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Настоящее исследование посвящено динамике размера генома в процессе эволюции видов расте-
ний и животных, принадлежащих к одному роду. В масштабе таксономических категорий царств
растений и животных размер генома видов имеет тенденцию к снижению, т.е. виды с небольшим ге-
номом существенно преобладают. Однако внутри родов, как растений, так и животных, размер ге-
нома может увеличиваться, уменьшаться или оставаться относительно стабильным на протяжении
всего времени эволюции рода. Эти три варианта составляют базовые компоненты внутриродовой
динамики размера генома. Помимо простой динамики, состоящей из одной компоненты, суще-
ствует сложная составная динамика размера генома, включающая две или даже три базовые компо-
ненты. Динамика диплоидов и полиплоидов внутри родов растений может существенно различать-
ся, что отражает действие разных эволюционных факторов. Причины смены базовой компоненты
в случае сложной динамики не вполне понятны, однако одной из них может быть глобальное похо-
лодание, начавшееся три миллиона лет назад.
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Размер генома (РГ) – фундаментальный при-
знак, являющийся точкой приложения эволюци-
онных факторов и играющий важную роль в эво-
люции и адаптации видов растений и животных.
Основной вклад в увеличение количества ДНК
вносят полиплоидия и мобильные генетические
элементы [1–4], а ее потеря связана с механизмами
рекомбинации и репарации (см, например, [5]).
Возможный вклад в изменение РГ небольших
вставок и делеций обсуждается в [6, 7]. В настоящее
время известно достаточно много корреляций меж-
ду размером генома и факторами внешней среды,
а также биохимическими и структурными внут-
риклеточными параметрами у растенийи живот-
ных (см., например, [8–15]). На РГ могут влиять
такие многофакторные признаки как уровень
сложности индивидуального развития [16], воз-
растающая сложность организации в процессе
эволюции [17] и интенсивность метаболизма [18]
у животных, а также листовая стратегия (leaf strat-
egy) [19]. Листовая стратегия подразумевает вре-
мя жизни листа и отношение масса/поверхность.
В смешанной группе покрытосеменных и голосе-
менных растений присутствует слабая корреля-
ция между РГ и параметрами листовой стратегии,

однако в отдельных группах тех и других корреляция
отсутствует. Известна также ассоциация РГ и жиз-
ненного цикла у растений [14]. Снижение функцио-
нальной эффективности (интенсивность функций
на 1 пг ДНК) у покрытосеменных с одновремен-
ным увеличением содержания ДНК может быть
связано с изменением климата в сторону более
жестких условий [20]. В отдельных случаях изме-
нение РГ совпадает с классификацией таксонов-
растений и может использоваться в их систематике
[21, 22]. Тот факт, что селективное давление вли-
яет на РГ вида, подтвержден в многочисленных
работах и не вызывает сомнения. Однако в нашем
недавнем исследовании внутриродовой динамики
РГ у диплоидных семенных растений приведены
доказательства того, что естественный отбор, по-
видимому, играет значительно меньшую роль в
эволюции этого признака, в отличие от того, как
это принято считать [23]. Была показана линей-
ность динамики РГ на протяжении миллионов
лет эволюции многих родов растений. Такая ли-
нейность не предполагает существенного влия-
ния отбора, так как маловероятно, что факторы
внешней среды, действуя одно направленно в
сторону уменьшения или увеличения РГ, остава-
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лись бы неизменными на протяжении всей эво-
люции рода. Существуют, по меньшей мере, две
интерпретации такой внутриродовой динамики РГ
[23]. Одна из них утверждает, что отбор действует
только на его значительные изменения, в то время
как небольшие вставки и делеции ДНК не влияют
на его эволюцию, что приводит к преобладанию
действия внутриклеточных факторов, таких как
система ферментов метаболизма ДНК [24]. Другая
интерпретация основана на концепции динами-
ческого хаоса в эволюции РГ. В этом случае по-
стулируется эволюционная положительная об-
ратная связь между изменением РГ в ту или иную
сторону и действием отбора опять же на фермен-
ты метаболизма ДНК, которые, в том числе, отве-
чают за рекомбинацию и дупликацию [25].

