитие исследований стволовых клеток указывает на огромный 

потенциал их, как источника тканей для регенеративных терапий. Успех этих приложений 

будет зависеть от точных свойств и потенциалов стволовых клеток, изолированных либо из 

эмбриональных, либо из взрослых тканей. ЭСК, выделенные из внутренней массы ранних 

мышиных эмбрионов, характеризуются почти неограниченной пролиферацией и 

способностью  дифференцироваться в дериваты по существу всех линий. Недавние изоляции 

и культивирование человеческих ЭСК представило новые возможности для 

реконструктивной медицины. Однако остаются важные проблемы. Первое, получение 

дериватов человеческих эмбриональных клеток из  бластомеров, полученных при 

оплодотворении яйцеклетки in vitro создает этические проблемы, и второе, современные 

техники для прямой дифференциации в популяции соматических клеток не позволяют   

получать чистые продукты и к тому же обладают способностью образовывать опухоли. 

Последние исследования показали также неожиданно высокий потенциал развития взрослых 

тканеспецифичных стволовых клеток. Здесь также остается много вопросов, касающихся 

природы и статуса  взрослых стволовых клеток как in vivo, так и in vitro и их способности к 

пролиферации и к дифференцировке/ трансдифференцировке /13/. 

 

Имея в виду все время увеличивающуюся потребность в человеческих стволовых 

клетках для трансплантации, было проведено исследование in vitro и in vivo человеческих 

эмбриональных клеток из костного мозга/ прогениторных клеток, полученных в результате 

прерывания беременности 16-20 недель. При использовании приматов, как модели, было 

показано, что эмбриональные ткани имеют определенные свойства, которые являются 

оптимальными для трансплантации. Было проведено  тестирование и сравнение 

фенотипических и функциональных характеристики эмбрионального костного мозга (ЭКМ), 

взрослого костного мозга (ВКМ), пуповинной крови (ПК) и периферической крови (ПЕРК) – 

источников наиболее примитивных стволовых клеток/прогениторных клеток. Поразительные 

онтогенетические различия в пропорции CD34+ клеток в ЭКМ, ВКМ, ПЕРК и ПК были 

обнаружены. Клоногенный потенциал, судя по результатам CFU-c исследования, был выше 

всего у  ЭКМ по сравнению с ВКМ, ПЕРК и ПК. Более того, наблюдался существенный спад 

пролиферативного ответа в смешанной лимфоцитарной реакции ЭМК и ПК по сравнению с 

ВКМ и ПЕРК. Цитокинетические профили клеток из четырех источников были также 

проанализированы. Это исследование выявило, что как ВМК, так и ЭМК имеют более 

высокую пропорцию клеток в S-фазе по сравнению с ПЕРК и ПК клетками. ЭМК и ВМК 

также показали более высокую пропорцию клеток в G(2)-M фазе по сравнению с ПЕРК и 

ПК. Эти данные показали, что ЭМК имеют наибольшее число пролиферирующих клеток. 

Были изучены онтогенетические различия в стромальных клетках, полученных из ЭМК, 

ВМК и ПК, с  особым  вниманием к экспрессии определенных цитокинов, таких, как CSF, 

GM-CSF, G-CSF, M-CSF, IL-3, IL-6, IL-10 and IL-11. ЭМК показали наивысший уровень 

экспрессии  CSF, IL-6 и IL-11 по сравнению с другими источниками. Эти цитокины могут 

играть важную роль в приживлении трансплантанта и хоуминге стволовых клеток.  Уровни 

экспрессии остальных цитокинов были сходны со всеми другими источниками стромальных 

клеток, за исключением G-CSF, который не определялся в ПК. Более того, число колоний 

ЭМК и ВМК клеток было выше при инокуляции с эмбриональными стволовыми клетками. 

Эти результаты заставляют предположить важную регуляторную роль цитокинов в 

онтогенезе гематопоэза. Проделанные наблюдения указывают, что каждый источник 

гематопоэтических стволовых клеток имеет различные внутренние свойства, тесно 

коррелирующие с онтогенетическим возрастом, который является ведущий детерминантой 

для фенотипических характеристик, определения линии дифференцировки, иммуногенности, 

как и пролиферативного потенциала. Эти данные ясно показывают, что ЭМК являются 



лучшим источником стволовых клеток для трансплантации и терапевтической 

реконституции из-за очень высокой пролиферативной способности, низкой иммуногенности 

и наиболее высокого числа примитивных стволовых клеток/прогениторных клеток /36/. 

 

Эмбриональные ткани являются богатейшим источником изначальных стволовых 

клеток и имеют несколько свойств, которые делают их особенно полезными при пересадке. 

Они являются превосходящими взрослые (зрелые) ткани в определенных отношениях. 

Первое, эмбриональные клетки способны пролиферировать быстрее и более часто, чем 

зрелые, полностью дифференцированные клетки. Это означает, что эти донорские клетки 

способны быстро восстанавливать потерянную функцию хозяина. Дополнительно, эти 

эмбриональные клетки могут дифференцироваться в ответ на сигналы окружающей их 

среды. Из-за их локализации они могут расти, удлиняться, мигрировать и устанавливать 

функциональные связи с другими клетками вокруг них в организме хозяина. Было 

обнаружено, что эти эмбриональные ткани не так легко отторгаются реципиентом из-за 

низкого уровня антигенов гистосовместимости в эмбриональных тканях. В то же время в них 

имеются ангиогенные и трофические факторы в высоких концентрациях, что увеличивает их 

способность расти при трансплантации.  Поскольку в ранних эмбриональных 

гематопоэтических тканях отсутствуют лимфоциты, реакции трансплантант против хозяина 

минимизированы. Эмбриональные клетки имеют тенденции переживать иссечение, 

рассечение и пересадку лучше, поскольку у них обычно нет длинных удлинений или 

прочных межклеточных соединений. В заключение, эмбриональные ткани могут выживать 

при более низком содержании кислорода, чем зрелые клетки. Это делает их более 

устойчивыми к ишемическим условиям, имеющим место при трансплантации или в 

ситуациях in vitro. Исследования на эмбриональных клетках/тканях были вдохновляющими. 

Эмбриональные ткани могут быть использованы по различным показаниям, например, 

транслантанты эмбриональной печени быть использованы для борьбы с апластической 

анемией, кровь пуповины может служить альтернативой трасфузии цельной крови взрослых, 

эмбриональный трансплантант надпочечников был испытан для борьбы с хронической 

болью при артритах, эмбриональный трансплантант тимуса использовался для лечения 

различных иммунодефицитных состояний. Трансплантант из мозговой эмбриональной ткани 

был пересажен в гетеротопное положение, и наблюдалась пролиферация ткани. 

Нейротрансплантация эмбриональных тканей при паркинсонизме показала позитивные 

результаты в нескольких глобальных  исследованиях.  Существуют потенциальные 

возможности использования эмбриональных тканей в биоинженерии путем покрытия 

оболочкой/создания рассады из эмбриональных тканей на имплантатах, эндопротезах 

сосудов и других искусственных хирургических, спасающих жизнь приспособлениях, для 

улучшения их функционирования, и это также может увеличить срок службы этих дорогих 

приспособлений. Рациональное использование пре-HLA рассады из эмбриональных тканей в 

ортопедической, торакальной и нейрохирургии может привести к уменьшению длительного 

раздражения имлантата и интерфазы хозяина, и таким образом, к созданию лучших 

приспособлений, т.к. может быть создана более биодружелюбная интерфаза /5/. 

 

Таким образом, эмбриональные стволовые клетки обладают большей способностью к 

пролиферации и большей пластичностью (способностью к более разнообразной 

дифференцировке), чем взрослые стволовые клетки, а так же низкой иммуногенностью. 

 

  

 

3.2.Гемопоэтические стволовые клетки. 

 

  

 



Гемопоэтические стволовые клетки (ГСК) определяются по их способности давать все 

гемопоэтические линии in vivo и поддерживать образование этих клеток в течение всей 

жизни человека. В отсутствие надежных прямых маркеров  ГСК, их идентификация и 

подсчет зависят от функциональных и мультилинейных  исследований репопуляции in vivo. 

Необыкновенно низкая встречаемость ГСК в любой ткани и отсутствие специфического ГСК 

фенотипа сделали их очистку и характеристику весьма трудной задачей. ГСК и примитивные 

гемопоэтические клетки могут быть отличимы от зрелых клеток крови по отсутствию у них 

линия - специфичных маркеров и присутствию некоторых других поверхностных антигенов, 

таких, как CD133 (для человеческих клеток) и c-kit и Sca-1 (у мышиных клеток).  

Функциональный анализ субпопуляций примитивных гемопоэтических клеток привел к 

созданию нескольких процедур для изоляции клеточных популяций, которые сильно 

обогащены клетками, проявляющими активность стволовых клеток in vivo. Упрощенные 

методы для получения этих клеток с высоким выходом были важны для практического 

использовании таких наработок /61/. 

 

ГСК широко использовались для ауто и алло трансплантаций в течение десятилетий, 

хотя мало было известно об их миграции, выживании, самообновлении и дифференциации. 

Сортировка их по CD34(+) маркеру, который они экспрессируют на клеточной поверхности,  

привела к открытию ГСК в CD34(-) компартменте, что может предшествовать появлению 

CD34(+) ГСК в процессе дифференцировки. До недавнего времени стволовые клетки в 

костном мозге считали специфичными для гемопоэза. Эксперименты, включающие 

клинические испытания, показали образование различных тканей, например, мускульных, 

нервных клеток и гепатоцитов,  после трансплантации медуллярных клеток и опровергнули 

эту догму. Фактически, доказательства такой трасдифференцировки ГСК все еще 

отсутствуют, и данные могут быть получены при изучении дифференцировки других 

мультипотентных клеток, присутствующих в костном мозге, таких, как мезенхимальные 

стволовые клетки и более примитивные мультипотентные взрослые зародышевые клетки и 

клетки побочной популяции /10/. 

 

В последние годы стало очевидным, что хемокин SDF-1 и его рецептор CXCR4 играют 

пилотную роль в нормальном гемопоэзе. Они являются важными для нормального 

онтогенеза гемопоэза в течение эмбриогенеза и продолжают играть ключевую роль в 

сохранении гемопоэтических прогениторных клеток в микроокружении костного мозга у 

взрослых. В сязи с этой роли прерывание взаимодействий SDF-1/CXCR4 приводит к 

мобилизации гемопоэтических прогениторных клеток, а стандартный протокол мобилизации 

препятствует им. Сходно, взаимодействия SDF-1/CXCR4 требуются для хоуминга и 

приживления трансплантанта во время трансплантации. SDF-1 регулирует локализацию 

лейкемических клеток, и, как их нормальные двойники, большинство лейкемических клеток 

отвечают на SDF-1 увеличенными адгезией, выживанием и пролиферацией. Однако в 

некоторых случаях ответы лейкемических клеток на SDF-1 могут быть разрегулированы, а 

влияние этого на прогрессирование болезни неизвестно /25/. 

 

Было показано, что стволовые клетки из различных тканей способны 

дифференцироваться в клетки, характерные для отдельных тканей, по-видимому, в ответ на 

сигналы микроокружения. Это иерархическая пластичность. Показано, что как человеческие, 

так и мышиные клетки из нейросферы, имеющие потенциал дифференцироваться в нейроны, 

олигодендритные клетки и астроциты, продуцировали гемопоэтические стволовые клетки 

при пересадке в 3,5 дневные бластомеры овцы или мыши. Также продемонстрирована 

альтернативная форма пластичности стволовых клеток: функциональная пластичность на 

различных точках в клеточном цикле  и на различных фазах циркадного ритма. Показано, 

что длительная пересадка обратимо варьирует  по мере того, как примитивные мышиные 

стволовые клетки (линейные – негативные к родамину  и Hoechst) переходят в клеточный 



цикл после стимуляции интерлейкином-3, ИЛ-6, ИЛ-11 и стальным фактором. Приживление 

трансплантанта дефектно в поздней S/ранней G2. Приживление транспланттанта заметно 

меняется  вместе с циркадным ритмом. Предполагаемые механизмы для этих 

фенотипических сдвигов включают изменения в экспрессии белков адгезии с последующими 

изменениями в хоуминге в костный мозг.  Показано, что дифференциация стволовых клеток 

заметно меняется в зависимости от фазы клеточного цикла. Имеются другие свойства 

гемопоэтической стволовой клетки, которые заставляют предположить, что это 

высокопластичная клетка обладает способностью быстро изменять свой мембранный 

фенотип и проявляет необычную направленную подвижность. Следовательно, пластичность, 

вызванная фазами клеточного цикла и циркадного ритма,  должна быть рассматриваема, как 

важнейшая дополнительная черта фенотипа гемопоэтических стволовых клеток /46/. 

