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Цель. Целью работы являлось сравнение 

показателей полиморфизма культурных сортов 

и популяций рапса Brassica napus L., произра-

стающих вне мест возделывания, для оценки ге-

нетического разнообразия дикорастущих попу-

ляций рапса в Беларуси. Методы. В работе дана 

оценка генетического разнообразия по данным 

генотипирования 7 микросателлитных локусов. 

Результаты. Результаты свидетельствуют о 

большем генетическом разнообразии в дикорас-

тущих популяциях рапса. Анализ структуры 

распределения генотипов в программе 

STRUCTURE показал, что наиболее вероятно 

разделение исследуемой группы на три кластера 

– культурные сорта, дикорастущие популяции 

B. napus и образцы B. rapa. Выводы. Установ-

ленная генетическая дивергенция между дико-

растущими популяциями и сортами указывает 

на способность дикорастущего масличного рап-

са формировать и поддерживать стабильные 

популяции в условиях Беларуси. На практике 

это следует учитывать при оценке экологиче-

ского риска при высвобождении трансгенного 

рапса в окружающую среду. А при возделыва-

нии трансгенного рапса особое внимание необ-

ходимо уделять мерам по предотвращению воз-

никновения его дикорастущих популяций. 

Ключевые слова: масличный рапс, дико-

растущие популяции, микросателлитные локу-

сы, генетическое разнообразие. 

 

Рапс (Brassica napus) – один из видов рода 

Brassica семейства Brassicaceae, с числом хро-

мосом 2 n =38. Обычно рассматривается как ал-

лотетраплоид Brassica rapa (2 n = 20) и Brassica 

oleracea (2 n = 18), возникший в результате 

спонтанной гибридизации. Рапс имеет несколь-

ко центров происхождения и образовался в ре-

зультате, по меньшей мере, четырех независи-

мых событий гибридизации диплоидных видов 

В. rapa и В. oleracea [1]. До сих пор нет единого 

мнения относительно места происхождения 

рапса. Дикорастущий рапс неизвестен, но во 

многих странах Европы, Азии, Америки и Се-

верной Африки рапс встречается в одичавшем 

состоянии как сорняк. 

В регионах, где планируется выращива-

ние генно-модифицированных (ГМ) культур, 

рекомендуется заблаговременно проводить ис-

следования переопыления, а также процессов 

наследования, экспрессии и фенотипических 

проявлений трансгенов в гибридах как с дико-

растущими, так и с культурными растениями, а 

затем на основе полученных данных разрабаты-

вать конкретные меры и рекомендации по пре-

дотвращению попадания трансгенов в окру-

жающую среду [2]. 

Хотя генно-модифицированный (ГМ) 

рапс пока не возделывается в Беларуси, внедре-

ние трансгенных сортов в широкую практику 

сельскохозяйственного производства в бли-

жайшие годы представляется вполне реальным. 

В этой связи вопросы межвидового переноса 

генов имеют немаловажное значение. 

При оценке рисков воздействия генетиче-

ски модифицированных организмов на окру-

жающую среду большое внимание уделяется 

сохранению биологического разнообразия. При 

этом наиболее актуальной проблемой является 

риск переноса трансгенов диким сородичам 

сельскохозяйственных культур в результате пе-

рекрестного опыления, поскольку межвидовая 

гибридизация является не только инструментом 

селекции, но и силой, способной вызвать эво-

люционные изменения в экосистемах [3]. Уста-

новление фактов и последствий переопыления 

трансгенных растений с нетрансгенными родст-

венными видами, как дикими, так и культурны-

ми, являются предметом интенсивного изуче-

ния, и в литературе имеются сведения по этому 

направлению исследований. Однако в Беларуси 

такие работы не проводились. Среди возмож-

ных последствий переопыления с трансгенными 

растениями называют, в первую очередь, увели-
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чение инвазивного и сорного потенциала вновь 

образованных гибридов [4–6], а также исчезно-

вение и ассимиляцию диких видов [7]. 

