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Размер генома растений зависит от многих факторов, действующих как внутри клетки, так и во
внешней среде, что предполагает его значительную роль в адаптации и эволюции видов. Изучение
размера генома и его изменений имеет длительную историю, тем не менее проблема все еще оста-
ется актуальной в связи с тем, что далеко не все факторы, влияющие на этот эволюционный про-
цесс, известны. Несмотря на значительные усилия в исследовании изменения размера генома в ос-
новных эволюционных линиях растений, общая картина в настоящее время представляется статич-
ной, поскольку не всегда принимается во внимание эволюционный возраст видов. В настоящей
работе мы попытались на систематической основе изучить внутриродовую динамику размера гено-
ма у диплоидных семенных растений. В результате исследования была обнаружена неожиданно
сильная линейная зависимость между размером генома и эволюционным возрастом видов, принад-
лежащих к одному и тому же роду. Такая линейность внутриродовой динамики размера генома про-
слеживается на протяжении миллионов лет, что скорее предполагает постепенные изменения в ко-
личестве ДНК и существенно меньшее влияние естественного отбора. Незначительное число видов
выпало из общей линейной тенденции и, по-видимому, подверглось резким изменениям размера
генома в течение короткого периода эволюционного времени. Таким образом, изменение размера
генома внутри родов многих диплоидных семенных растений не случайно и следует линейной зави-
симости от эволюционного возраста видов.
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Размер генома (РГ) эукариотических организ-
мов является фундаментальной характеристикой,
зависящей от многих внутриклеточных и внеш-
них факторов и способной существенно влиять
на адаптацию и эволюцию видов. По традиции
размер гаплоидного генома в пикограммах ДНК
называют значением “С” (С-value) или 1С. Про-
исхождение этого термина рассматривается в [1,
2]. Так называемый парадокс значения “С” берет
начало от того факта, что содержание ДНК у двух
разных геномов с приблизительно одинаковым
количеством генов может значительно отличать-
ся. Однако уже давно стало очевидным, что в уве-
личение РГ растений и животных огромный
вклад вносит некодирующая ДНК. Существует

немало примеров адаптивного значения неген-
ной ДНК, хотя ее пассивную роль также нельзя
исключать (см. обзоры [3–9]). Позднее эту про-
блему стали рассматривать с точки зрения моле-
кулярных механизмов, отвечающих за изменение
количества ДНК, других внутриклеточных фак-
торов, фенотипических признаков и факторов
эволюции, влияющих на приобретение или поте-
рю ДНК. В процессе эволюции у видов растений
и животных происходило как увеличение, так и
уменьшение количества ДНК.

Известна ассоциация РГ с размером клетки,
длительностью клеточного цикла [10, 11] (см. об-
зор [12]), организацией хроматина в клетках жи-
вотных [13] и метилированием ДНК у растений
[14]. Из других характеристик, влияющих на РГ,
можно назвать фенотипические признаки листо-
вой стратегии (leaf strategy) [15], жизненный цикл

1 Дополнительная информация для этой статьи доступна
по doi 10.31857/S0016675820060041 для авторизованных
пользователей.
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растений [16], уровень сложности индивидуаль-
ного развития [17] и увеличение сложности орга-
низации в процессе эволюции [18], а также ин-
тенсивность метаболизма у животных [19]. Име-
ются данные о связи РГ с ответом на стрессы у
растений [20], образом жизни и продолжительно-
стью генерации травянистых покрытосеменных
[21], а также об ограничении РГ для больших ге-
номов [22, 23]. Возможно влияние РГ на взаимо-
действие растений и растительноядных видов
[24]. Функциональная эффективность генома в
зависимости от его размера рассматривается в
[25]. В работах [26, 27] обсуждали влияние РГ на ви-
довую адаптацию, а в работе [28] – возможную роль
небольших вставок и делеций в изменении РГ.

Полагают, что полиплоидия и размножение
подвижных генетических элементов осуществля-
ют основной вклад в увеличение содержания
ДНК в клетке [29–31], в то время как потеря гене-
тического материала связана с делециями по-
средством известных механизмов рекомбинации
и репарации [32–35] (см. обзор [36]).