Механизмы эволюции РГ внутри родов растений
и животных, определяющие линейную динамику, в
значительной степени не известны, и требуется
еще немало исследований как самой динамики РГ,
так и определяющих ее факторов.

БАЗЫ ДАННЫХ И КОМПЬЮТЕРНОЕ 
ПРОГРАММИРОВАНИЕ

Величины размера генома растений (количество
ДНК в пикограммах) получены из базы данных
“C-value database” (Royal Botanic Gardens, Kew,
UK.; http://data.kew.org/cvalues) [26]. Данные по
размеру генома видов млекопитающих, птиц и
земноводных получены из базы данных “Animal
genome size database” (http://www.genomesize.com)
[27]. Компьютерная программа для обработки
текстовой информации баз данных была создана
ранее [23]. Программа извлекает необходимую
информацию и приписывает РГ каждого вида со-
ответствующему роду и семейству.

ВРЕМЕНА ДИВЕРГЕНЦИИ ВИДОВ
И СТАТИСТИКА

Для вычисления времен дивергенции видов
использовали опубликованные калиброванные
филогенетические деревья для растений [28–34]
и животных: млекопитающих [35–40], птиц [41–
43] и земноводных [44–47]. В основном филоге-
нетические деревья публикуются в виде графиче-
ских образов без времен дивергенции, поэтому
прямое измерение длины ветвей дерева – един-
ственный способ их нахождения. Подробно вы-
числение времен дивергенции видов на основе
графических образов дендрограмм описано в [23].

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

ДИНАМИКА РАЗМЕРА ГЕНОМА
У ДИПЛОИДНЫХ РАСТЕНИЙ

В нашей предыдущей работе была обнаружена
сильная корреляция Пирсона между временем
дивергенции видов (эволюционным возрастом) и
размером генома внутри родов диплоидных се-
менных растений. Линейность зависимости была
подтверждена регрессионным анализом [23]. Об-
наруженная прямая и обратная корреляция отра-
жает, соответственно, линейное уменьшение или
увеличение РГ в зависимости от времени дивер-
генции. Эта линейная зависимость сохранялась в
течение миллионов лет, что подразумевает посте-
пенное увеличение или уменьшение РГ в процессе
эволюции видов, принадлежащих к одному и тому
же роду. В некоторых родах корреляция отсутство-
вала, что предполагает относительно стабильный
РГ. Эти три характеристики, т.е. относительно
стабильное количество ДНК, ее накопление или
потеря, представляют собой основные базовые
компоненты внутриродовой динамики РГ (рис. 1;
диплоиды родов Malus, Limonium и Pinus).

В настоящем исследовании применен такой
же методологический подход с вовлечением других

Рис. 1. Примеры внутриродовой динамики размера
генома у растений. Представлены рода Malus, Limoni-
um, Pinus и Crataegus с простыми базовыми компо-
нентами у диплоидов (круги синего цвета) и рода Hor-
deum и Oryza со сложной двухкомпонентной динами-
кой. Разные компоненты у диплоидов показаны
синими и красными кругами. Представлены также
примеры динамики РГ у тетраплоидов Hordeum и
Oryza (коричневые квадраты).
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видов растений, а также видов животных с целью
обобщения полученной информации. Результаты
(коэффициенты корреляции и коэффициенты
детерминации линейной регрессии), подтвер-
ждающие сильную корреляцию между РГ и вре-
менем дивергенции видов внутри родов, а также
линейный характер этой зависимости, представ-
лены в табл. 1. Из 17 базовых компонент динамики
РГ со статистически значимой корреляцией (17
родов растений и животных) линейная зависи-
мость не подтверждена лишь для трех. Это отно-

сится к родам Hordeum, Oryza (рис. 1, синий цвет)
и Schiedea (рис. 2, зеленый).