 

Нормальный устойчивый гемопоэз происходит в микроокружении костного мозга. 

Растворимые факторы, также как контактные взаимодействия между гемопоэтическими 

клетками и микроокружением костного мозга, диктуют судьбу гемопоэтических клеток и 

прогениторных клеток. В последние десять лет  стало ясно, что клетка-клетка и клетка - 

экстраклеточный матрикс взаимодействия через рецепторы адгезии играют главную роль в 

гемопоэтическом процессе. Они необходимы для резиденции стволовых клеток, так же, как и 

для хоуминга стволовых клеток и прогениторных клеток в костном мозге в месте поселения 

клеток трансплантанта стволовых клеток. Более того, рецепторы адгезии играют важную 

роль в регуляции поведения  клеток, либо через прямую активацию сигнальных путей, 

важных для выживания клеток, клеточного роста и судьбы клеток или модулировании 

ответов на факторы роста. Понимание механизмов ненормальностей, видимых в этих 

взаимодействиях при болезнях гемопоэтической системы, поможет развить лучшие 

терапевтические стратегии, основанные на патогенезе этих болезней /45/. 

 

ГСК являются привлекательной мишенью для генной терапии генетических болезней 

иммунной и гемопоэтической систем, и для лекарство – резистентных стратегий, в которых 

гены, ответственные за резистентность к различным хемотерапевтическим агентам, 

преобразовываются. Стволовые клетки относительно легко получить пункцией костного 

мозга или мобилизацией с помощью G-CSF в периферическую кровь, и обогатить с 

помощью анти - CD34 + моноклональных антител. Для обычной ретровирусной трансдукции 

нормальные покоящиеся ГСК должны быть активированы в клеточный цикл путем 

использования соответствующих цитокинов, и было критически важным найти комбинацию 

цитокинов, которые сохраняют способность к самообновлению на длительный период 

репопулирующих ГСК. Стало очевидным, что стратегии оптимизирующие ГСК цикл и 

провирусную интеграцию могут уменьшить способность трансдуцированных ГСК 

конкурировать in vivo против эндогенных ГСК или ГСК, которые не были активированы в 

клеточный цикл. Вирусные векторы могут интегрировать гены в неделящиеся клетки, но 

возрастает эффективность трансдукции, если ГСК активированы в G1-фазу клеточного 

цикла. Эта уменьшенная эффективность длительной трансплантации ГСК может быть 

связана с нарушенным самообновлением или уменьшенной эффективностью хоуминга в 

костный мозг.  Последняя может быть связана с уменьшением модуляции хемокиновых 

рецепторов, необходимых для хемотактического хоуминга в костный мозг. В качестве 

альтернативы или дополнения, возможно, существуют уменьшение модуляции: (1) молекул 

адгезии ГСК, необходимых для адгезии к эндотелию и выхода из циркуляции; (2) 

металлопротеиназ, секретируемых ГСК, которые способствуют миграции через 

экстрацеллюлярный матрикс и обеспечивают критические растворимые факторы в 

микроокружении костного мозга. Более противоречивый взгляд заключается в том, что 

ведущие к смерти клеток пути, например, те, которые включают FasR (CD95), могут быть 

активированы находящимися в клеточном цикле ГСК, в результате чего наступает их 



селективная деструкция при трансплантации и локализации в сайтах, богатых Fas лигандами, 

таких, как печень /39/. 

 

Ex vivo экспансия гемопоэтических предшественников, прогениторных клеток и 

стволовых клеток представляют современную эру клеточной терапии в 21 веке. В течение 

последних 10 лет развитие способов идентификации и очистки гемопоэтических стволовых 

клеток и цитокинов способствовали  улучшению ex vivo технологий экспансии стволовых 

клеток. Однако технология пока не достигла такой стадии, когда размножившиеся ex vivo 

гемопоэтические прогеиторные и стволовые клетки могут рутинно использоваться для 

заместительной терапии. Уроки, полученные в последние 10 лет при исследованиях, 

сосредоточеных на развитии оптимальной ex vivo экспансии стволовых клеток, привели  к 

гораздо лучшему пониманию биологии стволовых клеток. Это знание привело к новым 

попыткам ex vivo экспансии гемопоэтических предшественников, прогениторных клеток и 

стволовых клеток и должно привести к нового покаления клеточных терапий.  Три области 

ex vivo экспансии стволовых клеток, которые определяют их клиническую осуществимость, 

включат в себя:(1) выбор оптимальной популяции стволовых клеток для экспансии;(2) 

определение желательных характеристик популяции стволовых клеток в состоянии 

экспансии, которые могут быть использованы при трансплантации;(3) развитие новых 

реагентов и процедур для экспансии  и инфузии гемопоэтичесих прогениторных клеток и 

стволовых клеток /50/. 

 

Поддержание зрелых клеток крови требует присутствия гемопоэтических стволовых 

клеток, характеристиками которых являются способность к самообновлению и образование 

дифференцированного потомства. Предлагается стохастическая модель для механизма 

самообновления и дифференцировки гемопоэтических стволовых клеток с использованием 

in клональной культуральной техники in vitro. Недавний прогресс в молекулярной биологии 

способствовал изоляции и получению характеристик некоторых цитокинов (IL-1, IL-3, IL-6, 

IL-11, G-CSF и фактор стволовых клеток  factor (SCF)) /42/. 

 

Таким образом, гемопоэтические стволовые клетки способны образовывать не только 

клетки крови, но и другие типы клеток. В настоящее время создаются способы 

увеличивающие выход ГСК из костного мозга. ГСК являются важнейшим источником 

получения собственных стволовых клеток. 

 

  

 

3.3.Мезенхимальные стволовые клетки. 

 

  

 

Мезенхимальные стволовые клетки (МСК) были изолированы из костного мозга, 

надкостницы, трабекулярной кости, жировой ткани, синовиальной оболочки, скелетной 

мускулатуры и молочных зубов. Эти клетки обладают способностью дифференцироваться в 

клетки соединительной ткани, включая кость, жир, хрящ и мускулатуру. Много было 

выяснено в последние годы об изоляции и характеристиках МСК и о контроле над их 

дифференцировкой. Эти клетки вызвали большой интерес из-за перспектив их 

использования в регенеративной медицине и тканевой инженерии. Существуют 

драматические примеры, взятые из преклинического и клинического использования МСК, 

которые иллюстрируют их терапевтическую ценность.  По мере того, как развивались новые 

методы, выявлено несколько аспектов взаимодействий имплантированных клеток с 

хозяином. Они  должны быть рассмотрены перед тем, как понять лежащие в их основе 

механизмы. Взаимодействия м\имплантированных клеток с хозяином включают иммунный 



ответ хозяина на имплантированные клетки, механизмы хоуминга, которые направляют 

клетки к месту повреждения, и дифференциация in vivo имплантированных клеток под 

влиянием локальных сигналов /4/. 

 

Популяции стволовых клеток найдены в большинстве взрослых тканей и в обшем их 

дифференцирочный потенциал может отражать локальные клеточные популяции. Были 

описаны гемопоэтические, эпидермальные, мезенхимальные, невральные и гепато - 

стволовые клетки были. Возможно, что во взрослом организме эти клетки являются 

резервуаром репаративных клеток, которые мобилизуются повреждением и мигрируют в 

рану, где в  кооперации с локальными клетками  участвуют в репаративном ответе. 

Мезенхимальные стволовые клетки, изолированные из костного мозга, имеют способность 

дифференцироваться в клетки соединительной ткани. Некоторые разительные примеры 

терапевтического использования МСК были недавно описаны для таких случакв, как 

коронарная болезнь артерий, повреждение спинного мозга, болезнь Паркинсона и 

регенерация печени. В ортопедической медицине МСК применялись для восстановления 

костей и хряща и при лечении остеоартрита. Вопрос о реакции хозяина на 

имплантированные МСК становится критическим по мере развития клинических 

приложений. Есть несколько аспектов взаимодействий имплантированных стволовых клеток 

с хозяином, которые нужно рассмотреть для понимания механизмов, лежащих в основе 

терапии стволовыми клетками. Это (1) иммунный ответ хозяина на имплантированные 

клетки, (2) механизмы хоуминга, которые направляют клетки к месту повреждения, (3) 

дифференциация имплантированных клеток под влиянием локальных сигналов /3/. 

 

Мезенхимальные стволовые клетки (МСК) являются предшественниками всех клеток 

соединительной ткани. МСК были изолированы из костного мозга и других тканей у 

взрослых множества видов позвоночных. Они размножались в культуре и 

диффренцировались в несколько ткань – образующих клеток, таких, как кость, хрящ, жир, 

мускулатура, сухожилие, печень, почки, сердце, даже клетки мозга.  Последние достижения 

в практическом применении МСК при регенерации человеческого суставного мыщелока 

синовиального сустава являются примерами их функциональности и многосторонности /1/.  

 

Таким образом, мезенхимальные клетки  при дифференцировке образуют различные 

клетки соединительной ткани. 

 

  

 

3.4.Стромальные стволовые клетки. 

 

  

 

Созданы линии человеческих мезенхимальных стволовых клеток, которые могут 

дифференцироваться в различные тканевые клетки, включая кость, нервные клетки, 

стромальные клетки костного мозга, поддерживать  рост гемопоэтических стволовых клеток 

и так называемых “стромальных опухолевых  клеток”, смешанных с опухолевыми клетками. 

Обладающие теломеразой человеческие стромальные клетки из костного мозга обладают 

повышенной продолжительностью жизни и поддерживают рост гемопоэтических 

клоногенных клеток. Перенос гена индийского ежа (дикобраза) существенно увеличил 

экспансию гемопоэтических стволовых клеток, поддерживаемую человеческими 

стромальными клетками костного мозга. Генномодифицированные мезенхимальные 

стволовые клетки полезны, как терапевтические инструменты для лечения повреждения 

мозговых тканей (например, в результате инфаркта мозга) и злокачественных мозговых 

неоплазм. Трансплантация мезенхимальных стволовых клеток защищает мозг от острого 



ишемического повреждения при окклюзии среднемозговой артерии на животной модели. 

Полученный из мозга нейротропный фактор (BDNF)-генной трансдукции еще больше 

увеличил протективную эффективность против ишемического повреждения. 

Мезенхимальные стволовые клетки обладают отличной способностью к миграции и 

оказывают ингибиторный эффект на клетки глиомы. Генная модификация мезенхимальных 

стволовых клеток терапевтическими цитокинами увеличивает антиопухолевый эффект и 

пролонгирует выживание животных с опухолями. Генная терапия, использующая 

мезенхимальные стволовые клетки, как тканепротективный и направленный цитореагент 

является многообещающим подходом /21/. 

 

Этот обзор посвящен стволовым клеткам костного мозга. Методы индентификации, 

культивирования, накопления клеточной массы и пересадки стволовых клеток описаны, 

включая выделение линий гемопоэтических и мезенхимальных линий стволовых клеток и 

детальный  анализ, использующий многочисленные CD и другие маркеры для 

идентификации малых субпопуляций стволовых клеток. За секцией, посвященной стволовым 

клеткам крови пуповины, следует детальное обсуждение современной ситуации в 

клиническом использовании стволовых клеток, его последние неудачи, связанные с 

эпигенетическими факторами, различные подходы к открытию высокомультипотентных 

стволовых клеток костного мозга, и краткое описание эмбриологических подходов к 

идентификации базовых стволовых клеток костного мозга на самых ранних стадиях развития 

эмбрионов млекопитающих /16/. 