Исследование динамики РГ в царстве расте-
ний насчитывает длительную историю и в про-
цессе исследований значительные усилия были
предприняты для понимания возможных причин
и последствий этого эволюционного процесса. В
более поздних работах динамику РГ изучали в
связи с филогенией отдельных таксонов. Многие
исследования посвящены глобальным изменени-
ям в содержании ДНК в основных таксономиче-
ских линиях растений [37–40], а также изменени-
ям, происходящим в отдельных семействах и родах
[41–48]. Тем не менее общая картина изменений РГ
у растений достаточно статична, поскольку времен-
ная составляющая, т.е. время дивергенции видов,
по большому счету не рассматривалась. Основыва-
ясь на значительном объеме информации относи-
тельно РГ видов растений, принадлежащих к одно-
му и тому же роду, и на их детальном филогенети-
ческом датировании, мы провели анализ
внутриродовой динамики РГ в значительном чис-
ле родов, принимая во внимание временную пе-
ременную величину.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

База данных и компьютерное программирование

Величины размера генома растений получены
из базы данных “C-value database” (Royal Botanic
Gardens, Kew, UK. 1997; http://data.kew.org/cval-
ues) [49]. База имеет несколько полей, из которых
в работе использовали следующие: “Family”,
“Genus”, “Species”, “Ploidy level”, “C-value” и
“Estimation method”. Компьютерная программа
для обработки текстовой информации, специаль-
но созданная в рамках исследования для анализа
базы данных, извлекала необходимую информа-

цию и приписывала РГ каждого вида соответству-
ющему роду и семейству.

Времена дивергенции видов и статистика
Для времен дивергенции видов использовали

опубликованные калиброванные филогенетиче-
ские деревья [50–72] (см. также дополнительную
табл.: Supplementary Table S1). Каждое такое дере-
во имеет временную шкалу, которая позволяет
найти время дивергенции отдельного вида. Так
как филогенетические деревья публикуются, как
правило, в виде графических образов без указа-
ния времени дивергенции, единственный способ
его нахождения – прямое измерение длины вет-
вей дерева. Для этой цели использовали простой
метод “линейки”. Прежде всего находили едини-
цу шкалы (один миллион лет), измеренную в
миллиметрах. Затем длину каждой ветви дендро-
граммы в миллиметрах делили на единицу шка-
лы. В результате получали время дивергенции
конкретного вида, выраженное в миллионах лет.
Надежность такого вынужденного подхода дока-
зана, как будет видно из результатов, сильной ас-
социацией между размером генома видов и их
временем дивергенции, что было бы невозможно
в том случае, если бы исходные данные, получен-
ные прямым измерением длины ветвей дендро-
граммы, не воспроизводились (см. раздел “Ре-
зультаты”).

Корреляционный анализ, регрессионный ана-
лиз и статистические критерии были выполнены
с использованием программы SPSS Statistics 17.0.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
База данных значений “С” (С-values), т.е. раз-

меров генома, на момент начала исследования
насчитывала 190 семейств, 894 рода и 2988 видов
диплоидных покрытосеменных растений [49].
Голосеменные были представлены в количестве
13 семейств, 81 рода и 312 видов. Поле базы дан-
ных “Ploidy level” использовали для того, чтобы
исключить из анализа полиплоидные виды, по-
скольку существует возможность влияния полип-
лоидности на внутриродовую динамику РГ.

Далее был выполнен корреляционный анализ
между значениями размера генома (пг ДНК) и
временами дивергенции (млн лет) видов, принад-
лежащих к одному и тому же роду. Для того чтобы
избежать двусмысленности в терминологии, в на-
стоящем исследовании термины “время диверген-
ции видов” и “эволюционный возраст” использо-
вались исключительно для значений времени ди-
вергенции, которые или были опубликованы, или
вычислены как указано выше, исходя из длин
ветвей филогенетических деревьев. Необходимо
отметить, что лишь рода с шестью или более ви-
дами были включены в анализ для большей ре-