Наиболее вероятной выглядит возмож-

ность перекрестного опыления рапса с дикорас-

тущими и культурными представителями того 

же вида. Свободноживущие популяции могут 

появляться в результате потери ГМ-семян при 

транспортировке и служить источником распро-

странения трансгенов через пыльцу и семена. В 

Японии, где ГМ-растения не возделывались, 

был обнаружен устойчивый к 26 гербицидам 

рапс B. napus, произрастающий вблизи портов и 

на обочинах дорог. Предположительно, семена 

рассыпались при перевозке на грузовиках из 

портов к фабрикам по переработке [8]. Несмот-

ря на запрет возделывания и импорта семян, ус-

тойчивые к гербицидам свободнорастущие 

трансгенные растения рапса торговых марок 

Roundup Ready (Monsanto) и In Vigor (Bayer) 

были обнаружены вблизи железных дорог и 

портов в Швейцарии [9]. В Германии свободно-

растущие трансгенные растения рапса обнару-

живались через 15 лет после окончания полевых 

испытаний [10]. Также были найдены гербици-

доустойчивые растения редьки B. rapa L., а 

также растения рапса, устойчивые к нескольким 

гербицидам одновременно, что свидетельствует 

о переносе генов в дикорастущие популяции 

[11]. Обнаружение ГМ-вставок в продукции ор-

ганического сельского хозяйства неизбежно 

приведѐт к убыткам для производителей. К тому 

же, ГМ-сорта являются интеллектуальной соб-

ственностью компаний-производителей, кото-

рые могут предъявить производителям обвине-

ния в незаконном использовании запатентован-

ных семян, в то время как трансгены могут при-

сутствовать в семенах в результате переопыле-

ния [2].  

Целью нашего исследования явилось 

сравнение показателей полиморфизма культур-

ных сортов и популяций рапса B. napus, произ-

растающих вне мест возделывания, для оценки 

генетического разнообразия дикорастущих по-

пуляций рапса в Беларуси. 

 

Материалы и методы 

Материалом для исследования служили 

образцы ДНК 30 культурных сортов вида 

B. napus, 9-ти популяций дикорастущего рапса 

B. napus, 10-ти индивидуальных дикорастущих 

растений B. napus и трех растений B. rapa, про-

израстающих вне мест возделывания маслично-

го рапса (на железнодорожных насыпях, вдоль 

автомобильных дорог, на садовых участках). 

ДНК выделяли с использованием набора реак-

тивов Genomic DNA Purification Kit (Thermo 

Fisher Scientific) по протоколам производителя. 

Для оценки исследованных образцов было ото-

брано шесть пар SSR праймеров, продуцирую-

щих 7 локусов, которые показали высокий уро-

вень полиморфизма (Na12D08, Ol12D04-1, 

Ol12D04-2, Ra2A05, Na10H03, Na14H11, 

Ol11B05). ПЦР проводили в термоциклере 

MyCycler™ (BioRad, США) с флуоресцентно-

мечеными праймерами. Продукты амплифика-

ции денатурировали формамидом и разделяли 

методом капиллярного электрофореза на гене-

тическом анализаторе ABI Prism 3500 (Applied 

Biosystems, США). Определение размеров алле-

лей осуществляли при помощи программного 

обеспечения GeneMapper v4.1. (Applied 

Biosystem, США), используя стандарт S450 

(GOrDIZ, Россия). Для статистической обработ-

ки результатов использовали надстройку для 

электронной таблицы MS Excel – GenAlEx 6.41 

[12]. Кластерный анализ проведен с помощью 

программ DARwin5 (версия 6.0.018) [13]. Для 

описания генетической структуры и исследова-

ния соответствия между кластерами генотипов 

и группами популяций мы применили програм-

му STRUCTURE 2.3.4. [14]. В ней реализован 

байесовский алгоритм кластеризации генотипов 

в К кластеров с учетом априорной информации 

о географическом положении рассматриваемых 

популяций [15]. Для визуализации результатов, 

их математического подтверждения методами 

Evanno [14] и выбора оптимального K, где 1 ≤ K 

≥ 10, использовали логарифм правдоподобия 

LnPD с помощью on-line-приложения  

STRUCTURE Harvester v0.6.94 [16].  

 

Результаты и обсуждение 

В результате микросателлитного анализа 

в выборке культурных сортов идентифицирова-

но 46 аллелей размером от 68 до 177 п.н. Число 

аллелей на локус составляло от 3 до 9. Значения 

HO (наблюдаемая гетерозиготность) варьирова-

ли от 0,1 до 0,71 (табл. 1). 