Необходимо отметить, что не все рода имеют
достаточное количество видов для статистиче-
ской обработки данных (см., например, род Oryza

на рис. 1, красная компонента РГ). Тем не менее
статистически достоверные результаты нашего
предыдущего исследования, касающегося дина-
мики РГ многих родов диплоидных семенных
растений [23], а также результаты настоящей ра-
боты (табл. 1) позволяют их экстраполировать и

Таблица 1. Зависимость размера генома от времени дивергенции видов внутри родов растений и животных

Примечание. Представлены результаты корреляционного и регрессионного анализа. Значения коэффициентов корреляции
(r) и коэффициентов детерминации (R2) с их уровнями значимости (p) показаны для родов, у которых число видов с доступ-
ными данными РГ и времени дивергенции 5 и более, что позволяет достаточно надежную статистическую обработку. Стол-
бец “Компонента динамики РГ” указывает на соответствующий график или часть графика на рис. 1–3. Сокращения кор., кр.,
зел. и син. соответсвуют коричневому (тетраплоиды), красному, зеленому и синему (все диплоиды) цвету точек на графиках.

Семейство Род Плоидность Компонента 
динамики РГ r p R2 p

Виды

в анализе исключенные

Растения
Rosaceae Malus 2n рис. 1, син. –0.40 0.05 0.16 0.06 17 0
Rosaceae Crataegus 2n рис. 1, син. –0.56 0.02 0.31 0.04 13 0
Rosaceae Crataegus 4n рис. 1, кор. –0.23 0.39 0.05 0.11 16 0
Plumbaginaceae Limonium 2n рис. 1, син. –0.92 0.005 0.85 0.01 6 0
Pinaceae Pinus 2n рис. 1, син. 0.65 0.004 0.42 0.01 15 0
Poaceae Hordeum 2n рис. 2, кр. 0.40 0.22 0.16 0.30 11 0
Poaceae Hordeum 2n рис. 2, син. 0.42 0.004 0.18 0.30 8 0
Poaceae Hordeum 4n рис. 1, кор. 0.79 0.03 0.62 0.03 7 0
Poaceae Oryza 2n рис. 1, син. 0.87 0.04 0.76 0.06 5 0
Amaryllidaceae Allium 2n рис. 2, кр. 0.89 0.03 0.79 0.04 5 0
Amaryllidaceae Allium 2n рис. 2, син. 0.15 0.64 0.02 0.62 12 0
Amaryllidaceae Allium 2n рис. 2, зел. –0.25 0.46 0.06 0.44 11 0
Caryophyllaceae Schiedea 2n рис. 2, син. 0.84 0.04 0.71 0.04 5 0
Caryophyllaceae Schiedea 2n рис. 2, зел. 0.43 0.04 0.18 0.07 18 0

Животные
Млекопитающие

Vespertilionidae Myotis 2n рис. 3, кр. –0.93 3 × 10–5 0.86 9 × 10–4 11 0

Vespertilionidae Myotis 2n рис. 3, син. 0.77 2 × 10–4 0.59 0.001 17 0

Macropodidae Macropus 2n рис. 3, син. –0.67 0.04 0.45 0.04 5 1
Птицы

Turdidae Turdus 2n рис. 3, син. –0.81 0.03 0.65 0.02 7 0
Gruidae Grus 2n рис. 3, син. –0.03 0.93 10–5 0.06 10 0

Cisticolidae Cisticola 2n рис. 3, син. –0.34 0.58 0.12 0.57 5 0
Psittacidae Amazona 2n рис. 3, син. –0.31 0.38 0.10 0.60 10 0

Земноводные

Plethodontidae Bolitoglossa 2n рис. 3, син. –0.49 0.03 0.24 0.04 16 0
Plethodontidae Pseudoeurycea 2n рис. 3, син. 0.95 0.01 0.91 0.01 5 1
Plethodontidae Plethodon 2n рис. 3, син. 0.75 0.02 0.56 0.02 9 3
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на большинство малочисленных родов как расте-
ний, так и животных.