 

Костный мозг взрослых млекопитающих содержит  не одну, а две отдельные популяции 

взрослых стволовых клеток. Первой и наиболее хорошо охарктеризованной является 

популяция гемопоэтических стволовых клеток, ответственная за поддержание продукции в 

течение всей жизни клеток крови. Биологические характеристики и свойства второй 

резидентной популяции стволовых клеток костного мозга, называемых стромальными 

клетками костного мозга или мезенхимальными стволовыми клетками, значительно менее 

понятны. In vitro культуры, произошедшие из суспензии разделенного на отдельные клетки 

костного мозга различных видов млекопитающих, образуют колонии стромальных клеток 

костного мозга, каждая из которых происходит от одной клетки – предшественника, 

называемой колониеобразующий фибробласт. Были разработаны условия культивирования 

для выращивания стромальных клеток костного мозга in vitro, которые сохраняли 

способность дифференцироваться в кость, жир и хрящ. Значительная доля  современных 

знаний об этой популяции клеток базируется на анализе свойств этих культур клеток, а не на 

свойствах первичных инициирующих рост колонии клеток. Современные данные заставляют 

предположить, что стромальные прогениторы в костном мозге in situ ассоциированы с 

внешней поверхностью сосудов и могут делить идентичность с сосудистыми перицитами 

/51/. 

 

Таким образом, стромальные стволовые клетки костного мозга являются одним из 

видов мезенхимальных стволовых клеток. 

 

  

 

3.5.Тканеспецифичные стволовые клетки. 

 

  

 

Полагают, что стволовые клетки важны для регенерации нескольких взрослых тканей. 

В последнее время были идентифицированы взрослые стволовые клетки с очень широким 

потенциалом дифференцировки, хотя не известно представляют ли они примитивные 



стволовые клетки или продукты исключительно редких событий дедифференцировки, 

включающие тканевоспецифичные стволовые клетки. Была также продемонстрирована 

трансдифференцировка тканевоспецифичных стволовых клеток за границы линии, но 

относительная неэффективность процесса in vivo, даже в присутствии тканевого 

повреждения, подвергает сомнению физиологическое значение такого механизма. 

Интересно, что среди взрослых стволовых клеток. которые культивируются ex vivo 

продолжительные периоды времени, способность изменять линию наибольшая. Если 

решения о судьбе нормальных разнообразных стволовых клеток могут быть изменены с 

высокой частотой in situ, могут быть представлены возможные регенеративные терапии для 

большого разнообрзия болезней. Интегральное понимание транкрипционной регуляторной 

сети, которая включает различные взрослые стволовые клетки, также, как и сигнальных 

путей, управляющих их дифференцировкой в терапевтически полезные клеточные типы, 

будет способствовать клиническому приложению этих волнующих открытий /8/. 

 

Таким образом, тканевоспецифичные  стволовые клетки способны дифференцироваться 

в другие типы клеток, но in vivo этот процесс малоэффективен. Тем не менее сейчас 

разрабатываются подходы, сделающие возможным использования этого источника 

стволовых клеток. 

 

  

 

4.Ангиогенные стволовые клетки. 

 

  

 

Открывшаяся в настоящее время возможность изолировать стволовые клетки и изучать 

их специфичную способность самообновления с образованием различных клеточных типов 

открыла волнующую перспективу помочь восстановлению поврежденной ткани, и даже 

образования новых тканей. Процесс васкулогенеза (васкуляризация ишемических или 

инжиниринговых тканей) сходен с эмбриональным процессом в котором “гемангиобласты” 

дифференцируются в клетки крови, также как в примитивные сосуды. Хотя и обусловленный 

клетками происходящими из костного мозга, во взрослой жизни васкулогенный 

восстановительный механизм вносит лишь небольшой вклад в механизмы восстановления 

сосудов: а именно (i) ангиогенез (рост сосудов из существующих сосудов); и (ii) 

артериогенез (направляемое моноцитами увеличение калибра существующих артериолярных 

коллатералей). Большинство попыток увеличить восстановление сосудов с помощью 

стволовых клеток проходило с использованием факторов роста, которые мобилизовывали 

стволовые клетки из костного мозга в кровь, иногда комбинированное с изоляцией и 

реинфузией этих клеток после экспансии и дифференцировки ex vivo в эндотелиальные 

клетки – предшественницы. Четкое улучшение перфузии областей ишемии  и 

васкуляризации наблюдалось in vivo в основном на животных моделях. Периферический 

хоуминг и его регуляция, а также (конечная) дифференцировка в  местах  восстановления 

сосудов менее изучены, но имеют первостепенное значение для эффективности и 

безопасности.  Использование эмбриональных стволовых клеток встречает этические 

возражения. Более того, специальное внимание и меры требуются для того, чтобы 

преодолеть аллогенные барьеры, с которыми обычно сталкиваются эти клетки. В общем, 

длительное и сложное ex vivo культивирование, требующиеся для получения достаточного 

потомства от весьма небольшого числа стволовых клеток для использования в качестве 

стартового материала, дорого и обременительно. Как фундаментальные исследования 

концептуальных вопросов, так и работа по эффективному удешевлению продукта должны 

пройти долгий путь перед клиническим использованием в клинике/63/. 

 



Таким образом, ангиогенные стволовые клетки происходят из костного мозга. 

 

  

 

5.Рекрутирование (мобилизация) стволовых клеток. 

 

  

 

Высокомобильный групповой белок 1 (High mobility group box 1) (HMGB1) является 

негистоновым белком, требующемся для поддержания архитектуры хроматина. Последние 

исследования показали, что он может действовать, как цитокин, регулирующий различные 

биологические процессы, такие, как воспаление, миграция клеток и метастазирование. Ранее 

показано, что HMGB1 может пассивно освобождаться клетками, которые погибают в 

результате травмы или непрограммируемым путем, и может быть сигналом повреждения 

тканей. HMGB1 может рекрутировать стволовые клетки: HMGB1 индуцирует стволовые 

клетки к трансмиграции через эндотелиальный барьер, более того, когда шарики, 

содержащие HMGB1 имплантировали в здоровый мускул, они рекрутировали стволовые 

клетки, введенные в общую циркуляцию. Роли HMGB1 в воспалении и в регенерации тканей 

могут быть строго взаимосвязаны /43/. 

 

Мобилизация гемопоэтических стволовых клеток и клеток – прогениторов из костного 

мозга в циркуляцию повторяющимися ежедневными стимуляциями только G-CSF или в 

комбинации с циклофосфамидом все шире используется в клинике; однако механизм этого 

все еще не до конца понят. Более того, вслед за мобилизацией стволовые клетки 

возвращаются назад в костный мозг, что заставляет предположить, что 

освобождение/мобилизация и хоуминг представляют собой последовательные события со 

своими физиологическими ролями. Ранее была определена роль для мобилизации стволовых 

клеток цитокинов, таких, как G-CSF  SCF, и молекул адгезии, таких, как VLA-4 и P/E 

селектины. Результаты последних исследований с использованием моделей на 

экспериментальных животных и клинические протоколы мобилизации продемонстрировали 

важное участие хемокинов, таких, как происходящий из стромы фактор 1 (stromal derived 

factor-1 (SDF-1))и интерлейкин-8, также, как эластаза и катепсин G  в процессе мобилизации 

/29/.  

 

CD34(+) гематопоэтические стволовые клетки из периферической крови обычно 

используются для аутологичной или аллогенной трансплантации, следующей за терапией 

высокими дозами при злокачественных заболеваниях. Применение таких гемопоэтических 

факторов, как G-CSF, сильно увеличивает мобилизацию CD34(+) клеток. Механизм 

мобилизации стволовых клеток все еще не ясен. Похоже, что это многоступенчатый процесс 

с участием цитокинов и молекул адгезии. Важную роль в мобилизации и хоуминге CD34(+)  

клеток играют гемопоэтические факторы роста, хемокины и молекулы адгезии  CD34(+) 

клеток. Лекарства, такие, как моноклональные антитела, специфические пептиды или 

олигонуклеотиды, имеют целью молекулы адгезии /28/. 

 

Мобилизация гемопоэтических прогениторных клеток, как оказалось, является 

мультифакторным процессом, который, по крайней мере частично, регулируется на уровне 

микроваскулярного эндотелия костного мозга (МВЭКМ). С целью изучения регуляции 

миграции прогениторных клеток эндотелием in vitro были развиты методы изоляции 

МВЭКМ из аспиратов костного мозга. Обретшие бессмертие МВЭКМ клеточные линии 

были сгенерированы. При использовании модели миграции через эндотелий костного мозга 

in vitro  показано, что только небольшое число более зрелых, дифференцированных 

прогениторных клеток мигрируют спонтанно. В этой модели участвуют молекулы адгезии 



семейства бета2-интегрина и соответствующие им эндотелиальные лиганды. Низкая 

спонтанная миграционная способность предполагает, что дополнительно к  молекулам 

адгезии, которые опосредуют прямые клеточные контакты, паракринные цитокины и 

хемокины могут играть роль в миграции прогениторных клеток через эндотелий. 

Стимулированные фактором роста гемопоэтические клетки могут продуцировать цитокины, 

которые действуют на эндотелиальные клетки (сосудистый эндотелиальный фактор роста – 

VEGF), модифицируя их подвижность, рост, проницаемость и распределение. Поэтому 

VEGF может участвовать в мобилизации и хоуминге гемопоэтических стволовых клеток. 

Более того, трансэндотелиальная миграция прогениторных клеток in vitro существенно 

увеличивается хемокином из стромы stromal-cell-derived factor-1 (SDF-1), который 

продуцируется стромальными клетками костного мозга. Более примитивные прогенаторы, 

которые не мигрируют спонтанно, также реагируют на хемокин. Сделан вывод, что 

трасэндотелиальная миграция прогениторных клеток регулируется молекулами адгезии, 

паракринными цитокинами и хемокинами. Stromal-cell-derived factor-1 (SDF-

1),мобилизующие гемопоэтические факторы роста стимулируют пролиферацию 

гемопоэтических клеток, которая может о приводить к изменениям в локальной “атмосфере” 

цитокинов и хемокинов непрямым образом и в конце концов приводить к мобилизации 

гемопоэтических прогениторных клеток /37/. 

 

Гемопоэтические прогениторные клетки, мобилизуемые в переферическую кровь, 

теперь широко используются в трансплантации аутологичных гемопоэтических стволовых 

клеток для лечения ряда злокачественных и некоторых незлокачественных болезней.  Хотя 

изначально использовалась только химеотерапия, все современные протоколы лечения в 

настоящее время включают использование цитокинов, с или без химеотерапии. Развитие 

получила предварительная терапия рака с целью получения урожая прогениторных клеток, 

расширились знания о кинетике мобилизации и совершенствовались  необходимые навыки в 

собирании и криоконсервации прогениторных клеток. Для предсказуемого исхода Более 

аккуратные измерения числа гемопоэтических  прогениторных клеток и определение 

необходимого их количества для оптимального  выздоровления после терапии высокими 

дозами химиопрепаратов были разработаны. Хотя использование G-CSF обычно оказывается 

успешным, у некоторых пациентов не удается добиться достаточной мобилизации или 

требуется дополнительное число отборов клеток. Клинические исследования цитокинов 

раннего действия, фактора стволовых клеток в комбинации с G-CSF продемонстроровали 

увеличенный выход прогениторных клеток у ряда пациентов, что может дать клинические 

преимущества в избранных ситуациях. На животных моделях, и в меньшей степени у людей, 

другие цитокины, такие, как тромбопоэтин и Flt-3 лиганд или некоторые  малые молекулы с 

единичной или множественной активностью агонистов для цитокиновых рецепторов (IL-3, 

Flt-3L, TPO, G-CSF) также оказались многообещающими мобилизационными агентами.  

Дальнейшие исследования относительной важности клеточной пролиферации, клеточной 

адгезии и роли вспомогательных клеток и других сигнальных событий ведут к улучшению 

понимания механизмов, лежащих в основе мобилизации гематопоэтических прогениторных 

клеток. Введение надлежащей химиотерапии высокими дозами вслед за реинфузией 

гематопоэтичесих прогениторных клеток, способных к длительной существованию, уже 

давно применяется в лечении ряда злокачественных (преимущественно гематологических) и 

незлокачественных болезней.  В течение многих лет  прогениторные клетки получали 

прямой аспирацией костного мозга при анестезии, отсюда термин трансплантация костного 

мозга. Однако было достигнуто понимание, что гемопоэтические стволовые клетки можно 

получать из периферической крови, хотя и в небольших количествах, а  также из пуповинной 

крови. Дальнейшее эмпирическое изучение показало, что число гемопоэтических 

прогениторных клеток, циркулирующих в крови, может быть временно увеличено после 

химеотерапии и/или введения одного или нескольких цитокинов. Улучшения клинической 

практики мобилизации прогениторных клеток, сбора и размножения клеток оказались столь 



успешными, что во многих случаях стволовые клетки крови заместили костный мозг, как 

предпочтительный источник /19/. 