ГЕНЕТИКА  том 56  № 6  2020

ВНУТРИРОДОВАЯ ДИНАМИКА РАЗМЕРА ГЕНОМА 669

презентативности выборки. В целом коэффици-
енты корреляции (r) были получены для 12 родов
покрытосеменных и двух родов голосеменных
растений, представляющих 10 семейств и 143 вида
покрытосеменных, а также два семейства и 29 ви-
дов голосеменных растений (табл. 1). Примеры
линейной зависимости между размером генома и
временем дивергенции представлены на рис. 1.
Количество видов в роду варьировало от 6 до 19.
Несколько видов, явно выпадающих из общей
линейной тенденции (8 из 172), были исключены
из анализа, так как их значения радикально изме-
няли корреляцию (табл. 1 и рис. 1). Для абсолют-
ного числа родов количество таких видов было
несущественно (по одному в родах Acacia, Anthur-
ium, Cistus и Vitis). Исключение составил род Arau-
caria, в котором исключенных видов было четыре.
Таким образом, 9 родов из 14 вообще не содержа-
ли виды, не следующие общей линейной зависи-
мости между их РГ и эволюционным временем
(табл. 1).

Значения коэффициентов корреляции были
как положительными, так и отрицательными, т.е.
имела место как прямая, так и обратная корреляция
между изучаемыми величинами, что указывает на
приобретение ДНК и на ее потерю в процессе эво-
люции видов внутри рода. Прямая корреляция

указывает на то, что РГ уменьшался с уменьшени-
ем эволюционного возраста от прошлого к настоя-
щему. Напротив, обратная корреляция указывает
на то, что РГ увеличивался с уменьшением эволю-
ционного возраста. Корреляция оказалась неожи-
данно сильной в большинстве родов как покрыто-
семенных, так и голосеменных растений. У покры-
тосеменных 8 родов из 12 имели абсолютные
значения r ≥ 0.6. То же было справедливо и для двух
родов голосеменных (табл. 1). Для родов Rosa и
Malus значения r были статистически незначимы,
по-видимому вследствие относительно стабиль-
ных РГ видов в пределах этих родов (табл. 1 и рис.
1).

Для аппроксимации эмпирических распределе-
ний к линейной модели использовали регрессион-
ный анализ. В результате линейность обсуждаемой
зависимости была подтверждена для 10 родов с
уровнем значимости <0.05. Исключение составили
Valerianella (p = 0.16) и Anthurium (p = 0.11). Два рода,
Rosa и Malus, не рассматривали вследствие отсут-
ствия корреляции Пирсона. Виды, не следующие
общей внутриродовой тенденции изменения РГ, в
терминах статистики представляют собой выбро-
сы на графике зависимости РГ от времени дивер-
генции (рис. 2, слева). Поэтому для более формаль-
ного основания исключения таких видов из анализа

Таблица 1. Корреляция между временем дивергенции и размером генома видов внутри родов

Примечание. Показано число видов, включенных в корреляционный анализ и исключенных из анализа по причине выпаде-
ния из линейной тенденции. r – коэффициент корреляции, p – уровень значимости r.
1 Корреляция статистически не достоверна (p ≥ 0.05; см. также рис. 1).

Семейство Род r p
Виды

в анализе исключенные

Покрытосеменные
Двудольные

Asteraceae Artemisia 0.64 0.003 16 0
Cistaceae Cistus 0.50 0.03 15 1
Fabaceae Acacia 0.85 0.002 9 1
Rosaceae Rosa1 0.26 0.47 10 0

Vitaceae Vitis 0.64 0.02 11 1
Rosaceae Crataegus –0.56 0.02 13 0
Plumbaginaceae Limonium –0.92 0.005 6 0
Rosaceae Malus1 –0.40 0.05 17 0

Caprifoliaceae Valerianella –0.65 0.02 10 0
Однодольные

Araceae Anthurium 0.61 0.04 8 1
Poaceae Hordeum 0.65 0.001 19 0
Liliaceae Lilium 0.81 0.01 9 0

Голосеменные
Araucariaceae Araucaria 0.60 0.01 14 4
Pinaceae Pinus 0.65 0.004 15 0
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использовали стьюдентизированные остатки значе-
ний РГ родов Acacia, Cistus, Araucaria, Vitis и Anthur-
ium (рис. 2, справа). Остатки для исключенных ви-
дов в родах Acacia, Cistus, Araucaria и Vitis попадают
в интервал 2 < σ < 3, в то время как стьюдентизиро-
ванные остатки значений РГ для остальных видов
всех четырех родов находятся в интервале σ < 2
(рис. 2).

