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В результате Agrobacterium-опосредованной трансформации рапса получены транс-
генные растения, несущие в геноме гены сур11А1 и bar. Растения характеризова-
лись увеличением длины главной кисти, массы 1000 семян, количества стручков
и боковых побегов главной кисти в семенных поколениях по сравнению с кон-
трольными. При этом признаки массы 1000 семян и высота растений оказались
наименее изменчивыми.
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Современный уровень развития мирового агропромышленного комплек-
са и растущие потребности населения предъявляют все более высокие
требования к качеству сортов и селекционным формам, требуются сор-
та с хорошей продуктивностью, устойчивые к гербицидам, вредителям и
болезням, дающие высококачественную продукцию. Для получения рас-
тений с новыми ценными признаками наряду с традиционными метода-
ми селекции ученые применяют методы современной генетической ин-
женерии. В последние годы для создания трансгенных растений с
новыми ценными качествами используются гетерологичные гены млеко-
питающих, а именно гены цитохромов Р450. Японскими учеными пока-
зано, что в результате встраивания генов сур1А1, сур2В6, сур2С19 цито-
хрома Р450 человека в геномы риса и картофеля трансгенные растения
приобретают устойчивость к гербициду и способность к фиторемедиа-
ции [14, 15]. Экспрессия гена сур1А1 из печени крысы в растительном
геноме вызывает устойчивость к гербицидам, синтезированным на осно-
ве мочевины и фенилмочевины [25]. Созданы трансгенные растения
тополя с геном сур2Е1 кроличьего цитохрома Р450, устойчивые к три-
хлорэтилену, хлороформу, четыреххлористому углероду и обладающие
способностью к фиторемедиации [9].

В нашей работе мы использовали митохондриальный ген из коры
надпочечников быка сур11А1, кодирующий цитохром Р450scc. Цитохром
P450scc является ключевым ферментом стероидогенеза в тканях живот-
ных, отщепляет боковую цепь холестерола и превращает его в прегнено-
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лон [8, 20, 21, 24, 27]. Основные стадии метаболизма стероидных гормо-
нов животных и брассиностероидов растений сходны [7, 10, 12, 17, 19,
22]. Показано, что в процессе биосинтеза сердечных гликозидов в рас-
тениях наперстянки образуется прогестерон [18, 23]. Он вовлекается в
процесс регуляции роста и развития растений [13], а экзогенный проге-
стерон индуцирует цветение арабидопсиса, стимулирует рост пыльцевых
трубок табака в культуре in vitro [26]. В экспериментах по трансформа-
ции растений табака геном сур11А1 показано его влияние на рост, раз-
витие и физиолого-биохимические характеристики растений [4].

В этой связи представляют большой интерес трансгенные растения
с геном сур11А1 цитохрома Р450scc, созданные на основе культур, име-
ющих хозяйственную ценность, таких как яровой рапс. Рапс является
одной из основных масличных культур в мире и занимает второе место
по производству и потреблению масла и семян после сои.

Ранее нами получены трансгенные растения ярового рапса, несу-
щие в своем геноме кДНК гена сур11А1 цитохрома Р450scc и ген bar [5,
6]. Целью настоящего исследования было изучение влияния гена сур11А1
на геном трансгенных растений ярового рапса посредством биометричес-
кого анализа, включающего статистическую обработку ряда морфологи-
ческих признаков и элементов продуктивности.

Методика

Объектом исследований служили 525 растений ярового рапса Т1—Т3 по-
колений 8 трансгенных линий (Brassica napus L. var. oleifera DC.), создан-
ных на основе сорта Магнат белорусской селекции. Трансгенные линии
рапса получены в результате Agrobacterium-опосредованной трансформа-
ции с использованием вектора рСВ093, несущего два гена: кДНК гена
сур11А1 и ген bar [5]. Интеграцию и транскрипционную активность
трансгенов в реципиентном геноме детектировали в Т1—Т3 поколениях
методами ПЦР и ОТ-ПЦР, согласно ранее описанным методикам [6].

