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обоснованной филогенетической гипотезой. Молекулярная эволюционистика и молекулярная филогенетика имеют дело с объектами и процессами, протекающими на уровне инфор­ мационных макромолекул. Молекулярную эволюцию можно определить как процесс изменения генетических текстов (генотипов) и их физических носителей
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исследований в области молекулярной филогенетики растений; повышенный вь!зывают проблемы происхождения и макрофилогении растений (см. Qiu, Palmer 1999). 2. Филогенетический

Заключение диссертации
по теме «Молекулярная биология», Троицкий, Алексей Викторович
ОСНОВНЫЕ ВЫВОДЫ

1. Определены и включены в международную базу данных GenBank нуклеотидные последовательности 26 низкомолекулярных рРНК из разных видов семенных растений, последовательности 5'-концевого участка 18S рРНК в 260 нуклеотидов из 14 видов высших растений, последовательности ITS 2-4 спейсерных участков хлоропластной рДНК из 88 видов растений, последовательности участка ITS 1-2 ядерной рДНК из 82 видов зонтичных и 3 видов аралиевых.

2. Впервые показана универсальность присутствия хлоропластной 4,5 S рРНК у наземных растений. Обнаружение гена 4,5S рРНК у хары является дополнительным свидетельством происхождения наземных растений от харовых водорослей.

3. Впервые в результате исследования участка рибосомного оперона хлоропластной ДНК предложена филогенетическая гипотеза, описывающая основные этапы эволюции наземных растений.

4. .Показана неравномерность темпов эволюции исследуемого участка в разных филетических линиях.

5. Сделан вывод о монофилетичности голосеменных и возникновении антофитной линии эволюции, приведшей к современным покрытосеменным задолго до мелового периода, на границе девона и карбона 360 млн. лет назад.

6. Результаты анализа спейсерных участков хлоропластной рДНК показывают, что наиболее рано отошедшей от общего ствола группой цветковых растений являются нимфейные. За ними следует гетерогенная группа палеотрав с Austrobaileyales и iniciales, затем остальные магнолиевые и наконец монофилетическая клада высших двудольных.

7. Древнейшими наземными растениями были печеночники. Антоцерото-вые появились на более поздних стадиях эволюции, и они близки к листостебельным мхам. Мхи являются сестринской группой по отношению к семенным растениям. Печеночники монофилетичны.

8. Папоротниковидные, включая псилотовых и хвощовых, являются монофилетической группой; плауновидные представляют независим)«) линию эволюционного развития.

9. Предложена новая модификация системы наземных растений, учитывающая данные по нуклеотидным последовательностям спейсеров хлоропластной рДНК.

10. В результате анализа внутренних транскрибируемых спейсеров ITS 1-2 сделан вывод о парафилии зонтичных, немонофилетичности большинства триб Apioideae и необходимости радикального пересмотра систематики Apiales и семейства Apiaceae на основе полученных молекулярных данных.

11. Исследования с использованием RAPD-метода впервые позволили определить уровень генетической изменчивости у агамных видов Alchemilla и сопоставить его с уровнем внутривидовой вариабельности у гороха. Показано удовлетворительное соответствие классификации микровидов системе, основанной на анализе морфологических признаков, и. сделаны конкретные предложения по ее модификации.

12. Молекулярные данные не подтверждают предположения об общности генофонда у совместно произрастающих микровидов и о возможности их рассмотрения только как морфологических вариантов в составе агамно-полового комплекса.

13. Впервые с использованием RAPD-метода выявлен и исследован внутривидовой геномный полиморфизм гороха. Установлены диапазоны различий между сортами, линиями и мутантами гороха. Выявлены сор-тоспецифичные RAPD-маркеры.

14. Обнаружена значительная изменчивость геномов у сомаклональных вариантов гороха, сопоставимая по уровню с межлинейной вариабельностью.
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ

В настоящее время в молекулярной биологии выработан целый ряд экспериментальных подходов, позволяющих устанавливать степень генетического сходства организмов и таксонов самого разного разного ранга -от отдельных индивидуумов одного вида до царств. Тем самым появилась возможность установления филогенетических связей по объективным критериям и создания естественных систем, основанных на степени генетического родства.

Молекулярная филогенетика иногда подвергается критике на том основании, что она обычно оперирует, во-первых, с не проявляемыми в фенотипе нейтральными для отбора признаками, а во-вторых, лишь с отдельными генами, представляющими лишь незначительную часть генома и поэтому не способными служить индикаторами степени родства.

В ответ на первое замечание лучше всего привести цитату из работы известного ботаника Б.М.Козо-Полянского (1925): «Чем более важен данный орган для установления родства, тем меньше значения он имеет, обыкновенно, для данного организма».


Второе замечание отчасти справедливо: чем более протяженные участки генома мы анализируем, тем надежнее филогенетические выводы, которые делаются на этом основании. При этом становится возможным не только сравнение нуклеотидных последовательностей по количеству нук-леотидных замен, но и сопоставление конкретных особенностей организации различных геномов, приобретаемых в результате крупномасштабных перестроек. Именно такая задача стоит перед новым зарождающимся направлением - геномикой.
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