В статистике общепринято считать значения за-
висимой переменной выбросами, если их стьюден-
тизированные остатки больше трех сигм. Однако
такая интерпретация в значительной степени под-
разумевает случайные отклонения. Как отмечалось
выше, вряд ли правомерно считать исключенные
виды результатом случайных ошибок измерения.
В связи с этим представляется возможным при-
нять за выбросы значения зависимой переменной
(РГ), для которых стьюдентизированные остатки
лежат в интервале σ > 2 и таким образом форма-
лизовать исключение из анализа видов, не следу-
ющих общей внутриродовой динамике РГ.

Род Anthurium представляет особый случай, ил-
люстрирующий необходимость принимать во вни-
мание также значения временной переменной. Хотя
остаток РГ для вида A. clidemioides (обозначен кре-
стиком на рис. 2, слева) находится в интервале σ < 2,
его время дивергенции значительно превосходит
времена других видов этого рода, и если рассматри-
вать остатки не РГ, а времени дивергенции, точка,
соответствующая A. clidemioides, попадает в интер-
вал 2 < σ < 3 и может также считаться выбросом.

РГ видов и их эволюционный возраст также
использовали, чтобы вычислить три дополни-
тельных параметра (табл. 2): 1) предполагаемое вре-
мя внутриродового видообразования, которое пред-
ставляет собой разность между максимальным и ми-
нимальным временем дивергенции видов внутри
рода; 2) приобретение или потерю ДНК, что являет-

Рис. 1. Примеры динамики размера генома в родах
Hordeum, Pinus, Crataegus, Limonium, Rosa и Malus.
Точки графика относятся к отдельным видам. Виды
родов Hordeum и Pinus потеряли соответственно 37.6%
ДНК за 5.0 млн лет и 38.9% ДНК за 18.2 млн лет; на-
против, виды родов Crataegus и Limonium увеличили
количество ДНК на 20.2% за 18.2 млн лет и на 72.9% за
3.3 млн лет. В родах Rosa и Malus корреляция отсут-
ствует вследствие относительной стабильности раз-
мера генома в процессе эволюции этих родов (см.
также табл. 1).
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Рис. 2. Динамика размера генома в родах с исключен-
ными видами (обозначены символом “×”). Представ-
лены графики зависимости размера генома от време-
ни дивергенции видов (слева) и соответствующие
графики стьюдентизированных остатков регрессии
(справа). Виды, для которых значения остатков были
больше двух сигм, принимали за выбросы и исключа-
ли из анализа (в случае Anthurium см. текст).
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ся увеличением или уменьшением РГ внутри рода,
выраженных в процентах; 3) скорость приобретения
или потери ДНК, выраженную в пикограммах ДНК
на миллион лет (пг/млн лет).

Эти характеристики динамики РГ варьировали в
широких пределах (табл. 2). У покрытосеменных,
например, их значения составили соответственно
0.9–22.1 млн лет, 8.2–65.9% и 0.003–6.8 пг/млн лет, а
у голосеменных – 18.2–25.8, 8.6–38.9 и 0.06–2.14.
Так как период видообразования ограничен чис-
лом видов с известными РГ и калиброванными
филогенетическими деревьями, характеристики
динамики РГ, представленные в табл. 2, могут из-
меняться в обе стороны по мере того как больше
видов будут доступны для анализа. Семейство
Rosaceae включало более одного рода, что позво-
лило сравнить разные рода в пределах одного се-
мейства. Сравнение показало, что внутриродовая
динамика РГ внутри семейства также весьма из-
менчива (табл. 2). Согласно критерию Стьюден-
та, в отношении второго и третьего параметров,
достоверных различий между двудольными и од-
нодольными, а также между покрытосеменными
и голосеменными растениями не было. Однако
значения первого параметра (предполагаемое
время видообразования) достоверно различались
при сравнении этих групп растений (р = 0.02). К