Биотест на устойчивость к глюфосинату аммония. Тестирование
трансгенных растений в Т1, Т2, Т3 поколениях на устойчивость к глюфо-
синату аммония (гербицид баста) проведено в условиях тепличного ком-
плекса НПЦ НАН Беларуси по земледелию. Высаживали по 150 семян
каждой линии в Т1—Т3 поколениях, растения обрабатывали гербицидом
баста в фазе 2—3 настоящих листочков. Растения, оказавшиеся устойчи-
выми к глюфосинату аммония, далее подвергали молекулярно-генети-
ческому и биометрическому анализам. 

Биометрический анализ трансгенных линий ярового рапса. Для изу-
чения влияния гена сур11А1 на рост и развитие трансгенных растений
рапса, обладающих в Т1—Т3 поколениях устойчивостью к гербициду,
нами был выбран ряд признаков: высота растения, длина и количест-
во боковых побегов главной кисти, а также элементы структуры семен-
ной продуктивности — масса 1000 семян, количество стручков на глав-
ной кисти. Высота растения, длина и количество боковых побегов
главной кисти считаются признаками второстепенными, так как зави-
сят от агроклиматических условий. Показатели данных признаков учи-
тывали в фазу полного созревания стручка у растений за трехлетний
период. Экспериментальные данные обработаны статистически с ис-
пользованием вариационного анализа, для определения достоверности
различий применен двухвыборочный t-критерий Стьюдента. Связь
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между изучаемыми фенотипическими признаками оценена с помощью
корреляционного анализа. 

Результаты и обсуждение

В результате изучения данных за трехлетний период выявлены статисти-
чески значимые различия по всем анализируемым признакам в Т1 поко-
лении у всех трансгенных линий, в Т2 и Т3 достоверные различия наблю-
дались лишь у части линий. Трансгенные растения превзошли
контрольные по большинству показателей изучаемых признаков.

В Т1—Т3 поколениях морфометрические показатели продуктивно-
сти оценены на 8 трансгенных линиях. Из 8 проанализированных транс-
генных линий рапса линии Bn9/93/3 и Bn9/93/2 в Т1 поколении облада-
ли самыми низкими морфометрическими показателями, а в Т2
поколении не дали жизнеспособного семенного потомства. Это объяс-
няется таким явлением, как гетеростилия, которое наблюдается у транс-
формантов в поколениях и приводит к полной или частичной стериль-
ности растений [3].

Биометрическим анализом высоты растения, длины и количества
боковых побегов главной кисти в Т1 поколении выявлены достоверные
различия в оценке дескриптивных статистик трансгенных линий, а имен-
но, высота трансгенных растений в основном не превышала высоту кон-
трольных, а по отдельным трансгенным линиям имела отрицательную ди-
намику (табл. 1). Так, все трансгенные линии в Т1 поколении не
превышали контроль и являлись короткостебельными. В Т2 поколении
статистически значимые различия наблюдались только у линий Bn9/93/6,
Bn9/93/13, которые также были короткостебельными и не превышали по
высоте контрольные. В Т3 поколении достоверное увеличение высоты
растения отмечено у 3 из 6 трансгенных линий, а именно Bn9/93/6,
Bn9/93/9, Bn9/93/21, из которых показатель высоты линии Bn9/93/21 был
максимальным и превышал контрольное значение на 10,7 см.

Динамика длины главной кисти в выборке трансгенных растений
имела в основном положительную тенденцию (табл. 2). Так, в Т1 длина
главной кисти трансгенных растений увеличивалась как внутри выбор-
ки, так и по отношению к контролю. В Т1 поколении длина главной ки-
сти трансгенных растений увеличилась с 39,0 (линия Bn9/93/6) до 48,0
(Bn9/93/14), что в среднем в выборке составило 37,5 см, для контроля
данный показатель равнялся 31,7 см. Достоверное удлинение главной
кисти трансгенных линий по сравнению с контролем в среднем соста-
вило 5,8 см (18,3 %). Однако в Т2 поколении достоверных различий меж-
ду выборками не выявлено, в Т3 — достоверное удлинение главной ки-
сти по отношению к контролю наблюдалось только у линии Bn9/93/21,
оно равнялось 5,8 см (14,2 %).

Количество боковых побегов в поколениях достоверно возрастало
в среднем по линиям от 6,3 побега (линия Bn9/93/6 в Т1) до 8,3 побега
(линия Bn9/93/21 в Т3 поколении) (табл. 3). В процентном отношении
эти изменения при сравнении показателей по выборкам составили в
среднем 18, 12 и 33 % соответственно в поколениях Т1, Т2 и Т3.