Помимо основных базовых компонент РГ-ди-
намики в родах растений существуют более слож-
ные составные типы, как это показано на рис. 1.
Например, у диплоидных видов Oryza (рис. 1) и
Hordeum (рис. 1, 2) внутриродовая динамика РГ
сложная, состоящая из двух базовых компонент:
относительно стабильного и уменьшающегося РГ
(соответственно красные и синие круги). Внутри
рода Allium (Amaryllidaceae) динамика даже более
сложная. Вслед за увеличением РГ у видов Allium
в течение около 4.0 млн лет (рис. 2, средний ряд,
красный цвет) последовала их дивергенция на две
группы со средними значениями РГ 13.6 ± 1.9 и
23.6 ± 2.1 (средний ряд на рис. 2, зеленый и синий
цвет). Согласно критерию Стьюдента, разница
между средними статистически достоверна (р =
= 1.9е–8). Впоследствии, хотя диапазон колебаний
групповых значений РГ существенный, что со-
ставляет 5.0 и 10.4 пг (синие и зеленые круги),
внутри обеих групп РГ не проявлял тенденции к
увеличению или снижению на протяжении около
800 тыс. лет эволюции (корреляция отсутствует со
значениями, соответственно, r = –0.25 и r = 0.15;
табл. 1).

Другой интересный пример сложной динамики
РГ представляет род Schiedea (Caryophyllaceae). У ви-

дов этого рода РГ возрастал на протяжении 6.0 млн
(рис. 2, нижний ряд, красный цвет) и затем ди-
вергировал, как и в случае Allium. Поскольку рас-
пределение РГ в обеих группах дивергировавших
видов Schiedea отличается от нормального, вме-
сто средних величин использовались медианы
(1.43 ± 0.1 и 0.95 ± 0.02; синий и зеленый цвет соот-
ветственно). Согласно непараметрическому крите-
рию Краскела–Уоллиса, различие между группами
достоверно (p = 8е × 10–4). Впоследствии РГ
уменьшался в обеих группах видов, дивергиро-
вавших по этому признаку, с коэффициентами
корреляции 0.84 (синий цвет) и 0.43 (зеленый)
(табл. 1).

Род Schiedea еще интересен тем, что его фило-
гения, биология и экология интенсивно изучались,
что предоставляет возможность связать переход
динамики РГ от одного типа (компоненты) к дру-
гому с изменяющимися условиями окружающей
среды. Виды этого рода являются эндемиками,
обитающими на вулканических Гавайских островах,
сформировавшихся последовательно в виде ост-
ровной цепи. Монофилетическое происхождение
32 современных видов рода Schiedea, 26 из которых
были включены в настоящее исследование, дает
возможность полагать, что все они произошли в
результате единственного события колонизации
цепи вулканических островов. Местообитание

Рис. 2. Сложная многокомпонентная динамика РГ у диплоидов родов Hordeum, Allium и Schiedea. Разные компоненты
показаны красным, синим и зеленым цветом. В родах Allium и Schiedea РГ дивергирует.
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большинства видов ограничено одним островом,
однако пять из них встречаются более чем на од-
ном острове [48]. Новые линии Schiedea, населя-
ющие Гавайский архипелаг, могли появиться в
результате переселения на более молодые острова
до того, как более старые разрушались вследствие
эрозии. Эволюция рода Schiedea включала межо-
стровную и обратную колонизацию, а также внут-
риостровное видообразование [48, 49].

Дивергенция РГ в роде Schiedea, представленная
на рис. 2, может быть связана с дивергенцией разных
линий внутри рода, в частности с предпочитаемым
местобитанием и системой размножения. Две
группы с дивергировавшим РГ включают 5 (груп-
па 1) и 18 (группа 2) видов, которые на рис. 2 по-
казаны синим и зеленым цветом. Эти виды при-
надлежат к пяти секциям: Schiedea (S), Mononeura I
(MI), Mononeura II (MII), Nothoschiedea (N), Al-
phaschiedea (Alp) и Alsinidendron (Als) [48]. Распреде-
ление видов по секциям представлено в табл. 2. В
группе 1 четыре вида из пяти входят в секцию MI,
в которой отсутствуют виды из группы 2, и один
вид принадлежит к секции S. Напротив, полови-
на членов группы 2 (9 из 18) принадлежит к этой
секции (S). Виды из группы 1 также отсутствуют в
секциях MII, N, Alp и Als, в то время как другая
половина видов из группы 2 распределена по этим
секциям.

Разные виды Schiedea предпочитают три раз-
ных местообитания: сухие склоны и скалы, леса с
умеренной влажностью и влажные леса [49]. Рас-
пределение видов двух групп по этим местообита-
ниям представлено в табл. 2. Лишь один вид из
пяти в группе 1 населяет сухие местообитания.
Остальные 4 вида предпочитают умеренно влаж-
ные и влажные леса. Напротив, половина видов
из группы 2 занимают сухие склоны и скалы.