тому же сравнение значений второго и третьего
параметров между группами покрытосеменных
растений, к одной из которых отнесли рода с уве-
личивающимся содержанием ДНК, а к другой – с
противоположной тенденцией, не выявило стати-
стически значимых различий. Другими словами,
ни приобретение ДНК, ни ее потеря не преоблада-
ли среди родов покрытосеменных растений, что
согласуется с результатами других исследователей
[38, 41, 48]. Преобладание родов голосеменных с
потерей ДНК, по-видимому, объясняется мень-
шим объемом данных для этой группы растений
(табл. 2).

Линейная зависимость между РГ и временем
дивергенции предполагает, что у большинства
видов одного рода РГ изменялся в одном направ-
лении и с близкими значениями скорости приоб-
ретения или потери ДНК. Тем не менее некоторые
виды не следовали внутриродовой линейной дина-
мике изменения РГ. История изучения значений
“С” у растений насчитывает не один десяток лет, а
используемые методы, такие как микроденсито-
метрия и проточная цитометрия, доказали свою
надежность [73, 74]. Таким образом, отличающая-
ся динамика РГ таких “выпадающих” видов, по-
видимому, объясняется специфическими факто-
рами их эволюции, а не случайным отклонением.

Таблица 2. Параметры внутриродовой потери и приобретения ДНК

Примечание. Commel. – коммелиниды. Сокращения “приобр.” и “при.” означают приобретение ДНК, “пот.” – потерю ДНК.

Линия Порядок Семейство Род
Время

видообразования,
млн лет

Приобр./
потеря ДНК, %

Скорость 
приобр./ 

потери ДНК,
пг/млн лет

Приобр./
потеря

Покрытосеменные
Двудольные

Rosidae Vitales Vitaceae Vitis 12.9 9.1 0.004 Пот.
Rosidae I Rosales Rosaceae Crataegus 13.0 20.2 0.013 При.
Rosidae I Rosales Rosaceae Malus 22.1 8.2 0.003 При.
Rosidae I Rosales Rosaceae Rosa 3.3 24.5 0.04 Пот.
Rosidae I Fabales Fabaceae Acacia 5.7 65.9 0.24 Пот.
Rosidae II Malvales Cistaceae Cistus 0.9 29.6 1.00 Пот.
Asteridae Caryophyllales Plumbaginaceae Limonium 3.3 62.6 1.32 При.
Asteridae II Dipsacales Caprifoliaceae Valerianella 16.8 18.5 0.003 При.
Asteridae II Asterales Asteraceae Artemisia 5.9 23.3 0.88 Пот.

Однодольные

Alismatales Araceae Anthurium 2.8 64.3 1.7 Пот.
Liliales Liliaceae Lilium 2.7 18.5 6.8 Пот.

Commel. Poales Poaceae Hordeum 5.0 37.6 0.41 Пот.
Голосеменные

Pinales Araucariaceae Araucaria 25.8 8.6 0.06 Пот.
Pinales Pinaceae Pinus 18.2 38.9 2.14 Пот.
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Так, вариация значений “С” в базе данных для
одного и того же вида незначительна. Например,
для видов Araucaria cunninghamii, Brachypodium syl-
vaticum, Hydrangea scandens и Paeonia caucasica база
содержит соответственно по две записи: 17.35,
17.85; 0.43, 0.44; 1.84, 2.01 и 15.91, 16.3. Для двух
видов, Pinus nigra и Vitis aestivalis, база содержит
соответственно семь и три записи в диапазонах
22.25–25.80 и 0.48–0.55. Значения для P. nigra бы-
ли получены двумя разными методами: микро-
денситометрией и проточной цитометрией.

Близкие значения скорости изменения количе-
ства ДНК у видов одного рода в процессе видообра-
зования, что следует из линейности динамики РГ,
позволяют полагать, что у близкородственных ви-
дов внутриклеточные факторы вносят более значи-
мый вклад в эту динамику по сравнению с фактора-
ми внешней среды. К подобному выводу можно
прийти также, принимая во внимание тот факт, что
однонаправленный линейный характер динамики
РГ не менялся на протяжении миллионов лет эво-
люции видов. Маловероятно, что окружающая
среда вида оставалась стабильной на протяжении
такого длительного периода эволюционного вре-
мени с однонаправленным действием естествен-
ного отбора.