Анализом данных, представленных в табл. 4, выявлено достовер-
ное увеличение количества стручков главной кисти за трехлетний пери-
од исследований, а именно, в Т1 поколении количество стручков увели-
чилось в среднем с 15,1 стручка для линии Bn9/93/2 до 46,9 стручка для
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линии Bn9/93/13. В Т2 поколении достоверные отличия по этому пока-
зателю наблюдались у трех линий: Bn9/93/6, Bn9/93/13, Bn9/93/21. Ли-
ния Bn9/93/13 в данном поколении обладала максимальным количест-
вом стручков — 46. В Т3 поколении статистически значимое среднее
увеличение данного показателя по отношению к контролю отмечено
лишь у линии Bn9/93/21 (41,9 стручка). Однако, если рассматривать из-
менение данного признака при сравнении двух выборок (контроль и
трансгенные линии) в процентном отношении, то наблюдается обратная
тенденция, т.е. количество стручков уменьшается, а именно: 31,6 % в Т1
поколении, 12,8 % — в Т2, 8 % — в Т3.
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ТАБЛИЦА 1. Высота растений рапса в поколениях Т1—Т3 (см)

Поколение
Линия

Т1 Т2 Т3

Контроль 112,2±2,84 (n = 25) 100,0±1,34 (n = 18) 98,8±1,69 (n = 18)

 14,2 5,68 7,18

V 12,6 5,7 7,3

Bn9/93/2 72,8±3,17* (n = 25)

 15,57

V 21,3

­ ­

Bn9/93/3 70,6±2,39* (n = 64)

 19,23

V 27,4

­ ­

Bn9/93/6 86,4±1,71* (n = 37) 85,9±2,62* (n = 29) 90,8±2,18* (n = 13)

 10,40 14,08 7,86

V 12,0 16,4 8,6

Bn9/93/9 97,9±1,43* (n = 50) 100,0±2,21 (n = 30) 107,1±1,54* (n = 14)

 10,09 12,10 5,78

V 10,3 12,1 5,4

Bn9/93/13 96,6±1,59* (n = 40) 94,5±2,04* (n = 30) 105,0±3,64 (n = 12)

 10,05 11,16 12,61

V 10,7 11,8 12,0

Bn9/93/14 98,6±1,88* (n = 30) 96,7±2,24 (n = 30) 105,4±4,23 (n = 11)

 10,28 12,27 14,04

V 10,4 12,7 13,3

Bn9/93/19 103,1±2,53* (n = 38) 100,2±1,79 (n = 30) 102,9±2,17 (n = 12)

 15,58 9,78 7,52

V 15,1 9,8 7,3

Bn9/93/21 103,3±2,24* (n = 30) 103,2±2,29 (n = 30) 109,5±2,28* (n = 11)

 12,28 12,55 7,56

V 11,9 12,2 6,9

П р и м е ч а н и е. Здесь и в табл. 2—5: n — количество растений;  — стандартное
отклонение; V — коэффициент вариации.
*Достоверно при р 0,05.



Признаком, существенно влияющим на продуктивность и урожай-
ность, считается масса 1000 семян. При анализе динамики данного по-
казателя за три года выявлена тенденция увеличения масс 1000 семян
как внутри выборки трансгенных линий, так и по отношению к контро-
лю (табл. 5). Масса 1000 семян в среднем в выборке трансгенных линий
возросла с 2,9 (линия Bn9/93/14 в Т1 поколении) до 4,2 г (линия
Bn9/93/9 в Т3 поколении). При сравнении значений данного показателя
с контрольными установлено, что трансгенные растения превосходят
контроль на 27,7 % в Т1, на 18,8 в Т2 и на 26 % в Т3 поколениях. По ди-
намике массы 1000 семян в каждой линии можно отметить линии
Bn9/93/9, Bn9/93/6, которые обладают максимальными значениями это-
го показателя в разных поколениях.
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ТАБЛИЦА 2. Длина главной кисти растений рапса в поколениях Т1—Т3 (см)

Поколение
Линия

Т1 Т2 Т3

Контроль 31,7±1,70 (n = 25) 40,9±2,20 (n = 18) 40,7±2,62 (n = 18)