У видов рода Schiedea обнаружены две системы
размножения: мономорфная и диморфная [50].
Две группы видов, дивергировавших по признаку
РГ, также различаются в отношении системы раз-
множения. Большинство видов из группы 1 (4 из
пяти) имеют мономорфную систему размножения,
тогда как в группе 2 мономорфизм характерен для
10 видов, а остальные 8 видов имеют диморфную
систему размножения.

Таким образом, наблюдается явное смещение
в распределении видов в группе 1 по трем факторам:
филогенетическому родству, местообитанию и
системе размножения. Единственный вид, отли-
чающийся от остальных в этой группе по всем
трем признакам, – S. mannii. Напротив, в группе 2
виды распределены примерно поровну между су-
хими и влажными местообитаниями, а также
между двумя системами размножения (табл. 2).
Возможная ассоциация между дивергенцией РГ и
различиями в местообитании и системе размноже-
ния позволяет предположить, что внешние факто-

ры играли существенную роль в его дивергенции.
Можно полагать также, что вследствие изоляции
островных популяций РГ основателей разных ли-
ний был разным и что дивергенция по признаку РГ
происходила в разное эволюционное время: при-
мерно 0.4 млн (группа 1) и 1.4 млн (группа 2) (рис. 2
и табл. 3).

ДИНАМИКА РАЗМЕРА ГЕНОМА
У ПОЛИПЛОИДНЫХ РАСТЕНИЙ

Выше рассматривалась внутриродовая дина-
мика РГ у диплоидных семенных растений, однако
полиплоидные виды в этом отношении не исклю-
чение и следуют той же тенденции изменения РГ,

Таблица 2. Дивергенция размера генома и возможная
ассоциация с филогенией, местообитанием и систе-
мой размножения рода Schiedea

Примечание. Виды группы 1 и группы 2 представлены на
рис. 2 соответственно синим и зеленым цветом.

Виды
группы 1

Виды
группы 2

Секция рода Schiedea

MI 4 0
S 1 9
MII 0 4
Als 0 2
Alp 0 2
N 0 1

Местообитание
Сухие склоны и скалы 1 9
Умеренно влажные леса 2 7
Влажные леса 2 2

Система размножения
Мономорфная 4 10
Диморфная 1 8

Таблица 3. Время изменения тенденции в динамике
размера генома

Примечание. Представлены временные точки смены компо-
ненты для родов со сложной динамикой размера генома.

Род Время, млн лет

Растения

Allium 0.5
Allium 0.8
Hordeum 1.3
Schiedea 0.4
Schiedea 1.4
Oryza 1.5

Животные

Myotis 3.2
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т.е. его увеличения, уменьшения или относитель-
ной стабильности в процессе эволюции рода. На
рис. 1 (коричневые квадраты) представлена дина-
мика РГ тетраплоидов родов Crataegus, Hordeum и
Oryza. Можно видеть, что в случае Crataegus РГ
тетраплоидов существенно не изменяется на про-
тяжении 18 млн, в то время как в роде Hordeum РГ
снижается в течение 4 млн, а в роде Oryza – растет
в течение 7 млн. Необходимо отметить, что динами-
ка РГ у диплоидов и полиплоидов, относящихся к
одному роду, может существенно различаться. Так,
у диплоидов Crataegus РГ увеличивается с эволю-
ционным временем, а у тетраплоидов он стабилен
(рис. 1 и табл. 1). Диплоиды Hordeum и Oryza имеют
двухкомпонентную динамику, тогда как тет-
раплоиды этих родов соответственно редуцируют
и аккумулируют ДНК (рис. 1 и табл. 1).

