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Л А Б О РАТО Р И Я

молекулярной 
генетики

ОСНОВНЫЕ ДОСТИЖЕНИЯ И РЕЗУЛЬТАТЫ:
Показана роль отдельных классов повторяющихся после-
довательностей ДНК в структуре, организации и функцио-
нировании генома растений. Продемонстрирована  воз-
можность модуляции активности промоторов простыми 
повторами(AT)n и (AC)n. Cоздана высоко насыщенная моле-
кулярными маркерами генетическая карта ржи.

Создан ряд оригинальных векторных систем, несущих хо-
зяйственно-ценные гены: хитиназы, глюкозооксидазы, ци-
тохрома P450scc, рамнолипидов и др. Созданы модельные 
и сельскохозяйственные трансгенные растения (табак, на-
перстянка, картофель, рапс) с генами биосинтеза рамноли-
пидов rhlA и rhlB, хитиназы, цитохрома P450scc, Cry3aM,  
глюкозооксидазы, устойчивости к гербициду bar. Впервые в 
Беларуси проведено испытание в контролируемых условиях 
линии трансгенного картофеля,  содержащих чужеродный 
ген Cry3aM. 

Выявлены источники генов устойчивости к болезням и вре-
дителям среди видов, межвидовых гибридов, сортов, об-
разцов и селекционного материала яблони различного ге-
нетического происхождения, показана эффективность 
комбинации ряда генов в одном генотипе при создании вы-
сокоустойчивых к болезням сеянцев яблони. Разработаны 
методические подходы для маркер-сопутствующей селек-
ции яблони на основе внедрения в традиционный селекци-
онный процесс принципиально новых для Беларуси моле-
кулярных методов.

Проведена оценка уровня генетического разнообразия гено-
фонда семечковых и косточковых плодовых культур, выра-
щиваемых в Беларуси, установлены родственные связи меж-
ду сортами, определены системы молекулярных маркеров 
для установления родословных сортов, разработаны мето-
ды ДНК идентификации сортов, пригодные для практическо-
го использования.  Разработаны молекулярно-генетические 
паспорта основных сортов семечковых и косточковых куль-
тур. На примере сорта Антоновка обыкновенная показано, 
что изменения, приводящие к возникновению клоновых му-
тантов, могут являться результатом активности ретротранс-
позонов Ty3-gypsy группы. 

В результате исследования структурно-функциональной ор-
ганизации генома злаковых культур разработаны комплекс-
ные методы идентификации полиморфизма селекционно- 
ценных генов пшеницы. Создана база данных содержания 
хозяйственно ценных генов в сортах озимой пшеницы. Раз-
работаны и внедрены в селекционный процесс пшеницы но-
вые для Беларуси методы маркер сопутствующей селекции. 

Методы ДНК идентификации сельскохозяйственных расте-
ний внедрены в селекционный и учебный процесс в Беларуси, 
Украине, России, Республиканском центре по генетическому 
маркированию и паспортизации растений, животных, ми-
кроорганизмов и человека Института генетики и цитологии 
НАН Беларуси.

НАПРАВЛЕНИЯ ДЕЯТЕЛЬНОСТИ
•	 разработка новых методов и техноло-
гий, направленных на более глубокое из-
учение генетических процессов и генов, 
в том числе представляющих интерес для 
селекции сельскохозяйственных культур.
•	 создание генетически модифицирован-
ных (трансгенных) растений с хозяйствен-
но-ценными признаками.
•	 маркер-сопутствующая селекция.
•	ДНК -идентификация и паспортизация 
сельскохозяйственных культур.

ИСТОРИЧЕСКАЯ СПРАВКА
Лаборатория создана в 1985 г. академиком Картелем Н.А. на основе группы генетической 
трансформации растений. 

ГОСУДАРСТВЕННОЕ НАУЧНОЕ УЧРЕЖДЕНИЕ  
ИНСТИТУТ ГЕНЕТИКИ И ЦИТОЛОГИИ 
НАЦИОНАЛЬНОЙ АКАДЕМИИ НАУК БЕЛАРУСИ
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Дендрограмма генетического сходства образцов яблони, 
построенная на основе результатов SSR-анализа

Консервативные домены белка Hcrvf2 яблони и гипотетического белка PVf1 груши Этапы пирамидизации генов 
Rvi6, Rvi17, Sd1, Md-ACS1-2, ЛКП 
устойчивости к бактериальному 

ожогу в геноме гибридных 
сеянцев яблони


