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Развитие методов генетичес- C

кой инженерии растений ставит 
в современном обществе вопрос 
о безопасности трансгенных рас-
тений. трансформация растений 
часто критикуется, как искусст-
венный процесс, осуществляемый 
только в лаборатории. В то же 
время существуют данные о том, 
что некоторые представители рода 
Nicotiana и Linaria содержат в их 
геномах последовательности, гомо-
логичные т-ДНк из Agrobacterium 
rhizogenes. В настоящий момент 
остается открытым вопрос о том, 
существуют ли другие примеры 
горизонтального переноса генов 
от агробактерий к растениям среди 
представителей сем. Solanaceae, 
Plantaginaceae и других покрытосе-
менных растений. В данной работе 
проведен скрининг представителей 
четырех родов сем. Solanaceae 
на наличие последовательностей, 
гомологичных онкогенам rolB, rolC, 
ORF13, ORF14. у всех исследован-
ных видов (кроме рода Nicotiana) 
случаев горизонтального переноса 
указанных генов не обнаружено. 
По-видимому, присутствие в геноме 
нетрансформированных растений 
последовательностей, гомологичных 
онкогенам A. rhizogenes харак-
терно только для части видов рода 
Nicotiana.
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ИзученИе возможного горИзонтального 
переноса генов от агробактерИй к некоторым 
представИтелям семейства Solanaceae

эКолого-генетичеСКие модели

ВВЕДЕНИЕ

Под горизонтальным переносом генов понимают передачу генетическо-
го материала, между организмами, которых нельзя определить в понятиях 
родители и потомки. Для прокариотических организмов это — один из клю-
чевых механизмов появления комбинационной изменчивости. Среди эука-
риотических организмов также возможен горизонтальный перенос генов. 
Одним из примеров горизонтального переноса генов с участием высших эу-
кариот является наличие в геномах ряда «нетрансформированных» растений, 
в частности некоторых видов в пределах родов Nicotiana (сем. Solanaceae) 
и Linaria (сeм. Plantaginaceae) последовательностей, гомологичных Т-ДНК 
Agrobacterium rhizogenes (White et al., 1983; Furner et al., 1986; Meyer et al., 
1995; Frundt et al., 1998; Matveeva et al., 2012). Патогенная почвенная бак-
терия Agrobacterium переносит и встраивает в геном растения Т-ДНК — 
фрагмент большой плазмиды Ti или Ri, вызывающей образование опухо-
лей — корончатых галлов или «бородатых» корней соответственно. Таким 
образом, формируются трансгенные ткани на зараженном растении, после 
чего оно, как правило, погибает (Schell et al.,1979; Schell and Van Montagu, 
1977; White et al., 1982, 1985).

Вместе с тем Т-ДНК-подобные последовательности, присутствующие 
в геномах табака и льнянок, сохранились в ходе эволюции и по настоящее 
время передаются в ряду половых поколений. Представляет интерес выяс-
нить, является ли способность к захвату Т-ДНК и сохранению ее в геноме 
свойством определенных видов растений, или Т-ДНК-содержащие виды слу-
чайно распространены среди представителей различных семейств.

Поиск онкогеноподобных последовательностей в пределах сем. Sola naceae 
был проведен только у представителей рода Nicotiana и нескольких видов дру-
гих родов (Intrieri and Buiatti, 2001). Методом блот-гибридизации геномной 
ДНК по Саузерну и ПЦР онкогеноподобные последовательности были вы-
явлены у N. glauca, N. cordifolia, N. debneyi. N. tabacum, N.tomentosiformis, 
N. otophora, N. suaveolens N. benavidesi, N. setchelli, N. arentsi, N. acuminata, 
N. gossei, N. exigua (Intrieri and Buiatti, 2001). Интересно отметить, что дан-
ные последовательности обнаружены у всех исследованных представителей 
указанных видов, вне зависимости от экологических и географических условий 
их произрастания. То есть наличие Т-ДНК в геноме является характеристикой 
вида (White et al., 1983; Furner et al., 1986; Meyer et al., 1995; Frundt et al., 
1998; Intrieri, Buiatti, 2001).

Не исключено, что последовательности Т-ДНК из разных видов агробак-
терий могли в процессе эволюции независимо встраиваться в геномы раз-
личных видов растений. В геномах ряда растений они сохранились до наших 
дней (например, у представителей родов Nicotiana и Linaria), в то время как 
у других растений могли быть утеряны.

Долгое время анализ большого количества видов на наличие онкогенопо-
добных последовательностей был затруднителен по причине несовершенства 
используемых методов для массового скрининга. Ранее для этого использо-
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вали два основных метода: блот-гибридизацию геномной 
ДНК по Саузерну, с последующим клонированием и сек-
венированием фрагментов, дающих позитивный гибри-
дизационный сигнал; классические варианты ПЦР с пос-
ледующей гибридизацией по Саузерну наработанных 
продуктов и секвенированием фрагментов с позитивным 
гибридизационным сигналом (White et al., 1983; Intrieri 
and Buiatti, 2001). В первом случае трудности были 
обусловлены длительностью экспериментов. Во вто-
ром — основные проблемы были связаны с подбором 
зонда, который, с одной стороны, не давал бы ложных 
гибридизационных сигналов из-за перекрывания своей 
последовательности с последовательностями праймеров, 
а с другой стороны, был бы достаточно протяженным для 
эффективного мечения (Matveeva et al., 2003).