ДИНАМИКА РАЗМЕРА ГЕНОМА
У ЖИВОТНЫХ

Внутриродовая динамика РГ у животных
включает те же базовые компоненты стабильности,
увеличения и уменьшения, а также сложную ди-
намику, состоящую из более чем одной компонен-
ты. Особенность родов животных состоит в том, что
большинство из них содержит небольшое число
видов, что исключает статистический анализ ас-
социации между переменными времени дивер-
генции и РГ. Тем не менее даже в малочисленных
родах явно прослеживаются те же тенденции дина-
мики РГ, что и в родах с большим числом видов.
Например, в классе млекопитающих виды рода
летучих мышей Artibeus накапливали ДНК в течение
1.8 млн лет. В широко известном роде Canis РГ оста-
вался стабильным на протяжении 30 млн, начиная
от серого волка (C. lupus; 30 млн, 2.8 пг), койота
(C. latrans; 16 млн, 2.8 пг), красного волка (C. rufus;
0.39 млн, 3.0 пг) и заканчивая домашней собакой
(C. familiaris; 0.03 млн, 3.1 пг).

Многочисленный род летучих мышей Myotis
имеет сложную динамику РГ. Сначала РГ доста-
точно интенсивно растет в процессе эволюции от
1.9 до 3.3 пг в течение 4.3 млн, а затем, после рез-
кого падения до 2.4 пг, постепенно незначитель-
но снижается до 2.2 пг на протяжении 2.7 млн
(рис. 3, красный и синий цвет; табл. 1). Времена
дивергенции для рода Myotis вычислены на основе
калиброванных дендрограмм из трех независимых
исследований [35–37]. Максимальная разница меж-
ду временами дивергенции повторяющихся видов
этого рода была 0.06 млн в нисходящей компо-
ненте динамики РГ (рис. 3, синий цвет) и 0.96 млн
в восходящей компоненте (рис. 3, красный цвет),
что свидетельствует о надежности подхода опре-
деления значений временной переменной (см.
Материалы и методы и [23]).

В классе земноводных у саламандр в роде Boli-
toglossa РГ увеличивается на 20 пг за 20 млн, т.е. на

1 пг в миллион лет, в то время как в родах Pseu-
doeurecia и Plethodon РГ снижается на 20 пг за
8.1 млн и на 8 пг за 20 млн соответственно. В роде
лягушек Leptodactylus РГ существенно возрастает
на 48.3 пг в течение 3 млн (16 пг за 1 млн). В трех
родах птиц, Grus, Cisticola и Amazona, РГ остается
стабильным на протяжении соответственно 10.8,
2.4 и 24.5 млн, а в роде Turdus незначительно уве-
личивается на 0.28 пг за 8.8 млн (табл. 1 и рис. 3).

В родах Macropus, Pseudoeurycea и Plethodon не-
которые виды не следуют общей тенденции, т.е.
являются выбросами, и были исключены из ана-
лиза (рис. 3). В предыдущей работе мы подробно
рассматривали причину таких выбросов в родах
растений и пришли к выводу, что их появление не
правомерно считать случайными ошибками опреде-
ления как количества ДНК, так и времени дивер-
генции [23]. В настоящем исследовании, так же как
и в предыдущем, стьюдентизированные остатки
линейной регрессии видов-выбросов по пере-
менной РГ находились в интервале 2 < σ < 3, тогда
как за случайные отклонения принимаются зна-
чения, у которых остатки лежат в интервале σ > 3.
Помимо результатов статистической обработки
данных в поддержку неслучайного присутствия
видов-выбросов, обращает внимание достаточная
надежность современных методов изучения раз-
мера генома и филогении видов (подробнее см. в
[23]), что также свидетельствует в пользу их зако-
номерного появления в процессе эволюции РГ
рода.

РГ видов-выбросов, в отличие от остальных,
мог подвергаться сильному давлению отбора и
быстрому эволюционному изменению в сторону
увеличения или уменьшения. Подтверждением
служит пример рода кенгуру Macropus с восходя-
щей динамикой РГ в течение 4.1 млн лет. Для этого
рода времена дивергенции взяты из двух незави-
симых работ [38, 39]. Как видно из рис. 3, один
вид из пяти (M. rufogriseus) является выбросом из
линейной зависимости в обоих исследованиях
филогении Macropus (знак “×” на рис. 3), что под-
тверждает закономерность присутствия таких ви-
дов во внутриродовой динамике РГ. Разница в
значении времени дивергенции для этого вида
составляет 0.7 млн. Возможно, что при большем
числе доступных для анализа видов, принадлежа-
щих к одному роду, некоторые из этих выбросов
обратятся в дополнительную базовую компонен-
ту сложной динамики РГ.