 

Таким образом, в процессе мобилизации стволовых клеток принимают участие 

некоторые белки хроматина, цитокины, хемокины и молекулы адгезии. 

 

  

 

6.Пролиферация стволовых клеток. 

 

  

 

Вклад стволовых клеток в ранние фазы гемопоэтической трансплантации 

противоречив, также как и вопрос о числе стволовых клеток, необходимых для успешной 

длительной трансплантации у человека. Существует большое количество данных  для 

мышей, но степень обоснованности их переноса на человека дискуссионна. Другие 

варьирующие показатели, касающиеся стволовых клеток, включают их эффективность в 

хоуминге в костный мозг, их предыдущая пролиферативная история, влияющая на длину 

теломеров и их способность усиливать активность теломеразы. Степень увеличения числа 

стволовых клеток in vivo после трансплантации или ex vivo после стимуляции цитокинами 

обсуждается и поднят вопрос о нестохастических внешних влияниях для изменения 

вероятности самообновления стволовых клеток /38/. 

 

Гематопоэтические стволовые клетки (ГСК) образуют все клетки крови и иммунные 

клетки и используются в клинических протоколах по трансплантации для лечения 

разнообразных заболеваний. Способность увеличивать число ГСК vivo или in vitro обеспечит 

новые возможности для лечения, но амплификации ГСК было трудно достигнуть. 

Понимание механизмов самообновления ГСК сделало амплификацию ГСК важной 

клинической целью /53/. 

 

Микроокружение костного мозга представляет собой сложную трехмерную структуру, 

где гемопоэтические клетки пролиферируют, приобретают зрелость, мигрируют в 

синусоидальное пространство и выходят в циркуляцию регулируемым образом. 

Стромальные клетки в микроокружении костного мозга обеспечивают подходящее 

окружение для самообновления, пролиферации и дифференцировки гемопоэтических клеток. 

Внутри гемопоэтического микроокружения существует эмбриональный желточный мешок, 

зародышевая печень или взрослый костный мозг. Микроваскулярный эндотелий не только 

действует, как сторож ворот, контролирующий траффик и хоуминг гемопоэтических 

прогенаторов, но также обеспечивает клеточный контакт и секретирует цитокины, которые 

разрешают сохранение устойчивого состояния гемопоэза. В последнее время гомогенные 

слои эндотелиальных клеток костного мозга были изолированы и культивировались в 

условиях клеточной культуры. Длительные культуральные исследования показали, что 

монослои эндотелиальных клеток костного мозга являются уникальным типом эндотелия и 

могут поддерживать длительную пролиферацию гемопоэтических прогенаторных клеток, в 

особенности мегакариоцитов и миелоидных прогенаторных клеток путем выработки линия - 

специфичных цитокинов, таких, как G-CSF, GM-CSF, M-CSF, Kit-лиганд, IL6, FLK-2 лиганд 

и ингибиторный фактор лейкемии. Прямые клеточные контакты между гемопотическими 

прогенаторными клетками и эндотелиальными клетками костного мозга через 

специфические молекулы адгезии, включающие бета1, бета2 интегрины и селектины играют 

критическую роль в траффике и возможно пролиферации гемопоэтических стволовых 

клеток. Дисфункции микрососудистых эндотелиальных клеток в гемопоэтическом 

микроокружении могут приводить к расстройствам функции стволовых клеток и 



прогрессировании пластических анемий, а также вносят вклад в нарушения приживления  

трансплантанта при трансплантации костного мозга. Дальнейшее изучение роли 

микроваскулярного эндотелия в регуляции хоуминга гематопоэтических клеток может 

увеличить наше знание о патофизиологии стволовых клеток и лейкемии /47/. 

 

Интерлейкин – 3 является мультипотентным фактором роста, продуцируемым 

активированными Т клетками, моноцитами/макрофагами и стромальными клетками. 

Человеческий ген IL-3 локализуется на хромосоме 5 около  сегмента 5q31. Рецептор высокой 

аффинности для человеческого IL-3 состоит из альфа и бета субъединиц. IL-3 делит общую 

бета субъединицу с гранулоцит - макрофаг колние-стимулирующим фактором (GM-CSF) и 

IL-5; эта субъединица картируется на хромосоме 22q13.1. Биологические эффекты IL-3 

изучались на человеческих и мышиных линиях гематопоэтических клеток и нормальных 

клетках человеческого костного мозга. Добавление IL-3 к культуральной среде индуцирует 

пролиферацию, созревание и возможно самообновление плюрипотентных гемопоэтических 

стволовых клеток и клеток миелоидной, эритроидной и мегакариотической линий. 

Человеческий IL-3 был клонирован в 1986 году, и с этого времени различные клинические 

исследования подтвердили in vivo потенциал рекомбинантного человеческого (rhIL-3). 

Первоначальные результаты исследования фазы I/II IL-3 в дозе 5-10 микрограм/кг подкожно 

ежедневно в течение 5-10 дней у пациентов с рецидивом лимфом, малоклеточным раком 

легкого, раком груди и раком яичников показали, что постхимеотерапевтическое применение 

IL-3  индуцируют более быструю регенерацию гранулоцитов и тромбоцитов. Однако эти 

результаты не были подтверждены для 111 стадии. Роль применения только IL-3 в лечении 

миелопластического синдрома, апластической анемии и других болезней костного мозга 

была также разочаровывающей. Однако предварительное изучение IL-3 в комбинации с 

химеотерапевтическими агентами и иммуносупрессивной терапией продемонстрировали 

обнадеживающие результаты у пациентов с миелопластическим синдромом и апластической 

анемией. Терапевтический потенциал IL-3 определяется увеличением выхода стволовых 

клеток из периферической крови. Первые результаты по комбинирорванию IL-3 с GM-CSF 

или позднее – действующими факторами роста, такими, как гранулоцит - 

колониестимулирующий фактор показали увеличение выхода стволовых клеток 

периферической крови.  В последние годы доступность агонистов синтетического  рецептора 

IL-3(IL-3R) и сходных химерических молекул с большей активностью in vitro и меньшими 

воспалительными побочными эффектами увеличило  возможности использовать и 

сравнивать эти молекулы и rhIL-3 для предотвращения индуцированной химеотерапией 

миелосупрессии. Роль IL-3 и IL-3R агонистов в ex vivo экспансии стволовых клеток требует 

дальнейшего изучения. Представляется, что будущее применение IL-3 в комбинации с 

другими цитокинами является привлекательным путем для предотвращения связанной с 

лечением смертности и заболеваемости у онкологических пациентов /34/. 

 

Таким образом, пролиферация стволовых клеток является сложнорегулируемым 

процессом, в котором играют роль, как межклеточные взаимодействия, так и растворимые 

факторы (цитокины и др.). 

 

  

 

7.Хоуминг стволовых клеток. 

 

  

 

В биологии стволовых клеток хоумингом называется поселение ствловых клеток в 

месте повреждения (в широком смысле слова) и поселение трансплантата гемопоэтических 

клеток в костный мозг (в узком смысле слова). 



 

Рост и дифференцировка гемопоэтических стволовых клеток являются высоко 

зависимыми от регуляторных молекул, продуцируемых стромальными клетками  костного 

мозга. Данные, накопленные в последние годы, показали, что рецепторы адгезии на 

гемопоэтических клетках и их лиганды на стромальных клетках и экстрацеллюлярном 

матриксе играют критическую роль в этих взаимодействиях. Интегрины семейтсва бета 1, в 

основном VLA-4 и VLA-5, наиболее хорошо охарактеризованы и были идентифицирорваны, 

как определяющие место прогениторных клеток в гемопоэтической иерархии, определяемой 

их долговременной способностью к репопуляции in vitro и in vivo. Функциональные 

исследования показали, что большинство прогениторных клеток эффективно связывются с 

эндотелиальными клетками костного мозга через бета 1 интегрин, и были описаны линия - и 

стадия созревания – специфичными различия . Существуют данные о прямом контроле 

поздней эритроидной дифференцировки  VLA-4, но не ясно является ли критически важным 

участие бета 1 интегринов в функционировании гемопоэтических стволовых клеток в более 

незрелых стадиях. Многие другие интегриновые и неинтегриновые рецепторы участвуют в 

адгезивных взаимодействиях и экспрессируются на гемопоэтических прогениторных клетках 

и жестко регулируются в течение дифференцировки, но их функция остается 

противоречивой /12/.  

 

У здоровых взрослых гемопоэз происходит в костном мозге, где находится 

большинство гемопоэтических клеток – прогениторов (ГКП). У пациентов, проходящих курс 

хемо и/радиотерапии, гемопоэз серьезно нарушен. Восстановление функции костного мозга 

может быть достигнуто трансплантацией костного мозга или трасплантацией стволовых 

клеток из периферической крови. Успех трансплантации стволовых клеток зависит от 

способности внутривенно введенных стволовых клеток размещаться в костном мозге. Этот 

процесс называется хоумингом. Однако, молекулярный механизм, управляющий этим 

процессом еще плохо понят. Выдвинута гипотеза, что хоуминг является многоступенчатым 

процессом, состоящий из адгезии ГКП к эндотелиальным клеткам синусоид костного мозга, 

за которым следует трансэндотелиальная миграция, направляемая хемоатрактантами, и 

закрепление во внесосудистых пространствах костного мозга, где уже происходят 

пролиферация и дифференцировка. В этом  связи важны роли хемокина происходящего из 

стромы фактора 1 (SDF-1) и его рецептора CXCR-4, участие молекул адгезии в индукции 

полимеризации актина в ГКП. Определение роли хемокинов и молекул адгезии в миграции и 

приживлении трансплантанта стволовых клеток человека поможет  раскрыть внутренние 

механизмы, которые регулируют хоуминг стволовых клеток, и, в конечном счете, приведет к 

прогрессу в трансплантации стволовых клеток /59/. 

 

Все зрелые клетки крови могут быть получены из ГСК. Как и все другие 

гемопоэтические клетки, стволовые клетки мобильны, и эта способность к мобильности 

позволила трансплантации костного мозга стать рутинной клинической процедурой. 

Успешная трансплантация требует, чтобы гемопоэтические стволовые клетки поселились в 

костном мозге, вышли из периферического кровообращения и были стабилизированы в 

регуляторных нишах во вне сосудистом пространстве костного мозга. Этот процесс 

хоуминга обратим – гемопоэтические стволовые клетки могут быть освобождены из 

костного мозга за счет молекулярных взаимодействий, что также важно в хоуминге после за 

трансплантации. Молекулярные события, регулирующие этот двунаправленный процесс, 

начинают устанавливаться, и появилось много новых данных, которые проливают свет на 

процессы в этих сложных физиологических событиях /60/.  

 

Хоуминг транспалантированных стволовых клеток в костный мозг реципиента является 

критическим шагом в приживлении трасплантанта и инициировании реконструкции 

костного мозга. В настоящее время достигнуто только частичное понимание клеточных и 



молекулярных механизмов, управляющих хоумингом.  Существует только неполный список 

молекул адгезии, участвующих в направлении траффика стволовых клеток в 

микроокружение костного мозга. Альтернативная гипотеза, которая связывает хоуминг с 

организованным и оркестрованным каскадом событий или со случайной миграцией 

цирулирующих клеток, находит достаточное экспериментальное подтверждение.  Также 

неопределенна судьба осевших в костном мозге клеток вскоре после трансплантации и 

скорость, с которой они начинают пролиферировать в своем новом микроокружении. 

Ограниченное число исследований в этом направлении и несоразмерность в их 

экспериментальном дизайне увеличивает неразбериху, окружающую эти критические 

аспекты биологии стволовых клеток. Однако эта область исследований быстро развивается и 

приближается получение результатов, проясняющих многие из этих вопросов /54/. 