В выборке дикорастущих популяций рап-

са B. napus в изученных локусах было выявлено 

38 аллелей размером от 66 до 177 п.н. Число ал-

лелей на локус варьировало от 3 до 8. Значения 

HO варьировали от 0 до 0,93 (табл. 2). 
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Таблица 1. Полиморфизм SSR локусов культурных сортов рапса B. napus 

Полиморфный 

локус 

Размер 

аллелей 

(п.н.) 

na ne HO HE Inor 

Na12D08 68-89 5 1,26 0,10 0,19 0,35 

Ol12D04-1 109-122 9 2,17 0,55 0,51 0,87 

Ol12D04-2 130-144 9 1,89 0,41 0,47 0,91 

Ra2A05 70-89 6 1,59 0,21 0,28 0,49 

Na10H03 102-112 3 2,02 0,71 0,50 0,82 

Na14H11 115-177 8 1,64 0,28 0,37 0,68 

Ol11B05 108-117 6 2,06 0,19 0,52 1,11 

Итого  46     

Среднее   6,6 1,796 0,349 0,398 0,722 

SE  0,351 0,139 0,065 0,052 0,091 
Примечания: na – наблюдаемое число аллелей; ne – эффективное число аллелей; HO – наблюдаемая гете-

розиготность; HE – Nei’s ожидаемая гетерозиготность; Inor – нормализованный индекс Шеннона. 

 

Таблица 2. Полиморфизм SSR локусов дикорастущих популяций рапса B. napus 

Полиморфный 

локус 

Размер 

аллелей 

(п.н.) 

na ne HO HE Inor 

Na12D08 66-89 5 1,83 0,31 0,34 0,59 

Ol12D04-1 109-122 7 1,98 0,58 0,49 0,74 

Ol12D04-2 132-138 5 1,99 0,44 0,43 0,71 

Ra2A05 70-89 8 2,24 0,47 0,54 1,00 

Na10H03 102-112 3 2,49 0,93 0,60 1,00 

Na14H11 119-177 6 2,00 0,42 0,50 0,85 

Ol11B05 109-114 4 2,67 0,00 0,63 1,13 

Итого  38     

Среднее   5,4 2,093 0,458 0,486 0,818 

SE  0,239 0,144 0,083 0,046 0,082 
Примечания: na – наблюдаемое число аллелей; ne – эффективное число аллелей; HO – наблюдаемая гете-

розиготность; HE – Nei’s ожидаемая гетерозиготность; Inor – нормализованный индекс Шеннона. 

 

Статистические показатели (na, ne, HO, HE, 

Inor) достоверно не различались среди групп 

культурных сортов и дикорастущих популяций 

(табл. 1, 2), тем не менее значения, полученные 

для дикорастущих популяций, были выше.  

Анализируя внутрисортовую и внутрипо-

пуляционную генетическую изменчивость, аб-

солютно генетически однородных сортов обна-

ружено не было. Наибольшей генетической од-

нородностью обладал один образец (коммерче-

ский сорт «Ситро»). Во всех остальных образ-

цах доля гетерозиготных генотипов была выше, 

хотя установлена значительная вариабельность 

среди образцов по наблюдаемой гетерозиготно-

сти (НО). Процент полиморфных локусов был 

выше для группы дикорастущих популяций 

(табл. 3). 

В результате анализа всех индивидуаль-

ных образцов выявлено 52 аллеля, из которых 

63% были общими для культурных сортов и ди-

корастущих популяций (табл. 3). Для дикорас-

тущих популяций наблюдалось большее коли-

чество приватных аллелей (36%) по сравнению 

с коммерческими сортами (9,6%). 

При построении дендрограммы генетиче-

ского подобия между изученными образцами 

невзвешенным парно-групповым методом кла-

стерного анализа с арифметическим усреднени-

ем (UPGMA) три образца B. rapa были четко 

отделены от B. napus. Коммерческие сорта и ди-

корастущие популяции распределились в два 

основных кластера. 