ПЕРЕХОД МЕЖДУ БАЗОВЫМИ 
КОМПОНЕНТАМИ СЛОЖНОЙ ДИНАМИКИ 
РГ И ГЛОБАЛЬНОЕ ИЗМЕНЕНИЕ КЛИМАТА

Интересно, что переход от одной базовой ком-
поненты к другой у родов со сложной динамикой
РГ происходил, примерно, в интервале 0.5–
3.0 млн лет (табл. 3). У четырех родов растений
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этот переход имел место позднее (менее 2 млн), а
у единственного представленного в настоящем
исследовании рода животных с двухкомпонент-
ной динамикой (Myotis) – ранее (3.2 млн). Точка 3
млн на шкале геологического времени хорошо
известна в области исследования истории гло-
бального климата. Известно, что последние три
миллиона лет характеризуются циклами оледене-
ний и межледниковых периодов с общим пони-
жением глобальной температуры (см., например,
[51–53]). Возможно, что смена тенденции в эво-
люции РГ видов внутри родов связана с пониже-
нием глобальной температуры 3 млн лет тому на-
зад, однако только для немногих изученных родов
характерна его сложная динамика. Например, у
растений такая динамика наблюдается лишь у че-
тырех родов из 26 (15%) (предыдущее исследование
и настоящее), а у животных – это один род Myotis

из 12 (8.3%). Отсюда следует, что глобальное по-
холодание было не единственным фактором,

влияющим на внутриродовую динамику РГ как у
растений, так и у животных, а также то, что в ди-
намику простых компонент существенный вклад
вносят скорее внутриклеточные факторы по
сравнению с селективным влиянием внешней
среды.

Таким образом, линейность динамики РГ
внутри родов растений и животных является ее
характерным признаком наряду с относительно
стабильным РГ на протяжении всей эволюции ро-
да. Такая линейность в течение многих миллио-
нов лет предполагает менее существенную роль
отбора по сравнению с видоспецифичными фак-
торами, например, ферментной системой мета-
болизма ДНК, контролирующую такие функции,
как репликация и рекомбинация. Это следует из
того, что однонаправленное действие внешних
факторов на протяжении длительного эволюци-
онного времени маловероятно. Можно полагать,
что действие отбора проявляется в полной мере

Рис. 3. Примеры внутриродовой динамики размера генома у животных. В роде Myotis динамика РГ двухкомпонентная.
Выбросы из линейной зависимости между РГ и временем дивергенции обозначены знаком “×”.
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при смене тенденции изменения РГ, в том числе
его дивергенции, в процессе эволюции родов с
многокомпонентной динамикой. По-видимому,
существенное действие отбора также характерно
для видов, представляющих собой выбросы из
общей внутриродовой линейной тенденции.

В динамике РГ на более низком уровне таксо-
номических категорий остается еще много неяс-
ного и накопление фактов в отношении как рас-
тений, так и животных представляет значитель-
ный интерес. В частности, это касается факторов,
определяющих эволюцию РГ внутри родов.

Настоящая статья не содержит каких-либо ис-
следований с использованием в качестве объекта
животных.

Настоящая статья не содержит каких-либо ис-
следований с участием в качестве объекта людей.
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Components of Intrageneric Genome Size Dynamics in Plants and Animals
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This study is dedicated to genome size dynamics during evolution of plant and animal species belonging to
the same genera. At the scale of the taxonomic categories of plant and animal kingdoms, genome size of spe-
cies trends to decline, which means that species with small genomes significantly prevail. However, within
genera of both plants and animals genome size can increase, decrease, or remain relatively stable during the
entire time of genus evolution. These three patterns represent the basic components of intrageneric genome
size dynamics. Aside of this simple dynamics with one component, there exists complex dynamics consisting
of two or even three basic components. Genome size dynamics of diploids and polyploids within plant genera
can significantly differ which reflects influence of different evolutionary factors. The reasons of the compo-
nent change in the case of the complex dynamics is not completely clear, however one of those can be the
global cooling which began three million years ago.

Keywords: intrageneric genome size dynamics, components of genome size dynamics, genome evolution.
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