 

Селектины – это лектины клеточной поверхности, участвующие в опосредовании 

адгезии белых клеток крови к эндотелиальным клеткам и тромбоцитам. Они распознают 

фукозилированные, сиализированные и в некоторых случаях сульфатированные лиганды, 

экспрессируемые на  гликопротеинах, служащих как функциональные контр - рецепторы. 

Селектины регулируются на уровне траскрипции, через протеолитический процессинг, через 

клеточную сортировку и через регулируемую экспрессию гликозил - трансферераз, 

ответственных за образование функциональных лигандов. Селектины физиологически 

важны при воспалении, хоуминге лимфоцитов, иммунологических ответах и хоуминге 

стволовых клеток костного мозга. Они играют роль при атеросклерозе, повреждении ишемии 

- реперфузии, воспалительной болезни и метастатическом распространении некоторых 

опухолей /32/. 

 

Недавнее открытие того, что взрослые стволовые клетки способны образовывать новые 

кровеносные сосуды и клетки паренхимы в тканях, которые они колонизируют, вызвали 

огромный оптимизм и надежду на то, что эти клетки обеспечат функциональное 

восстановление поврежденного органа. Использование взрослых стволовых клетк ля 

регенеративной медицины ставит задачу получения эти клеток в нужном месте с 

минимальной смертностью и максимальной эффективностью. В идеале тканевоспецифичная 

колонизация должна быть достигнута путем внутрисосудистого введения стволовых клеток 

и использования нормальных физиологических процессов, управляющих клеточным 

траффиком. Критическим для успеха этого направления является использование стволовых 

клеток, несущих соответствующие мембранные молекулы, которые опосредуют хоуминг из 

сосудов в тканевой компартмент. Гемопоэтические клетки экспрессируют новую 

гликоформу CD44, известную, как E-/L-selectin лиганд гемопоэтических клеток(HCELL). Эта 

молекула является наиболее сильным Е-селектин лигандом,  экспрессируемом в любой 

человеческой клетке /48/. 

 

Таким образом, хоуминг стволовых клеток регулируется  межклеточными 

взаимодействиями и растворимыми факторами. Особую роль в хоуминге принадлежит 

селектинам. 

 

  

 

8.Маркеры стволовых клеток. 

 

  

 

Стволовые клетки были идентифицированы и охарактеризованы в различных тканях. 

Обсуждаются возможные общие свойства стволовых клеток. Высказано предположение, что 

независимо от их линейного происхождения, стволовые клетки отвечают сходным образом 



на регуляторные сигналы самообновления и дифференцировки, и похоже на то, что контроль 

клеточного цикла, контроль ассиметрии/дифференцировки, механизмы клеточной защиты и 

репарации ДНК и связанные апоптоз/старение сигнальные пути имеют более высокий 

уровень регуляции в стволовых клетках, возможно, за счет сходных механизмов. Предложен 

набор генов кандидатов, специфичных для стволовых клеток /9/.  

 

Таким образом, предложен набор генов, характерных для всех стволовых клеток 

(генные маркеры стволовых клеток). 

 

  

 

9.Болезни стволовых клеток. 

 

  

 

Предложена новая концепция классификации болезней стволовых клеток: (1) аплазия 

стволовых клеток (апластическая анемия); (2) пролиферативный синдром гемопоэтических 

стволовых клеток (лейкемия и миелодиспластический синдром); (3) пролиферативный 

синдром поликлональных гематопоэтических клеток (системные и органоспецифичные 

аутоиммунные заболевания). Рассатриваются следующие две группы болезней стволовых 

клеток : болезни мезенхимальных клеток и органоспецифичные болезни стволовых клеток. 

Связанные с возрастом болезни, такие, как болезнь Альцгеймера, остеопороз и фиброз 

легких принадлежат к первой, в то время, как карциносаркома в легких и аденокарцинорма 

эндокринных клеток в животе принадлежит ко второй.         Предложен новый метод 

трансплантации аллогенного костного мозга с использованием  резистентных к химеризму, 

подверженных аутоиммунным заболеваниям MRL/lpr мышей. В этом методе клетки 

костного мозга, содержащие небольшое количество Т клеток и мзенхимальных стволовых 

клеток инъецировались непосредственно в полость костного мозга. MRL/lpr мыши, леченные 

инъециями стволовых клеток, жили более 2 лет без симптомов аутоиммунного заболевания. 

Для приложимости этого метода к людям  разработана его модификация для стволовых 

клеток костного мозга, полученных от обезьян. В этом методе клетки получали из длинных 

костей с использованием перфузионного метода, и инъецировали их прямо в полость 

костного мозга реципиентов. Этот новый метод может стать мощной стратегией лечения 

различных трудноизлечимых заболеваний /24/.  

 

Таким образом, в настоящее время определены болезни, которые являются болезнями 

стволовых клеток. 

 

  

 

10.Модели для изучения человеческих стволовых клеток. 

 

  

 

Область изучения мышиных моделей ксенотрансплантации очень выросло в последние 

две декады. Многие важные аспекты биологии человеческих стволовых клеток могут быть 

исследованы in vivo с использованием иммунодефицитных мышей, поэтому число 

различных линий и моделей постоянно увеличивается /35/. 

 

Таким образом, многие вопросы биологии стволовых клеток человека могут быть 

исследованы на моделях на животных. 

 



  

 

11.Иммунология стволовых клеток. 

 

  

 

Несколько исследований показали, что терапия клеточной трансплатацией, 

проводившаяся вслед за инфарктом миокарда обладает определенной эффективностью в 

способствовании заживлению миокарда и последующим восстановлением его функции 

Крупномасштабная продукция человеческих эмбриональных стволовых клеток, дающих при 

дифференцировке кардиомиоциты может потенциально обеспечить обильный запас 

донорских клеток для миокардиальной трансплантации. Существуют, однако, 

иммунологические барьеры для их использования в клинической терапии у человека. Новый 

подход состоит в использовании полученных из человеческих эмбриональных клеток 

кардиомиоцитов для репрограммирования аутологичных взрослых стволовых клеток для 

экспрессирования кардиомиогенной функции вместо того, чтобы прямо использовать их для 

трансплантации. Это может быть достигнуто   с помощью нескольких новых технологий. 

Цитопласты с удаленным ядром, полученные из  кардиомиоцитов, в свою очередь 

полученные из эмбриональных стволовых клеток, могут быть внесены в аутологичные 

взрослые стволовые клетки для получения цитоплазматических гибридов. Взрослые 

стволовые клетки могут также быть временно пермеализированы и подвергнуты действию  

цитоплазматичесих экстрактов, полученных из этих кардиомиоцитов. Или альтернативно, 

интактные или энуклеированные цитопласты из  кардиомиоитов, полученных из 

человеческих эмбриональных стволовыф клеток могут быть культивируемы совместно со  

взрослыми стволовыми клетками in vitro для обеспечения клеточных контактов и 

электрических соединений, которые могут способствовать некоторой трансдифференцировке 

/23/. 

 

Изолированные из ранней бластоцисты эмбриональные стволовые клетки захватывают 

короткий момент плюрипотентности в развивающемся эмбрионе, о чем свидетельствует их 

дифференцировка во многие типы соматических клеток in vitro. Хотя эти свойства помогают 

удовлетворить спрос на “запасные части” для замещения больных или изношенных тканей, 

их использование в так называемой терапии клеточной замены ставит несколько проблем, не 

последней из которых является их последующее отторжение. Эмбриональные стволовые 

клетки могут порождать клеточные типы, необходимые для лечения болезни, в то же время 

они являются источником гемопоэтических стволовых клеток или терминально 

дифференцированных дендритных клеток, которые могут содействовать индукции 

трнсплантационной толерантности к замещающим тканям  /17/. 

 

Трансплантация стволовых клеток при аутоиммунной болезни отягощена отсутствием 

определенных клинических данных, способных подтвердить ее пользу. Этот недостаток 

усугубляется по мере того, как растет стимул ввести и оценить ценность дополнительных 

технологий, направленных на увеличение безопасности и эффективности процедуры. 

Развитие эффективного суррогатного анализа для предсказания исхода путем измерения 

возродившихся аутоиммунных клонов или путем применения основанных на геномике или 

протеомике технологий для определения ранних рецидивов болезни может иметь ценность 

для определения преимуществ этих модификаций без необходимости проводить 

полномасштабные, длительные, рандомизированные исследования. Введение более 

безопасных аллогенных трансплантационных технологий может увеличить эффективность 

процедуры, в то время, как работа над        пластичностью стволовых клеток костного мозга 

и/ или интеграции предполагает, что трансплантация стволовых клеток может служить не 

только для остановки аутоиммунного процесса, но также поставлять клетки, способные 



заживлять или регенерировать больные органы. Введение терапевтических трансгенов в 

трансплантируемые клетки может  увеличить эффективность трансплантации стволовых 

клеток, хотя регуляторные сложности испытаний генной терапии, возможно, затормозят этот 

процесс. Все эти инновации обеспечат большие изменения в практике и целях 

трансплантации стволовых клеток для лечения аутоиммунных заболеваний в следующем 

десятилетии /7/. 

 

Lewis X антиген (Le(X)) является маркером стволовых эмбриональных клеток, 

эмбриональных клеток карциномы, мультипотентных клеток раннего эмбриона у мышей. 

Le(X) расположен на разветвленных, высокого молекулярного веса поли-N-

ацетиллактозаминах (эмбриогликанах). В то время, как эмбриогликан присутствует в 

человеческих эмбриональных клетках карциномы, он не экспрессирется в человеческих 

эмбриональных стволовых клетках или клетках внутренней массы. Вместо этого эти клетки 

экспрессируют SSEA-3 и SSEA-4, оба из которых находятся на гликолипидах. Le(X) является 

маркером изначальных зародышевых клеток или мультипотентных стволовых клеток, 

полученных из изначальных зародышевых клеток у мыши и человека. У других видов 

позвоночных Le(X) широко экспрессируется в ранних эмбриональных клетках и 

изначальных зародышевых клетках, но способ экспрессии не  является полностью 

одинаковым среди различных видов. Le(X) экспрессируется в невральных стволовых клетках 

у человека и мышей. Гемопоэтические стволовые клетки не экспрессируют эти углеводные 

маркеры. Маркером этих клеток является CD34, связанный с мембраной сиаломуцин. Другой 

сиаломуцин, CD164 (MGC-24v), экспрессируется гемопоэтическими прогениторными 

клетками. В качестве функции для Le(X) в стволовых клетках предложено способствование 

действию интегрина, что основано на анализе гликопротеинов маркера, экспериментов по 

трансфекции сДНК  и ингибиторных эффектах анти - Le(X) антител. Наиболее вероятно, что 

Le(X) антиген, также как поли-N-ацетиллактозамины участвует во взаимодействиях на той 

же самой мембране. С другой стороны О-связаннные олигосахариды CD34 и CD164, 

вероятно, участвуют в регуляции клеточной адгезии и пролиферации через межклеточное 

узнавание /40/. 

 

Таким образом, иммунология стволовых клеток является важным разделом биологии 

стволовых клеток. Особый интерес здесь вызывают иммунологические реакции, вызываемые 

введением аллогенного трансплантанта стволовых клеток, и определение антигеных 

маркеров различных типов стволовых клеток.  

 

  

 

12.Генетика стволовых клеток. 

 

  

 

12.1.Ремоделирование хроматина. 

 

  

 

Биология стволовых клеток было в последнее время качественно изменилась. 

Дифференциация стволовых клеток (гемопоэтических и негемопоэтических) 

рассматривалась иерархичной по природе, но последние данные заставляют предположить, 

что не существует иерархии клетка-прогенитор/стволовая клетка, но скорее обратимый 

континуум. Фенотип стволовых клеток (гемопоэтический и негемопоэтический), общая 

способность к дифференцировке (гемопоэтической и негемопоэтической), экспрессия генов, 

так же, как другие функциональные характеристики (хоуминг, экспрессия рецепторов и 



молекул адгезии) варьируют в течение клеточного цикла весьма широко. Это представляется 

зависимым от изменений в хроматине и экспресии генов по мере прохождения клеточного 

цикла. Опубликованные данные по ДНК метилированию, ацетилированию гистонов и также 

и РНК, главных регуляторов активности генов, сочетаются очень хорошо и дают объяснение 

этих главных событий биологии стволовых клеток. Эти черты стволовых клеток, 

упомянутые выше, довольно трудно понять с точки зрения классической иерархической 

биологии, но они становятся понятными, когда проводится корреляция с лежащими в их 

основе эпигенетическими изменениями. Происходит вступление в новую эру биологии 

стволовых клеток – эру “хроматиномики” /11/.  