Анализ структуры распределения геноти-

пов в программе STRUCTURE показал, что 

наиболее вероятно разделение исследуемой 

группы на три кластера (К=3) (рис. 1). 
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Таблица 3. Общие и приватные микросателлитные аллели для групп коммерческих сортов и 

дикорастущих популяций 

Микросателлитный 

локус 
Число аллелей 

Число общих 

аллелей 

Число приватных аллелей 

Коммерческие 

сорта 

Дикорастущие 

популяции 

Na12D08 7 3 2 2 

Ol12D04-1 10 7 0 3 

Ol12D04-2 9 5 0 4 

Ra2A05 9 5 3 1 

Na10H03 3 3 0 0 

Na14H11 8 6 0 2 

Ol11B05 6 4 0 2 

Итого 52 33 5 14 

Среднее  7,43 4,71 0,71 2,00 

Стандартное от-

клонение 
2,37 1,50 1,25 1,29 

 

 
Рис. 1. Графическое отображение определения числа кластеров в программе STRUCTURE Harvester. 

 

Исходя из данных кластеризации можно 

предположить, что дикорастущие популяции 

B. napus генетически дифференцированы от 

культурных сортов, включенных в наше иссле-

дование. В целом, обе группы продемонстриро-

вали сходную популяционно-генетическую 

структуру со сравнимым уровнем генетического 

разнообразия как внутри, так и между образца-

ми. Культурные сорта рапса и дикорастущие 

популяции имели более 50% общих микроса-

теллитных аллелей. Между двумя группами 

растений наблюдался умеренный уровень гене-

тической дифференциации.  

Использованные нами для оценки генети-

ческого разнообразия микросателлитные (SSR) 

маркеры являются подходящим инструментом 

для идентификации генотипов рапса, однако 

нельзя исключить, что небольшие размеры вы-

борки и загрязнение семян могут отрицательно 

влиять на способность обнаружения генетиче-

ского вклада некоторых сортов в дикорастущие 

популяции.  

Отдельный кластер образовала выборка 

культурных сортов. Также выделился кластер 

дикорастущих популяций и кластер образцов 

B. rapa (рис. 2). 

Эффект основателя и генетический дрейф 

могут играть значительную роль в формирова-

нии генетической структуры дикорастущих по-

пуляций. Генетические различия среди дикорас-
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тущих популяций и сравнительно высокий уро-

вень инбридинга подтверждают эту гипотезу. 

Некоторые дикорастущие популяции генетиче-

ски достаточно однородны, что указывает на 

единство их происхождения. Другие популяции 

демонстрируют неоднородный генетический 

состав, что позволяет предположить их проис-

хождение из нескольких источников и форми-

рование таких популяций в течение нескольких 

лет.  

Некоторые дикорастущие растения, соб-

ранные на большом расстоянии друг от друга, и 

отобранные, в основном, из небольших популя-

ций, относятся к одному генетическому класте-

ру. Это генетическое сходство среди дикорас-

тущих растений может быть обусловлено: их 

общим происхождением от сортов, которые уже 

не культивируются; отбором, привносящим или 

исключающим определенные аллели локусов, 

или возможной гибридизацией с родственными 

видами. В любом случае данные свидетельст-

вуют о том, что эти дикорастущие популяции 

существуют уже несколько лет.  

В процессе культивирования и сбора уро-

жая некоторые семена рапса могут попадать в 

почву, формировать «банк семян», и, оставаясь 

там до следующего сезона, начинать прорастать 

до или после посева последующей культуры се-

вооборота. Способствует формированию «банка 

семян» рапса в почве неравномерность созрева-

ния его семян, недостаточная устойчивость к 

растрескиванию стручка, плохое хозяйствова-

ние, что может привести к тому, что большое 

количество семян высаженного масличного 

рапса не будет собрано. На выживаемость и ус-

тойчивость семян в почве и растительном по-

крове значительно влияют условия окружающей 

среды, продолжительность периода покоя, а 

также установившаяся практика земледелия и 

управления севооборотом сельскохозяйствен-

ных культур. В местах с плотной высадкой 

культур это, в частности, может привести к 

проблемам самосева сорняков в последующих 

культурах и ухудшению качества семян новых 

сортов рапса, возделываемых на этом же поле. 