 8,53 9,33 11,11

V 26,9 22,8 27,3

Bn9/93/2 22,5±2,14* (n = 25)

 10,48

V 46,5

­ ­

Bn9/93/3 23,8±1,43* (n = 64)

 11,41

V 48,0

­ ­

Bn9/93/6 39,0±1,79* (n = 37) 39,8±2,19* (n = 29) 39,9±2,07* (n = 13)

 10,86 11,80 7,48

V 27,9 29,7 18,8

Bn9/93/9 44,5±1,53* (n = 50) 42,1±2,18 (n = 30) 49,7±1,92 (n = 14)

 10,82 11,91 7,19

V 24,3 28,4 14,5

Bn9/93/13 46,4±1,88* (n = 40) 46,2±2,81 (n = 30) 33,3±2,74 (n = 12)

 11,88 15,37 9,49

V 25,6 33,3 28,4

Bn9/93/14 48,0±2,06* (n= 30) 45,4±2,30 (n = 30) 38,0±1,22 (n = 11)

 11,26 12,61 4,07

V 23,5 27,7 10,7

Bn9/93/19 28,5±1,22 (n = 38) 45,2±2,16 (n = 30) 39,8±2,26 (n = 12)

 7,51 11,85 7,84

V 26,3 26,2 19,7

Bn9/93/21 47,5±2,02* (n = 30) 41,9±1,95 (n = 30) 46,5±2,15* (n = 11)

 11,03 10,65 7,13

V 23,2 25,4 15,3



Явление неоднородности изменений морфологических показате-
лей признаков продуктивности в поколениях с точки зрения взаимодей-
ствия трансген-реципиентный геном можно объяснить таким явлением,
как сайленсинг. Интеграция Т-ДНК в растительный геном происходит
по типу негомологичной рекомбинации и не всегда обеспечивает ста-
бильное фенотипическое проявление признака. Такая генетическая не-
стабильность может быть связана как с делецией или мутацией введен-
ной ДНК [11, 16], так и с инактивацией трансгена [1]. Механизмы
замолкания трансгена бывают различными, но основной из них — инак-
тивация экспрессии трансгенов на транскрипционном и на посттранс-
крипционном уровнях [2].
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ТАБЛИЦА 3. Количество боковых побегов главной кисти растений рапса в поколениях
Т1—Т3 (шт.)

Поколение
Линия

Т1 Т2 Т3

Контроль 5,0±0,15 (n = 25) 5,8±0,33 (n = 18) 5,4±0,35 (n = 18)

 0,76 1,38 1,50

V 11,6 23,7 27,8

Bn9/93/2 3,9±0,22* ( n = 25)

 1,11

V 28,6

­ ­

Bn9/93/3 3,8±0,23* ( n = 64)

 1,82

V 47,6

­ ­

Bn9/93/6 6,3±0,24* (n = 37) 5,9±0,24 (n = 9) 7,0±0,27* (n = 13)

 1,50 1,32 1,02

V 24,0 22,4 14,3

Bn9/93/9 6,4±0,26* (n = 50) 6,8±0,33* (n = 30) 7,6±0,34* (n = 14)

 1,88 1,85 1,28

V 29,4 27,4 16,9

Bn9/93/13 6,9±0,27* (n = 40) 7,0±0,28* (n = 30) 6,9±0,64* (n = 12)

 1,74 1,58 2,23

V% 25,4 22,7 32,3

Bn9/93/14 6,7±0,34* (n = 30) 7,4±0,37* (n = 30) 6,5±0,38* (n = 11)

 1,88 2,07 1,26

V 28,1 27,9 19,7

Bn9/93/19 6,8±0,51* (n = 38) 6,8±0,29* (n = 30) 6,9±0,39* (n = 12)

 3,17 1,64 1,37

V 46,3 24,1 19,8

Bn9/93/21 7,0±0,46* (n = 30) 6,8±0,33* (n = 30) 8,3±0,52* (n = 11)

 2,52 1,81 1,73

V 36,1 26,6 21,0



Одним из основных статистических показателей, используемых в
селекционном процессе для создания сортообразцов, гибридных линий
и сортов, является коэффициент вариации. Анализом коэффициентов
вариации за три года (Т1—Т3 поколения) установлено, что наиболее кон-
стантные и наименее изменчивые признаки — высота растения и масса
1000 семян. Коэффициенты вариации этих признаков находились при-
мерно на одном уровне в Т1—Т3 поколениях и колебались от 5,4
(Bn9/93/9) до 28,3 % (Bn9/93/6). Среди изученных линий наиболее ста-
бильными и обладающими минимальными коэффициентами вариации
по данным морфологическим признакам в поколениях оказались линии
Bn9/93/13, Bn9/93/14, Bn9/93/19.