 

Таким образом, основные события в биологии стволовых клеток связаны с 

изменениями в хроматине. Возникла новая наука – хроматиномика. 

 

  

 

12.2.Самообновление стволовых клеток. 

 

  

 

Гематопоэтичесие стволовые клети самообновляются в течение всей жизни, но нет 

точного понимания молекулярных механизмов этого процесса и его регуляции. На 

основании исследований об  оверэкспрессии и  нокаута, были описаны гены,  влияющие на 

самообновление стволовых клеток, включая транскрипционные факторы, регуляторы 

клеточного цикла и гены, влияющие на структуру хромосом. Представлена модель, в 

которой эти отдельные классы молекулярных регуляторов интегрированы. Она 

сфокусирована на роли G1/S последовательности в развитии переключений по направлению 

самовозобновления стволовых клеток против дифференцировки. Экспериментальное 

изучение этой модели и других родственных гипотез может повести к более полному 

описанию самовозобновления гемопоэтических клеток и его регуляции, как в нормальных 

физиологических процессах, так и при прикладных терапиях /56/. 

 

Способность к поддержанию и самовосстановлению – генерации дочерних клеток, 

имеющих такие же регенеративные свойства, как и родительские клетки – является 

определяющей чертой гемопоэтических стволовых клеток (ГСК). Существует убедительные 

доказательства того, что самообновление находится под внешним биологическим контролем 

in vivo. Разнообразные цитокины, морфогенетические лиганды и ассоциированные 

сигнальные компоненты влияют на самообновление в культуре и in vivo. Специфические 

транскрипционные факторы действуют, как сильные внешние агонисты самообновления 

ГСК in vitro и in vivo, когда на них действуют либо трансдуцированные ДНК, либо 

введенные извне белки. Эти открытия углубляют  знание механизмов и пригодны для 

расширения достижений клинически полезных уровней ГСК /49/. 

 

Все зрелые клетки крови происходят из небольшой популяции самообновлящихся 

плюрипотентных гемопоэтических стволовых клеток. Способность к самообновлению 

характеризует все стволовые клетки, как нормальные, так и неопластические. Интересно, что 

согласно новейшим исследованиям самообновления важно для поддержания существования 

опухолевых клеток, что предполагает значение этого процесса для терапии. К сожалению, 

молекулярные основы самообновления у клеток позвоночных пока еще слабо определены 

/31/. 

 

Таким образом, существуют гены,  влияющие на самообновление стволовых клеток, 

включая транскрипционные факторы, регуляторы клеточного цикла и гены, влияющие на 



структуру хромосом. Разнообразные цитокины, морфогенетические лиганды и 

ассоциированные сигнальные компоненты влияют на самообновление в культуре и in vivo 

 

  

 

12.3.Дифференцировка стволовых клеток. 

 

  

 

Относительный состав оснований ДНК регуляторных последовательностей 

недетерминированных полипотентных родоначальных клеток может иметь значение для 

частоты транскрипции этих генов при клеточной дифференцировке. Последовательности 

этих регуляторных областей генов клеточной детерминации, которые обогащены А-Т, 

создают потенциал для транскрипции  из-за их более низко температуры плавления и 

склонности к связыванию. Одна или несколько групп высокой мобильности хроматиновых 

белков преимущественно связываются с богатыми АТ регуляторными 

последовательностями, что приводит к увеличению уровня транскрипции. 

Нефосфорилированные гистоны, реагирующие с теми же регуляторными сайтами, могут 

увеличивать частоту транскрипции. Уровень клеточного роста, т.е. суммарный белковый 

синтез клетки позитивно коррелирует с синтезом белков хроматина высокой мобильности. 

Синтез гистонов H1 связан с репликацией ДНК. Несбалнсированный рост изменяет 

количество белков высокой мобильности и H1 гистонов, таким образом, изменяя уровень 

транскрипции. Чем больше обогащение АТ последовательностями регуляторных областей 

генов клеточной детерминации, тем в большей степени АТ – обогащенные регуляторные 

последовательности ответственны за раннюю экспрессию  генов клеточной детерминации в 

течение эмбрионального развития. Преимущественное связывание H1 гистонов с более АТ - 

обогащенными регуляторными последовательностями ограничивает их транскрипцию по 

сравнению с  генами клеточной детерминации /20/. 

 

Представлена контролируемая компьютером цейтраферная система для изображения 

культивируемых гемопоэтических клеток, меченных для экспрессии различных 

флуоресцирующих белков. Во-первых, описаны эксперименты по оптимизации 

визуализации трех вариантов зеленых флуоресцирующих белков (циан-, зеленый и желтый 

усовершенствованный флуоресцентный белок) и красный флуоресцентный белок (DsRed) с 

помощью стандартной с широкой областью регистрации флуоресцентной микроскопии. Во-

вторых, описаны процедуры для лучшего распознавания комбинаций клеток, 

экспрессирующих эти белки, с использованием семи коммерчески доступных комплектов 

фильтров, основанные на относительных интенсивностях флуоресценции индивидуальных 

флуоресцентных белков. Даны рекомендации о том, какие из этих фильтров выбирать при 

работе со специфическими флуоресцентными белками /55/. 

 

Существуют большие генетически детерминированные количественные вариации  в 

числе и функции гемопоэтических стволовых клеток в инбредных линиях мышей. Более 

того, старение гемопоэтических клеток генетически детерминировано. Генная 

идентификация в  характерных локусах (местоположениях), участвующих в регуляции и 

старении гематопоэтических стволовых клеток обеспечит новые инсайты в регуляторные 

механизмы, которые имеют  значение in vivo и могут быть клинически важны. Описаны 

стратегии для картирования и идентификации генов  характерных локусов, которые 

участвуют  в регуляцию гематопоэтических стволовых клеток /52/. 

 

Восстановление тканей – это процесс, когда множество поврежденных типов клеток 

замещается для восстановления гистоархетоктоники и функции ткани. Несколько теорий 



было предложено для объяснения феномена тканевого восстановления у амфибий и 

животных, относящихся к высшим классам. Эти теории включают дифференциацию 

поврежденных тканей, трасдифференцировку входящих в клон клеток – предшественниц и 

активацию резервных клеток-предшественниц. Исследования Young et al. и других показали, 

что компартменты соединительной ткани во все время постнатального развития содержат 

резервные клетки- предшественницы. Последовательное повторяющееся одноклеточное 

клонирование и исследования по сортировке клеток выявили, что эти резервные клетки – 

предшественницы состоят из множественных популяций клеток, включающих тканево-

специфичные клетки – предшественницы, зародышевый слой потомства стволовых клеток и 

плюрипотентные стволовые клетки. Тканево-специфичные клетки- предшественницы 

демонстрируют различные способности к дифференцировке, от унипотентности (образуя 

один клеточный тип) до полипотентности (образуя множественные клеточные типы). 

Однако, все клетки - предшественницы демонстрируют конечную продолжительность жизни 

от 50 до 70 удвоений популяции перед программируемыми старением и смертью. Линия 

зародышевого слоя стволовых клеток может образовывать более широкое разнообразие 

клеточных типов, чем клетки – предшественницы. Индивидуальная стволовая клетка 

зародышевой линии может образовывать все соответствующие клетки линии зародышевого 

слоя (т.е. эктодерму, мезодерму или эндодерму). Плюрипотентные стволовые клетки могут 

давать большее разнообразие клеточных типов, чем единственная стволовая клетка 

зародышевой линии. Единственная плюрипотентная стволовая клетка может образовывать 

клетки, принадлежащие всем трем линиям зародышевых слоев. Как стволовые клетки линии 

зародышевого слоя, так и плюрипотентные стволовые клетки демонстрируют повышенные 

способности к самообновлению, далеко превосходящие продолжительность жизни клеток – 

предшественниц (50-70 удвоений популяции) Авторы предполагают, что активация 

покоящихся тканевоспецифичных клеток – предшественниц, стволовых клеток линии 

зародышевого слоя и/или плюрипотентных стволовых клеток может послужить 

потенциальным объяснением, совместно с дедифференцировкой и трансдифференцировкой 

процесса восстановления тканей. Сегодня исследуются несколько модельных систем для 

определения возможностей использования взрослых покоящихся резервных клеток - 

предшественниц для тканевой инженерии /62/. 

 

Таким образом, уровень клеточного роста, т.е. суммарный белковый синтез клетки 

позитивно коррелирует с синтезом белков хроматина высокой мобильности. Синтез гистонов 

H1 связан с репликацией ДНК. Несколько теорий было предложено для объяснения 

феномена тканевого восстановления у амфибий и животных, относящихся к высшим 

классам. Эти теории включают дифференциацию поврежденных тканей, 

трасдифференцировку входящих в клон клеток –  предшественниц и активацию резервных 

клеток-предшественниц. 

 

  

 

12.4.Фармакогеномика. 

 

  

 

Терапевтическое применение стволовых клеток представляет новый подход к лечению 

нескольких генетических и дегенеративных болезней. Возникновение фармакогенетики 

обещает оптимальный индивидуализированный лечебный режим для широкого разнообразия 

медицинских условий. Это создает новую нишу в терапевтическом медицинском 

исследовании, фармакогеномику. Развитие этого направления требует применения 

существующих технологий геномики, протеомики и биоинформатики к решению различных 

проблем, связанных с терапевтическими применениями  стволовых клеток.  /2/. 



 

Таким образом, на базе фармагенетики создано новое направление – фармагеномика. 

 

  

 

12.5.Ассимитричное деление стволовых клеток. 

 

  

 

Стволовые клетки получили особенно большое значение в течение последних лет, 

поскольку они представляют возможные инструменты для восстановления поврежденных 

органов. Эти клетки найдены не только в основных регенерирующих тканях, таких, как 

эпителий и кровь, но также в статических тканях, таких, как нервная система и печень, где 

они играют центральную роль в тканевом росте и сохранении. Механизм, с помощью 

которого стволовые клетки поддерживают популяции высоко дифференцированных 

короткоживущих клеток, как кажется, включает критический баланс между 

альтернативными путями (судьбами): дочерние клетки либо сохраняют идентичность 

стволовых клеток, либо инициируют дифференциацию. Недавние исследования на низших 

организмах выявили регуляторный механизм ассимитричных клеточных делений стволовых 

клеток. В этих моделях окружение, вероятно, обеспечивает ключевые инструктивные 

сигналы для выбора судьбы клеток. Наше понимание сейчас распространяется на внутренние 

механизмы клеточной полярности, которая влияет на ассиметричные деления стволовых 

клеток /18/. 

 

Таким образом, судьба стволовых клеток, т.е. сохранение ими идентичности стволовых 

клеток или инициация дифференцировки решается в ходе ассимитричного клеточного 

деления у низших организмов. 

 

  

 

12.7.Теломеры и теломераза. 

 

  

 

Потеря теломеразного равновесия и связанной с ним хромосом – геномной 

нестабильности могут  способствовать развитию опухолей. Теломерная функция может  

иметь контрастирующие роли:  запускать последовательность событий репликации и 

способствовать канцерогенезу, и эти роли могут варьировать между клеточными типами в 

зависимости от экспрессии энзима теломеразы, уровня индуцированных мутаций и 

эффективности/дефектности, связанных с репарацией ДНК путей. Идентифицирован 

альтернативный механизм поддержания теломеров в мышиных эмбриональных стволовых 

клетках, у которых отсутствует теломеразный РНК сайт (mTER), методом амплификации 

нетеломерных последовательностей, смежных с существующими короткими участками 

теломерных повторов. Это исследование по идентификации теломераза - независимых или 

альтернативных механизмов, участвующих в поддержании (сохранении) теломеров в клетках 

млекопитающих, показало участие потенциальных факторов репарации ДНК в таких путях. 