В некоторых случаях самосевные растения мо-

гут составлять значительную конкуренцию за-

сеянной культуре и ухудшать качество ее уро-

жая. В таких случаях их необходимо устранять 

химическим и/или механическим способом. Ос-

новными факторами, регулирующими риск со-

хранения «банка семян» и появления самосев-

ных растений, является правильная обработка 

земель после культивирования, агротехнические 

мероприятия, направленные на уничтожение 

«банка семян», удаление самосевов из севообо-

рота, чередование сельскохозяйственных куль-

тур в севообороте. Кроме того, целесообразно 

использовать сорта, не способные переходить к 

состоянию вторичного покоя, что необходимо 

экспериментально установить до высева сорта.  

 

Выводы 

Установленная нами генетическая дивер-

генция между дикорастущими популяциями и 

сортами масличного рапса указывает на то, что 

дикорастущий масличный рапс способен фор-

мировать и поддерживать стабильные популя-

ции в условиях Беларуси. На практике это сле-

дует учитывать при оценке экологического рис-

ка при высвобождении трансгенного рапса в ок-

ружающую среду. А при возделывании транс-

генного рапса особое внимание необходимо 

уделять мерам по предотвращению возникнове-

ния его дикорастущих популяций. 

 

 
Рис. 2. Кластеризация выборок на основе алгоритма программы STRUCTURE 2.3.4. при К=3. По верти-

кали – доля частот аллелей соответствующего кластера (апостериорная вероятность), по горизонтали – номера 

популяций: I – коммерческие сорта, II – дикорастущие популяции, III – образцы B. rapa. 
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POLYMORPHISM OF MICROSATELLITE LOCI IN FERAL POPULATIONS AND COMMERCIAL  

VARIETIES OF OILSEED RAPE (BRASSICA NAPUS L.) 

Aim. The aim of the work was to compare the polymorphism of commercial varieties and populations of B. napus 

growing outside cultivation to assess the genetic diversity of feral rapeseed populations in Belarus. Methods. The study 

assessed genetic diversity according to the data of 7 microsatellite loci genotyping. Results. The results indicate a 

greater genetic diversity in feral oilseed rape populations. An analysis of the structure of the genotypes distribution in 

the STRUCTURE software showed the division into three clusters – commertial varieties, feral populations and sam-

ples of B. rapa. Conclusions. The established genetic divergence between feral populations and commercial varieties 

indicates that feral oilseed rape is able to maintain persistent populations in Belarus. In practice, this should be taken in-

to account when assessing the environmental risk when transgenic rape is released into the environment. And in the cul-

tivation of transgenic rapeseed, special attention should be paid to measures to prevent the occurrence of its free-

growing populations. 

Keywords: oilseed rape, feral populations, microsatellite loci, genetic diversity. 
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ПОЛІМОРФІЗМ МІКРОСАТЕЛІТНИХ ЛОКУСІВ ДИКОРОСЛИХ ПОПУЛЯЦІЙ І КУЛЬТУРНИХ  

СОРТІВ ОЛІЙНОГО РІПАКУ (BRASSICA NAPUS L.) 

Мета. Метою роботи було порівняння показників поліморфізму культурних сортів і популяцій ріпаку Brassica 

napus L., які ростуть поза місцями обробітку, для оцінки генетичної різноманітності дикорослих популяцій рі-

паку в Білорусі. Методи. У роботі проведено оцінку генетичної різноманітності за даними генотипування 7 мі-

кросателітних локусів. Результати. Результати свідчать про більшу генетичну різноманітність у дикорослих 

популяціях ріпаку. Аналіз структури розподілу генотипів у програмі STRUCTURE показав, що найбільш ймо-

вірним є поділ досліджуваної групи на три кластери – культурні сорти, дикорослі популяції B. napus і зразки 

B. rapa. Висновки. Встановлена генетична дивергенція між дикорослими популяціями і сортами вказує на здат-

ність дикорослого олійного ріпаку формувати і підтримувати стабільні популяції в умовах Білорусі. На практи-

ці це слід враховувати для оцінцки екологічного ризику при вивільненні трансгенного ріпаку в навколишнє се-

редовище. При обробітку трансгенного ріпаку особливу увагу необхідно приділяти заходам щодо запобігання 

виникненню його дикорослих популяцій. 

Ключові слова: олійний рапс, дикорослі популяції, мікросателітні локуси, генетична різноманітність. 