Для оценки степени взаимосвязи изучаемых признаков мы приме-
нили корреляционный анализ. По коэффициентам корреляции феноти-
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ТАБЛИЦА 4. Количество стручков главной кисти растений рапса в поколениях Т1—Т3 (шт.)

Поколение
Линия

Т1 Т2 Т3

Контроль 26,9±1,07 (n = 25) 39,7±1,30 (n = 18) 38,8±1,52 (n = 18)

 5,33 5,51 6,46

V 19,8 13,9 16,7

Bn9/93/2 15,1±2,11* (n = 25)

 8,44

V 55,8

­ ­

Bn9/93/3 15,8±1,29* (n = 64)

 8,37

V 52,8

­ ­

Bn9/93/6 44,9±1,86* (n = 37) 44,6±2,01* (n = 29) 39,2±1,35 (n = 13)

 11,32 10,84 4,88

V 25,2 24,3 12,4

Bn9/93/9 42,6±1,57* (n = 50) 43,9±2,14 (n = 25) 37,8±1,78 (n = 14)

 11,09 11,74 6,66

V 25,8 26,7 17,6

Bn9/93/13 46,9±1,53* (n = 40) 46,0±2,00* (n = 30) 41,7±2,26 (n = 12)

 9,68 10,90 7,85

V 20,6 23,9 18,8

Bn9/93/14 40,1±1,88* (n = 30) 39,6±1,95 (n = 30) 42,4±3,2 (n = 11)

 10,30 10,68 10,8

V 25,8 26,9 25,4

Bn9/93/19 35,5±1,63* (n = 38) 37,0±2,02 (n = 30) 38,4±1,94 (n = 12)

 9,42 11,06 6,74

V 26,5 29,9 17,6

Bn9/93/21 42,6±7,07* (n = 30) 43,7±1,63* (n = 30) 41,9±2,27* (n = 11)

 7,07 8,95 7,55

V 16,6 20,5 18,0



пических признаков у трансгенных растений рапса выявлена сильная
положительная связь между такими парами признаков, как высота рас-
тения и длина главной кисти, высота растения и количество стручков
на главной кисти, длина главной кисти и количество стручков. Коэф-
фициенты корреляции между высотой растения и длиной главной ки-
сти находились в поколении Т1 в диапазоне 0,28—0,75, в Т2 — 0,46—
0,88, в Т3 — 0,08—0,78. Зависимость между высотой растения и
количеством стручков в поколениях составила от 0,3 до 0,7, для кон-
трольной группы такая зависимость не выявлена. Коэффициент корре-
ляции между длиной главной кисти и количеством стручков в группе
трансгенных растений находился в диапазоне 0,12 <r> 0,52 в Т2 поколе-
нии, –0,47 <r> 0,70 в Т3, в Т1 поколении данная зависимость не уста-
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ТАБЛИЦА 5. Масса 1000 семян растений рапса в поколениях Т1—Т3 (г)

Поколение
Линия

Т1 Т2 Т3

Контроль 2,7±0,08 (n = 25) 3,2±0,12 (n = 18) 3,2±0,11 (n = 18)

 0,42 0,50 0,47

V 6,66 7,6 14,7

Bn9/93/2 3,5±0,09* (n = 25)

 0,34

V 9,97

­ ­

Bn9/93/3 3,6±0,83* (n = 64)

 0,51

V 14,2

­ ­

Bn9/93/6 3,6±0,08* (n = 37) 4,0±0,08* (n = 29) 3,6±0,28 (n = 13)

 0,45 0,38 1,01

V 12,8 9,8 28,3

Bn9/93/9 3,5±0,07* (n = 50) 3,8±0,13* (n = 30) 4,2±0,06* (n = 14)