Мыши, дефицитные по сенсорной молекуле ДНК – разрыва, PARP-1 (поли [АДФ] - 

рибополимераза), увеличивали уровни  хромосомной нестабильности, связанной с 

экстенсивным сокращением теломеров. Ku80 нулевые клетки показали сокращение 

теломеров, связанное с экстенсивным слиянием концов хромосомы, в то время Ku80+/-

клетки показывавали промежуточный уровень сокращения теломеров. Инактивация PARP-1 

в p53-/-клетках приводила к дисфункциональным теломерам и выраженной хромосомной 



нестабильности, ведущей к  увеличению встречаемости опухолей у мышей. Интересно, что 

гаплонедостаточность PARP-1 в Ku80 нулевых клетках вызывала более выраженное 

сокращение теломеров и хромосомные аберрации по сравнению  либо с PARP-1 или Ku80 

единичных нулевых клеток, а у Ku80+/-PARP-/- развивались спонтанные опухоли /22/. 

 

Теломеры, концы линейных хромосом, сокращаются с каждым циклом ДНК 

репликации. Потеря теломерных ДНК ведет к старению, состоянию в котором клетки уже не 

делятся, и кризису, который запускает клеточную смерть. Для предотвращения этого 

феномена, раковые и стволовые клетки должны сохранять свои теломеры, например, 

экспрессируя теломеразу, энзим, который расширяет теломеры. По мере того, как наши 

знания о сохранении теломеров расширяются, открываются возможности для применения 

биологии теломеров в клинической медицине. Области текущих исследований включают 

развитие диагностических и прогностических маркеров рака; создание хемотерапевтических 

агентов, основанное на ингибировании теломераз, иммунный ответ на теломеразу, 

основанная на теломеразе генная терапия; инжиниринг омоложенных тканей путем 

восстановления экспрессии теломераз /58/. 

 

Эпигенетика изучает стойкие изменения, влияющие на геном особи в течение развития 

и старения, но не обязательно передающиеся следующим поколениям. Среди этих наиболее 

хорошо изученных эпигенетических изменений – уменьшение концов хромосомы или 

теломеров. Теломеры являются специализированными структурами, состоящими из 

характеристических повторов ДНК последовательностей и комплекса ассоциированных 

белков, которые покрывают и защищают концы хромосомы и служат для сохранения 

целостности генома. В большинстве соматических клеток последовательные циклы 

клеточных делений связаны с уменьшением длины теломеров. Такое прогрессивное 

изнашивание длины теломеров приводит к потери способности к репликации (клеточное 

старение). С целью предотвратить зародышевую линию и субпопуляцию стволовых клеток 

от старения, возникли механизмы, препятствующие износу теломеров в этих клеточных 

компартментах. Наиболее общим и хорошо изученным механизмом является активация 

рибонуклеопротеинового энзиматического комплекса, известного, как теломераза. 

Активность теломеразы предотвращает потерю репликативной способности путем 

сохранения длины теломеров и интегральности хромосом. Поэтому детальные исследования 

механизмов, управляющих активностью теломеразы, были проведены при развитии и 

дифференцировке. Раннее эмбриональное развитие и клеточная дифференцировка связаны с 

прогрессивным уменьшением теломеразной активности. Это уменьшение активности 

принципиально опосредовано на уровне промотора для гена, кодируюшего каталитическую 

субъединицу теломеразного комплекса. Выяснение деталей механизма, участвующего в 

регулировании длины тепломеров и теломеразной активности будут иметь важные и далеко 

идущие приложения в понимании многих аспектов здоровья и болезни человека, начиная от 

синдромов ускоренного старения до патогенеза рака среди прочих. Более того, результаты 

исследований в этой области, вероятно, найдут в будущем приложение в развитии стратегий 

для предотвращения клеточного старения в регенеративной медицине и терапии стволовыми 

клетками /57/. 

 

Теломеры являются терминальными концами хромосом и состоят из повторяющихся 

последовательностей TTAGGG. Хромосомы теряют небольшое количество 

дезокисрибонуклниновой кислоты (ДНК) после каждого клеточного деления. 

Гипотетическая функция теломерной ДНК состоит в разрешении только конечного числа 

клеточных делений без потери функциональных генов. Вторая предложенная функция 

теломерной ДНК – это предотвращение нежелательных взаимодействий между концами 

хромосом и клеточными энзимами репарации. В клетках, сохраняющих способность к 

пролиферации, таких, как стволовые клетки и раковые клетки, длина теломеров 



поддерживается обратной транскриптазой, теломеразой. Каждый значительный тип 

человеческих опухолей  изучался на теломеразную активность, и приблизительно от 80% до 

90% продемонстрировали присутствие теломеразы. В данной статье обозреваются 

существующие методы определения теломеразы и обсуждаются их сильные и слабые 

стороны /6/. 

 

Теломераза является энзимом, который удлиняет теломерные повторы, 

специализированные структуры концов хромосом, которые обеспечивают стабильность 

генома и компенсируют физиологический процесс сокращения теломеров. Он участвует в 

клеточном старении, бессмертии и канцерогенезе. Более 85% человеческих опухолей и 95% 

немиелоцитных раков кожи показывают теломеразную активность по  контрасту с 

нормальными тканями. Это заставляет предположить, что теломеразная активность может 

играть важную роль в канцерогенезе. Последние исследования показывают, что теломераза 

активна не только в эмбриональных тканях и тканях зародышевой линии, но также в 

некоторых нормальных тканях. В коже эта активность была прослежена у содержащего 

стволовые клетки базального эпидермального клеточного слоя, что, возможно, отражает 

присутствие теломераза – компетентных стволовых клеток. Эти открытия требуют 

пересмотра  интерпретации теломеразной активности в опухолях кожи и других тканей. 

Поскольку причинная связь между теломеразной активностью и опухолями еще не 

продемонстрирована требуется некоторая осторожность в выводах /33/. 

 

Таким образом, стволовые клетки, как и опухолевые клетки, содержат фермент 

теломеразу, которая позволяет сохранить теломерные концевые участки хромосом, которые 

сокращаются при каждом клеточном делении, что приводит в конце концов к смерти клеток. 

 

  

 

12.8.Генная терапия и стволовые клетки. 

 

  

 

Мезенхимальные стволовые клетки (МСК) являются клоногенными, 

негемопоэтическими стволовыми клетками, присутствующими в костном мозге, и они 

способны дифференцироваться во множественные мезодерального типа клеточные линии, 

например, остеобласты, хондроциты, эндотелиальные клетки и также немезодермального 

типа линии, например, нейроноподобные клетки. Несколько методов сейчас доступно для 

изоляции МСК, основанные на их физических и физико-химических характеристиках, 

например, сцеплению с пластмассами или другими внеклеточными матриксными 

компонентами. Из-за легкости их изоляции и их большого потенциала дифференцировки, 

МСК находились среди первых стволовых клеток, использовавшихся в клинике. Несколько 

исследований продемонстрировали возможное использование МСК в систематической 

трансплантации для системных болезней, локальной трансплантации для локальных 

тканевых дефектов, и как переносчик генов в протоколах генной терапии или для генерации 

транплантабельных тканей и органов в протоколах тканевого инжиниринга.  Перед тем, как 

широко использовать их в терапии, должны быть созданы методы, позволяющие 

генерировать большое число клеток, не влияющие на их потенциал дифференцировки, так 

же, как технологии, позволяющие преодолевать иммунологическое отторжение (в случае 

аллогенных трансплантантов)/26/. 

 

Последние исследования показали, что продолжительность жизни мезенхимальных 

стволовых клеток span может быть увеличена путем увеличения уровней экспрессии 

теломеразы в клетках, и тем позволяя культуре накопить большее число клеток, 



необходимых для терапии. Дополнительно, было показано, что, возможно, культивировать 

клетки в ксено - окружении без влияния на их рост и потенциал дифференцировки. В 

заключение, мезенхимальные стволовые клетки кажутся гипоиммуногенными, и поэтому 

аллогенный трансплантант из мезенхимальных стволовых клеток возможен /27/. 

 

В последние две декады способность переносить гены в ГСК обеспечила новые 

инсайты в поведение индивидуальных стволовых клеток и послужила основой новых 

подходов к лечению различных наследственных или приобретенных заболеваний. В 

настоящее время перенос в ГСК был достигнут в основном с помощью модифицированных 

ретровирусов. В то время как основанные на ретровирусах векторы могут эффективно 

трансдуцировать мышиные ГСК, экстраполяция этих методов к большим млекопитающим и 

человеку показала в клинических испытаниях, что они ведут к очень небольшому числу 

маркированных генами приживленных клеток. Дополнительно, оценки in vitro с помощью 

прогениторных клеток были найдены обладающими низкой предсказательной силой по 

отношению к исходу переноса генов в стволовые клетки. Внимание быстро переместилось к 

развитию превосходящих и более информативных преклинических анализов в исследовании 

переноса генов в человеческие стволовые клетки. Ксеногенные трансплантационные модели 

и системы трансплантации у больших млекопитающих оказались бесценны. Развитие 

лучших методов для оценки протоколов человеческой генной терапии и лучшего понимания 

стволовых клеток и векторной биологии нашло свою кульминацию в последнем десятилетии 

во множественных стратегиях для улучшения эффективности переноса генов ГСК. 

Улучшенные векторы переноса генов, оптимизация комбинации цитокинов и включение 

рекомбинантных фрагментов фибронектина в течение трансдуции являются примерами 

новых успешных добавлений к ранним протоколам переноса, которые внесли вклад в первый 

несомненные клинические выгоды от генетического манипулирования с ГСК /30/. 

 

Таким образом, введение новых генов в стволовые клетки (генная терапия) раскрывает 

новые возможности для регенеративной медицины. 
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Лекция 11. 

СИНТЕТИЧЕСКАЯ ТЕОРИЯ ЭВОЛЮЦИИ, ЕЕ СУЩНОСТЬ, ОСНОВНЫЕ                                                       

ПОЛОЖЕНИЯ  

 

1. Современные взгляды на теорию эволюции. Основные положения 

2. Доказательства теории эволюции. 

3. Факторы теории эволюции. 

 

   Синтетическая теория эволюции — современный дарвинизм — возникла в начале 40-

х годов XX в. Она представляет собой учение об эволюции органического мира, 

разработанное на основе данных современной генетики, экологии и классического 

дарвинизма. Термин «синтетическая» идет от названия книги известного английского 

эволюциониста Дж. Хаксли «Эволюция: современный синтез» (1942). В разработку 

синтетической теории эволюции внесли вклад многие ученые.  

 

 Основные положения синтетической теории эволюции в общих чертах можно выразить 

следующим образом:  

 Материалом для эволюции служат наследственные изменения — мутации (как 

правило, генные) и их комбинации.  

 Основным движущим фактором эволюции является естественный отбор, 

возникающий на основе борьбы за существование.  

 Наименьшей единицей эволюции является популяция.  

 Эволюция носит в большинстве случаев дивергентный характер, т. е. один таксон 

может стать предком нескольких дочерних таксонов.  

 Эволюция носит постепенный и длительный характер. Видообразование как этап 

эволюционного процесса представляет собой последовательную смену одной временной 

популяции чередой последующих временных популяций.  

http://www.youtube.com/watch?v=X0-MzwYfnTY


 Вид состоит из множества соподчиненных, морфологически, физиологически, 

экологически, биохимически и генетически отличных, но репродуктивно не изолированных 

единиц — подвидов и популяций.  

 Вид существует как целостное и замкнутое образование. Целостность вида 

поддерживается миграциями особей из одной популяции в другую, при которых 

наблюдается обмен аллелями («поток генов»),  

 Макроэволюция на более высоком уровне, чем вид (род, семейство, отряд, класс и 

др.), идет путем микроэволюции. Согласно синтетической теории эволюции, не существует 

закономерностей макроэволюции, отличных от микроэволюции. Иными словами, для 

эволюции групп видов живых организмов характерны те же предпосылки и движущие силы, 

что и для микроэволюции.  

 Любой реальный (а не сборный) таксон имеет монофилетическое происхождение.  

 Эволюция имеет ненаправленный характер, т. е. не идет в направлении какой-либо 

конечной цели.  