Необходимо отметить, что РГ относится к со-
временным популяциям, а эволюционный воз-
раст, т.е. время дивергенции видов, ко времени их
возникновения. Таким образом, линейная зави-
симость между этими величинами была бы невоз-
можна в случае значительных случайных вариа-
ций РГ в процессе видообразования. Большин-
ство исследований внутривидовых вариаций РГ у
растений относятся к культивируемым видам и
их близким родственникам. Такие вариации РГ
были обнаружены у сои (15%) [75] и кукурузы
(36%) [76]. Небольшую нестабильность РГ обна-
ружили среди сортов кукурузы и популяций ее
дикорастущего родственника – теозинта (6.1% в
обоих случаях) [77]. Незначительные вариации
РГ нашли также среди культивируемых (7.8%) и
дикорастущих (8.8%) популяций Artemisia arbo-
rescens [78] и у Cocos nucifera (1.7%) [79]. Напротив,
РГ гороха, Pisum sativum, оказался стабилен с
внутривидовой вариацией, не превышающей
1.054 раза [80].

Взрывной характер размножения LTR-ретро-
транспозонов трех семейств в геноме Oryza aus-
traliensis, дикорастущего родственника O. sativa,
свидетельствует о подвижности РГ у растений
[81]. Несмотря на то что у некоторых видов рода
Anthurium обнаружили значительную внутриви-
довую вариацию РГ (>20%) [64], восемь из десяти
видов, за исключением древнего вида A. clidemioi-
des, следовали сильной линейной зависимости
между их РГ и эволюционным возрастом, обнару-

женной в настоящей работе (r = 0.61, р = 0.04;
табл. 1).

Эти факты вместе с фактом внутриродовой ли-
нейной динамики указывают на относительно
высокую стабильность содержания ДНК у боль-
шинства сформировавшихся видов диплоидных
семенных растений. Хотя РГ может колебаться
среди популяций, даже 20%-ная вариация, как у
видов Anthurium, не влияет на внутриродовую
корреляцию.

Наши результаты согласуются с моделью дру-
гих исследователей, показавших, что изменение
РГ может быть результатом постепенного накоп-
ления в геноме подвижных элементов и неболь-
ших делеций на протяжении многих миллионов
лет [82]. В предположении этих авторов малове-
роятно, чтобы отбор действовал на небольшие из-
менения РГ, происходящие вследствие видоспе-
цифичных механизмов его регулирования, таких
как амплификация и делеции ДНК. В то же время
значительные изменения количества ДНК могут
служить точкой приложения отбора в то время,
когда окружающая среда быстро меняется. В этом
отношении наши результаты, т.е. линейность ди-
намики РГ, ее родоспецифичность, сохранение
этой линейности на протяжении многих миллио-
нов лет и существование видов с динамикой РГ,
отличающейся от линейной, согласуются с этой
моделью. Это, соответственно, постепенные из-
менения РГ, видоспецифичные клеточные меха-
низмы, накопление небольших изменений РГ в
течение длительного эволюционного времени и
внезапное селективное давление [82]. Нельзя так-
же исключать возможность того, что негативный
эффект резкого увеличения или потери ДНК, ко-
торые неизбежно приводят к дестабилизации ко-
адаптированного генома, вносит свой вклад в по-
степенную линейную динамику РГ внутри родов.

Другая интерпретация полученных результа-
тов основывается на гипотезе динамического ха-
оса в эволюции РГ [83]. Гипотеза предполагает
существование положительной и отрицательной
обратной связи в изменении количества ДНК в
процессе видообразования. В этом случае поло-
жительная обратная связь поддерживает тенден-
цию изменения РГ в ту или другую сторону. На-
против, отрицательная обратная связь приводит к
его стабилизации после завершения видообразо-
вания. Предполагается, что обратная связь суще-
ствует в результате действия отбора на ферменты
метаболизма ДНК, а через их функцию и на изме-
нение РГ.