 0,40 0,65 0,25

V 11,7 14,1 5,5

Bn9/93/13 3,4±0,07* (n = 40) 3,7±0,11* (n = 30) 3,2±0,06 (n = 12)

 0,44 0,61 0,23

V 12,9 16,8 7/6

Bn9/93/14 2,9±0,86* (n = 30) 3,9±0,08* (n = 30) 3,3±0,08 (n = 11)

 1,40 0,46 0,29

V 11,9 12,1 8,9

Bn9/93/19 3,9±0,85* (n = 38) 3,6±0,11* n = 30) 4,0±0,11* (n = 12)

 0,48 0,55 0,40

V 12,43 15,6 10,0

Bn9/93/21 3,2±0,09* (n = 30) 3,7±0,10* (n = 30) 3,9±0,09* (n = 11)

 0,47 0,51 0,32

V 14,7 15,6 8,0



новлена. Анализ корреляционной связи зависимости массы 1000 семян
от остальных элементов продуктивности показал, что существует тесная
положительная корреляция, которая составила 0,30 <r> 0,86 для Т1 по-
коления, 0,40 <r> 0,52 для Т2, 0,40 <r> 0,70 для Т3. Максимальными ко-
эффициентами корреляции в поколениях по большинству признаков об-
ладала линия Bn9/93/21. Кроме того, данная линия характеризовалась
максимальными значениями как признаков архитектоники, так и эле-
ментов структуры урожайности в различных поколениях, что может
быть связано с влиянием транскрипционной активности гетерологичных
генов сур11А1 цитохрома Р450scc, bar на геном рапса.

В экспериментах на модельном объекте Nicotiana tabacum получе-
ны данные, подтвердившие влияние кДНК гена сур11А1 цитохрома
Р450scc на рост и развитие растения [4]. А именно, с использованием
статистического анализа признаков, определяющих продуктивность, а
также ряда биохимических анализов было показано, что трансгенные
растения табака Т3 поколения начинают цвести и образовывать семен-
ные коробочки в среднем на 2 недели раньше, чем в контрольном вари-
анте, превосходят контрольные растения по продуктивности, содержа-
нию растворимых и нерастворимых углеводов и белков.

Таким образом, мы впервые установили влияние кДНК мито-
хондриального гена сур11А1 цитохрома Р450scc быка на реципиентный
геном, а именно стабильное увеличение массы 1000 семян в Т1—Т3 по-
колениях, а также показателей главной кисти (длины, количества струч-
ков и боковых побегов).
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ТВАРИННОГО сур11А1 І БАКТЕРІАЛЬНОГО bar ПОХОДЖЕННЯ
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У результаті Agrobacterium-опосередкованої трансформації ріпаку отримано трансгенні рос-
лини, що несли в геномі гени сур11А1 і bar. Рослини характеризувались збільшенням довжи-
ни головної китиці, маси 1000 насінин, кількості стручків і бічних пагонів головної китиці
в насіннєвих поколіннях порівняно з контрольними. При цьому ознаки маси 1000 насінин
і висота рослин виявились найменш мінливими.
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BIOMETRIC ANALYSIS OF TRANSGENIC PLANTS OF SPRING RAPE WITH cyp11A1
ANIMAL ORIGIN GENE AND BACTERIAL bar

A.M. Shishlova-Sokolovskaya1, 1, M.P. Shishlov2

1State Scientific Institution «Institute of Genetics and Cytology, National Academy of Sciences
of Belarus»
27 Academicheskaya St., Minsk, 220072, Belarus
2Scientific and Practical Centre for Arable Farming, National Academy of Sciences of Belarus
1 Timiryazeva St., Zhodino, 222160, Belarus

The transgenic plants, carriers of cyp11A1 gene and bar gene in the genome, were received as a
result of Agrobacterium-mediated rape transformation. The plants were characterized by the
increase of the main truss (raceme) length, 1000 seeds’ mass, a number of pods and side shoots
of the main truss (raceme) in generations compared to control. At the same time, the traits of 1000
seeds’ mass and plant height had the lowest variability.

Key words: Brassica napus L. var. oleifera DC., transgenic plants, biometric analysis, gene cyp11A1,
gene bar.
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