 

 Синтетическая теория эволюции вскрыла глубинные механизмы эволюционного 

процесса, накопила множество новых фактов и доказательств эволюции живых организмов, 

объединила данные многих биологических наук. Тем не менее синтетическая теория 

эволюции (или неодарвинизм) находится в русле тех идей и направлений, которые были 

заложены Ч. Дарвином.  

 

Экспериментальное изучение факторов и причин, вызывающих приспособительное 

преобразование популяций, и обобщение их с учетом достижений генетики, экологии, 

математического моделирования и других наук стали основой синтетической теории 

эволюции (СТЭ), представляющей современный дарвинизм. СТЭ заменила 

организмоцентристский подход в понимании единицы эволюции популяционным. В основе 

эволюции лежат противоречия не в системе «организм – абиотическая среда», а в системе 

«популяция – биогеоценоз». Элементарным эволюционным явлением признаются 

наследственные изменения популяций, которые вследствие спонтанных мутаций 

существуют в виде смеси различных генотипов. Наследуемые изменения, мутации 

многообразны: генные, хромосомные, геномные и другие. Важны частота возникновения 

мутаций, четкость их выражения, биологическая значимость новых признаков и т.д. СТЭ 

детализировала понимание того, что именно естественный отбор превращает случайные 

наследственные изменения в направленный процесс эволюции по пути все более 

эффективного приспособления организмов к среде. Принципиальное значение имеют 

исследования эволюциониста и эколога И.И. Шмальгаузена о функциях ведущего, 

стабилизирующего и дизруптивного видов естественного отбора. Ведущий отбор приводит к 

возникновению новой нормы реакции, свойственной виду, в конечном счете к изменениям 

вида. Стабилизирующая форма отбора отбрасывает изменения, выходящие за пределы 

колебаний условий данной среды, и повышает устойчивость уже существующей или только 

еще устанавливающейся нормы. Стабилизирующий отбор осуществляется при переходе из 

среды с большой амплитудой условий в стабильную обстановку. Дизруптивная форма 

отбора приводит к естественному вымиранию особей со средним проявлением какого- либо 

признака и выживанием особей с крайними проявлениями признаков. Учение о разных 

формах отбора внесло уточнения в представления о роли ненаследуемых модификаций в 

эволюционном процессе.  

 

   При изменяющихся условиях среды организмы отвечают на них адаптивными 

модификациями при сохранении их генотипа. Если новые условия сохраняются длительное 

время, то в конечном счете происходит наследственная стабилизация фенотипа, который 

первоначально был выражен адаптивной модификацией. При этом имеет место не переход 

модификации в адекватное наследственное изменение, а сложная перестройка генотипа, в 



процессе которой меняется норма реакции и появляются возможности новых 

приспособительных модификаций. Изложенные взгляды требуют пересмотра прежних 

представлений о том, что модификации не имеют эволюционного значения.  

 

   Синтетическая теория эволюции более доказательна, опирается на широкое 

применение экспериментальных методов, на воспроизводимые опыты. Она продолжает 

развиваться, совершенствуясь в процессе практического применения для выработки 

обоснованных способов управления эволюционным процессом с учетом многообразных 

экологических проблем современности.  

 

   Среди доказательств синтетической теории эволюции можно выделить следующие:  

 

   Данные палеонтологии  

Ископаемые переходные формы – формы организмов сочетающие в себе признаки 

более старых и более молодых групп.  

Палеонтологические ряды – это ряды ископаемых форм, эволюционно связанные друг с 

другом.  

Последовательность ископаемых форм – ископаемые организмы, жившие в один и тот 

же период.  

 

   Данные биогеографии  

 

   Данные этой науки позволяют заметить, что чем дальше друг от друга изолированы 

участки суши, тем сильнее их различия в видовом составе, например, Австралия. В 

некоторых частях планеты были найдены реликты, т.е. живые ископаемые: ящерица 

гаттерия, кистеперая рыба латимерия, растение гинкго.  

 

   Данные морфологии и анатомии  

 

   Глубокое морфологическое и анатомическое сходство может показать родство 

сравниваемых групп. Существуют также некоторые специфические подходы:  

наличие рудиментарных органов (органы или структуры, сравнительно недоразвитые, 

но у предковых форм выполняющие важную функцию: ушные мышцы, третье веко, копчик, 

слепая кишка);  

атавизмы – возвращение рудиментарных органов к размерам предковых форм.  

 

   Данные эмбриологии  

 

   Существуют два основных доказательства:  

выявление зародышевого сходства на основе закона К. Бэра;  

принцип реакпитуляции, установленный Дарвином и Геккелем.  

 

   Данные систематики  

 

   Наличие переходных форм. Например, между животными и растениями – эвглена 

зеленая; между червями и членистоногими – перипатус.  

 

   Данные экологии  

 

   Экология вскрывает значение приспособленности организмов к условиям 

окружающей среды и появление таких приспособлений в ходе эволюции.  

 



   Данные генетики и селекции  

 

   Генетика определила механизмы наследственности и изменчивости, т.е. сам механизм 

эволюции. Селекция позволяет в искусственных условиях проследить действие факторов 

эволюции.  

 

   Данные молекулярной биологии  

 

   Позволяют судить о сходстве строения основных молекул, составляющих живой 

организм, и протекания процессов во всех живых организмах.  

 

   Элементарный эволюционный материал, согласно СТЭ – генетически различные 

особи или группы особей. В СТЭ все изменения признаны наследственными, причем 

наследуется не сама информация, а код наследственной информации, т.е. пределы развития 

данного признака – норма реакции. Если признак проявляется в пределах нормы реакции, то 

наследственность называется фенотипической. Если проявление признака происходит вне 

пределов нормы реакции, то такая изменчивость – мутационная.  

 

   Выделяют 3 основных фактора эволюции. 

1. Мутационный процесс. Значение фактора: появление элементарного эволюционного 

материала. 

2. Изоляция – возникновение любых барьеров, препятствующих свободному 

скрещиванию. Значение фактора: нарушение свободного скрещивания, что ведет к 

закреплению различий между популяциями одного вида.  

 

3. Популяционные волны – колебание численности особей, составляющих популяцию. 

Значение фактора: популяционные волны подставляют под действие естественного отбора 

редкие мутации и, наоборот, уничтожают наиболее часто встречающиеся, что ведет к смене 

генотипа популяции.  

 

   Основная движущая сила эволюции – естественный отбор. Он имеет 2-е 

предпосылки:  

 гетерогенность особей;  

 избыточная численность потомства. .  

Естественный отбор — главный фактор и движущая сила эволюции, причина развития 

исторического приспособления организмов к окружающему миру. Это положение теории 

Дарвина осталось неизменным со времени выходавсвет «Происхождения видов...». Согласно 

СТЭ, благодаря борьбе организмов за жизнь с абиотическими факторами среды и 

окружающими организмами, у них вырабатываются эволюционные приспособления к 

окружающему миру, которые, в конечном счёте, приводят к образованию новых видов.  

 Различают три формы естественного отбора. Первая — направленный отбор, когда 

выживают особи с определёнными, генетически закреплёнными признаками. Например, 

установлено, что хомяки или сурки, у которых вместо обычной рыжей окраска меха чёрная, 

лучше переносят низкие температуры, а потому легче переживают морозные зимы. В 

результате на северной границе их ареала селективным преимуществом обладают особи-

меланисты (вспомните, какое вещество определяет чёрный цвет окраски волос человека и 

млекопитающих), которые здесь встречаются часто, тогда как на юге обитают только рыжие 

особи.  

 Вторая форма естественного отбора — стабилизирующий отбор, или выживание 

особей с промежуточными, близкими к средним, значениями признаков. Известно, что к 

разнообразным экстремальным воздействиям среды лучше всего приспособлены 

оптимальные особи, характеризующиеся самыми обычными, чаще всего средними 



значениями признаков. Например, в лютые зимы повышенную выживаемость 

демонстрируют домовые воробьи со средней длиной крыла, тогдакак короткокрылые или 

длиннокрылые погибают. Таким образом, оптимальные особи проявляют самую высокую 

приспособленность и могут оставить больше потомков. Стабилизирующий отбор — это 

самая распространённая в природе форма естественного отбора. Согласно СТЭ именно он 

играет главную роль в эволюции, обеспечивая развитие регуляторных систем организма, 

совершенствование которых ведёт к биологическому прогрессу. Учение о стабилизирующем 

отборе как важнейшем факторе эволюции разработал украинский учёный И. И. 

Шмальгаузен.  

 Третья  форма  естественного  отбора  —  дизруптивный отбор, когда селективное 

преимущество имеют особи с крайними формами проявления признака. В этом случае 

естественный отбор происходит в двух противоположных направлениях. В чистом виде 

дизруптивный отбор в природе почти не встречается. Однако часто имеет место его особая 

форма — балансирующий отбор, когда вектор отбора во времени направляется в ту или 

иную сторону. В результате в разные сезоны преимущество могут иметь особи — носители 

противоположных признаков. Похожая ситуация складывается и с упомянутыми хомяками-

меланистами на севере Украины: особи с чёрным мехом лучше переносят суровые зимы, но 

они не такие плодовитые, как рыжие. В результате между рыжими и чёрными 

устанавливается определённый баланс: весной больше чёрных, а осенью рыжих. И так 

продолжается из года в год.  

 Материалом Зля эволюции служат мутационная и рекомбинаци-онная изменчивость. 

Ещё Дарвин подчёркивал, что для эволюции имеет значение только неопределённая 

изменчивость. Она проявляется на уровне отдельных особей, и её направленность и сила не 

зависят от влияния окружающей среды. С точки зрения генетики речь идёт о мутациях, а 

также индивидуальных комбинациях генетического материала которые  создают особей с 

новыми биологическими свойствами. Именно мутанты, которым выпадает счастливый 

жребий оказаться более приспособленными к изменившимся   условиям   существования,   

чем   обычным   особям,   являются материалом для естественного отбора, они имеют все 

шансы со временем образовать новый вид. Таким образом, генетическая изменчивость — 

ещё один крайне важный фактор эволюции.  

 Единицей  эволюции  является  не  отдельная  особь,  а   популяция. Согласно 

Дарвину, единицей эволюции является индивид, который приобрёл полезные наследственно 

закреплённые свойства. Однако специальные расчёты показали: если бы эволюция шла на 

уровне отдельных особей, то она протекала бы так медленно, что сейчас на Земле вместо 

птиц и млекопитающих в лучшем случае господствовали пауки и скорпионы. Поэтому 

должны существовать «катализаторы» эволюции — процессы, протекающие на 

популяционном уровне. Особое место занимает дрейф генов — случайное изменение частот 

генов, происходящее в очень небольших по размеру популяциях. Например, при 

катастрофическом падении численности в силу случайных причин могут выживать 

единичные особи — носители каких-либо редких аллелей. Со временем в благоприятных 

условиях они сильно размножатся, дадут вспышку численности и захватят новые жизненные 

пространства.   Таким образом процесс отбора генетических  признаков ускоряется во много 

раз. Эти колебания численности в эволюционной биологии называют, как вы помните, 

волнами жизни и наряду с дрейфом генов относят к важным факторам эволюции.  

 Ключевым  эволюционным  событием является  процесс  образования видов. Не 

случайно Дарвин назвал свой труд «происхождением видов». Согласно СТЭ, 

видообразование идёт постепенно и представляет собой процесс приспособления к 

изменяющимся условиям среды. Обычно он осуществляет­ся в условиях географической 

изоляции, рассматриваемой как ещё один обязательный фактор эволюции. Благодаря 

географической изоляции, возникла система генетически изолированных друг от друга 

популяций. 



 Эволюционные механизмы, приводящие к образованию новых видов, применимы к 

таксонам более высокого уровня. Иными словами, роды, семейства, отряды, порядки, классы 

и т. д. образуются с помощью тех же эволюционных факторов, что й виды. При этом следует 

учесть, что чем выше уровень таксономической иерархии, тем древнее эволюционное 

событие. 

 

Синтетическая теория эволюции (СТЭ) — одна из основ современной биологии — 

представляет собой синтез основных положений дарвинизма и достижений генетики. По 

сути, она является идеей органи­ческой эволюции путём естественного отбора генетически 

закреплённых признаков. Истинность СТЭ не вызьгаает сомнения у большинства 

современных биологов. 
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