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Реферат

Магистерская диссертация 51 с., 4 табл., 13 рис., 22 источников.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: ПОЛИМЕРАЗНАЯ ЦЕПНАЯ РЕАКЦИЯ (ПЦР), 

АМПЛИФИКАЦИЯ, ТОТАЛЬНАЯ ДНК, RAPD-МАРКЕРЫ, ГЕНЕТИЧЕСКИЙ 

ПОЛИМОРФИЗМ, H ER A C LEU M  SPP.

Цель: с помощью RAPD диагностики выявить генетический

полиморфизм у инвазивных растений из родов Heracleum.

Практическое значение работы: полученные данные помогут на 

практике разработать эффективные методы борьбы с инвазивными видами 

Heracleum  spp.

Предмет исследования: биоматериал инвазивных видов растений.

Объект исследования: Heracleum  spp.

Научная новизна: данный вид исследования на территории Витебской 

области Республики Беларусь проводится впервые.

Область применения работы: в сельском хозяйстве, в вопросах охраны 

окружающей среды.

Метод исследования: лабораторно-аналитический.

Место проведения работ: Научно-исследовательская лаборатория ПЦР- 

анализа Витебского государственного университета имени П.М. Машерова.
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Введение

Генетический полиморфизм есть длительное разнообразие генотипов, при 

котором даже наименее распространенные генотипы в популяциях превышают 

1% от общей численности. Мутации и рекомбинации генетического материала 

являются источником генетического полиморфизма. Согласно ряду 

проведенных исследований, распространение генетического полиморфизма 

достаточно велико [1].

Адаптация к среде обитания и скорость эволюционного процесса зависят 

от запаса генетического полиморфизма, находясь в прямой 

пропорциональности. Оценка количества полиморфных аллелей при этом 

традиционными генетическими методами весьма затруднительна, ведь 

присутствие определенного гена в генотипе обусловлено скрещиванием особей 

с различным проявлением фенотипических особенностей, кодируемых данным 

геном. Выявлению количества аллелей, формирующих данный признак, 

способствует вычисление доли особей с различными фенотипами в популяции 

[2].
В методологии исследования молекулярно-генетического полиморфизма 

растений за последнее время сделан шаг вперед, благодаря использованию 

ДНК-маркеров и, в частности, маркеров, полученных на основе полимеразной 

цепной реакции (ПЦР). Быстрота получения результатов и относительная 

дешевизна полимеразной цепной реакции -  это то, что особенно прельщает в 

этом методе [1].

Вариант полимеразной цепной реакции с единичным коротким 

произвольным праймером (ПП-ПЦР или RAPD - Random Amplified DNA) 

является наиболее распоространенным методом в исследовании молекулярно

генетического полиморфизма. Вышеназванный метод доказал свою
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эффективность в дифференциации и идентификации организмов, в работах по 

использованию ПП-ПЦР на сое и микроорганизмах. В настоящее время в 

молекулярной генетике данный метод используется повсеместно. Сложно найти 

и организмы, геномы которых бы не исследовали с помощью полимеразной 

цепной реакции. Это особенно заметно по тем мировым проектам, которые 

сегодня используют ДНК-маркеры для наиболее детального исследования особо 

ценных в народном хозяйстве организмов [2].

Указанный метод заключается в амплификации нескольких участков ДНК 

клетки (тотальной ДНК), включая ДНК митохондрий, или хондриом, с 

использованием коротких праймеров, в результате чего есть возможность 

получить набор фрагментов, называемых RAPD- маркерами. Степень родства 

между индивидами Оценка степени родства между особями проводится, 

учитывая наличие или отсутствие конкретных фрагментов на 

электрофореграмме и степени интенсивности полос на ней [2].

В данной работе уровень ДНК-полиморфизма оценивался как отношение 

числа полиморфных ДНК-фрагментов и интенсивности их свечения к общему 

числу ДНК-маркеров с использованием статистических методов.

Цель: с помощью RAPD диагностики выявить генетический

полиморфизм у инвазивных растений из родов Heracleum.

Для достижения цели были поставлены следующие задачи:

1. Выделить тотальную ДНК из растений;

2. Амплифицировать участки тотальной ДНК при помощи 

неканонических RAPD праймеров;

3. Визуализировать амплифицированную ДНК при помощи гель 

электрофореза и Gel Doc XR+ BIO RAD;

4. Провести секвинирование ампликонов нескольких образцов;

5. Выполнить статистический анализ полученных данных;

6. Сделать выводы.
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Практическое значение работы: полученные данные помогут на 

практике разработать эффективные методы борьбы с инвазивными видами 

H era cleu m  spp .

Предмет исследования: биоматериал инвазивных видов растений.

Объект исследования: H eracleu m  sp p .

Научная новизна: данный вид исследования на территории Витебской 

области Республики Беларусь проводится впервые.

Область применения работы: в сельском хозяйстве, в вопросах охраны 

окружающей среды.

Метод исследования: лабораторно-аналитический.

Место проведения работ: Научно-исследовательская лаборатория ПЦР- 

анализа Витебского государственного университета имени П.М. Машерова.
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