В настоящей работе не рассматривали факто-
ры внешней среды, способные действовать на ди-
намику РГ, хотя некоторые известные ассоциа-
ции упоминались в начале статьи. Линейный ха-
рактер внутриродовой динамики РГ можно было
бы связать с длительным изменением глобальной
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температуры, однако вероятность этого не слиш-
ком велика вследствие двунаправленных измене-
ний количества ДНК у видов, существовавших
примерно в одно и то же эволюционное время.

Некоторое препятствие в проведении подоб-
ного исследования состоит в том, что два пула ис-
ходной информации, т.е. РГ и филогенетические
деревья, неодинаковы по своему объему. Данных
по филогении родов с достаточным числом видов
существенно меньше, поэтому большее количе-
ство такой информации позволит провести более
точный и расширенный анализ. Рассматриваемые
виды в основном принадлежат к двудольным рас-
тениям линий розид и астерид. Однодольные
представлены тремя семействами трех порядков, а
голосеменные включают только два семейства
единственного порядка. Эти явные филогенетиче-
ские бреши необходимо заполнить новыми дан-
ными в будущем. Возможно, что у полиплоидных
видов растений динамика РГ более сложная и ее
понимание позволило бы расширить наше пред-
ставление об этом явлении. Сравнение внутриро-
довой динамики РГ между растениями и живот-
ными также представляет значительный интерес.

Таким образом, в результате изучения динами-
ки размера генома внутри родов диплоидных се-
менных растений обнаружена неожиданно силь-
ная линейная зависимость между размером генома
и эволюционным возрастом видов, которая про-
слеживается на протяжении миллионов лет. Родо-
специфичная линейная зависимость предполагает,
что в постепенном изменении РГ более существен-
ным фактором являются клеточные механизмы, а
не селективное давление окружающей среды, как
это обычно принято считать. Клеточные механиз-
мы могут включать, например, видоспецифичность
ферментов метаболизма ДНК, отвечающих, в том
числе, за рекомбинацию и амплификацию ДНК.
Можно предположить, что давление отбора про-
является при совпадении двух событий: значи-
тельного изменения количества ДНК и меняю-
щейся окружающей среды. Напротив, те виды,
динамика РГ которых отличается от линейной,
могли подвергаться резкому изменению этого
признака в течение короткого периода эволюци-
онного времени до завершения видообразования
или после него и таким образом претерпевать дав-
ление движущих сил эволюции. Влияние внешних
факторов, возможно, становилось существенным
в том случае, если отбор благоприятствовал значи-
тельному изменению содержания ДНК.
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Genome Size Dynamics within Multiple Genera
of Diploid Seed Plants

A. M. Boutanaeva, * and L. G. Nemchinovb, **
aInstitute of Basic Biological Problems, Russian Academy of Sciences, Pushchino, Moscow oblast, 142290 Russia

bBeltsville Agricultural Research Center, United States Department of Agriculture,
Agricultural Research Service, Beltsville, MD, USA

*e-mail: boutanaev@mail.ru

**e-mail: lev.nemchinov@ars.usda.gov

Genome size in plant species is closely associated with many intracellular and environmental factors, which
makes it important for adaptation and evolution. Although research on genome size changes has a long his-
tory, the problem continues to be challenging because many factors affecting this evolutionary process are still
unknown. Despite substantial effort to investigate genome size changes in major plant lineages, the present-
day picture remains rather static because the age of plant species is not always taken into consideration. We
attempted to systematically investigate genome size dynamics in multiple genera of diploid seed plants. A re-
markably strong intrageneric linear dependence between the genome size and evolutionary age of species was
found. This linearity of intrageneric genome size dynamics has persisted over millions of years, suggesting
gradual changes in DNA content unrelated to the natural selection process. Our results also reveal that some
outlier species did not follow this general trend and could go through drastic changes in genome size over a
short period of evolutionary time. We conclude that genome size within the genera of many diploid seed plant
species is not stochastic and follows a linear dependence on the evolutionary age of the species.

Keywords: genome size, C-value, genome size dynamics, plant genera, genome evolution.
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