Развитие и широкое распространение метода ПЦР 
в реальном времени открывают новые возможности 
в геномных исследованиях. Мы использовали модифика-
цию метода, называемую “TaqMan”, которая позволяет 
совмещать в одной реакции преимущества ПЦР и гиб-
ридизации по Саузерну. Использование вырожденных 
праймеров и зонда, сконструированных к консерватив-
ным частям исследуемого гена, позволяет обнаруживать 
онкогены, последовательности которых несколько отли-
чаются от описанных ранее (Matveeva et al., 2012).

Целью данной работы является изучение возмож-
ностей горизонтального переноса генов от агробакте-
рий к представителям семейства Solanaceae. Конкрет-
ная задача заключается в поиске последовательностей, 
подобных онкогенам Т-ДНК Agrobacterium  rhizogenes 
в геномах растений рода Solanum  (sec.  Lycopersicon, 
Petota), Capsicum и Physalis с использованием метода 
ПЦР в реальном времени. Свое исследование мы сфоку-
сировали на данных объектах не случайно. Одной из при-
чин была филогенетическая близость исследуемых родов 
к роду Nicotiana, где Т-ДНК-подобные последователь-
ности обнаружены ранее. Второй причиной является 
наличие среди представителей исследуемых родов куль-
турных растений, а также видов, вовлекаемых в межви-
довую гибридизацию для придания культурным формам 
новых сельскохозяйственно важных свойств (Thieme et 
al., 1997, 2010).

МАТЕРИАЛЫ 

В качестве объекта исследований взяты предста-
вители рода Lycopersicon  (по современной классифи-
кации относимые к роду  Solanum  секции  Lycopersicon 
(Peralta et al., 2006): L. chmielewskii, L. esculentum var. 
cerasiforme, L. glabratum, L. hirsutum, L. peruvianum, 
L.  pimpinellifolium, L.  cheesmanii,  L.  parviflorum, 
L.  сhilense,  рода Solanum:  S.  acaule,  S.  ajanhuiri, 
S. albicans, S. andigenum, S. berthaultii, S. boyacense, 
S. boyacense, S. canarense, S. canarense, S. cardiophyllum, 
S.  chacoense,  S.  chaucha,  S.  chocclo,  S.  curtilobum, 

S.  demissum,  S.  demissum,  S.  doddsii,  S.  dulcamara, 
S. fendleri, S. goniocalyx, S. hjertingii, S. hondelmanii, 
S.  hougassi,  S.  jamesii,  S.  juzepczukii,  S.  kurtzianum, 
S.  mamilliferum,  S.  phureja,  S.  pinnatisectum,  S.  pin-
natisectum,  S.  polytrichon,  S.  riobambense,  S.  ry bi-
nii,  S.  sparsipilum,  S.  spegazzinii,  S.  stenotomum, 
S.  stoloniferum,  S.  tarijense,  S.  tenuifilamentum, 
S. tuberosum, S. vernei, S. verrucosum, S. oplocense, рода 
Capsicum: C. аnnuum и рода Physalis: Ph. ixocarpa.

Растительный материал получен из семян коллекции 
ВИРа или собран на опытных участках ВИРа. В ходе 
анализа каждого вида использовали от 5 до 10 растений.

В качестве контроля использовали виды рода 
Nicotiana:  N.  tabacum,  N.  langsdorffii,  любезно  предо-
ставленные Всероссийским НИИ табака, махорки и та-
бачных изделий РАСХН.

Штамм Agrobacterium  rhizogenes 8196, любезно 
предоставленный профессором Ondjey M. (Чешские Бу-
дуевицы, Чехия), использовали для трансформации рас-
тений табака.

МЕТОДЫ 

Для получения асептических растений семена тома-
тов, картофеля и перца обрабатывали смесью 33%-й пе-
рекиси водорода, воды и этилового спирта (соотношение 
1 : 1 : 2) в течение 15 минут. В условиях ламинарного бок-
са семена высевали для проращивания на питательную 
среду Мурасиге-Скуга (МС) без гормонов (Murashige, 
Skoog, 1962). В дальнейшем растения выращивались 
в условиях 24-часового светового дня в чашках Петри 
и кровяных баночках.

Культуру бактерии Agrobacterium  rhizogenes выра-
щивали на твердой среде LB (Sambrook et al, 1989).

Трансформацию растений табака проводили методом 
листовых дисков (Draper, Skott, 1988). Отбор трансфор-
мантов проводился по наличию специфических феноти-
пических признаков (образование «бородатых» корней). 
Агробактериальной трансформации с использованием 
штаммов A. rhizogenes (8196) были подвергнуты 10 лис-
тьев табака N. tabacum. Спустя три недели после транс-
формации с ипользованием штамма 8196 были отобра-
ны девять эксплантов с ярко выраженным проявлением 
признака «бородатых» корней. Экспланты использовали 
в качестве позитивного контроля в молекулярно-генети-
ческих экспериментах.

Выделение ДНК
Тотальную ДНК растений выделяли по описанной 

в литературе методике (Dellaporta et al., 1983). ДНК была 
выделена из отобранных трансформированных листовых 
эксплантов N.  tabacum. ДНК нетрансформированно-
го табака, перца и томатов была выделена из растений, 
находящихся на стадии 4–6 листьев. ДНК картофеля, 
физалиса и паслена была выделена из молодых листьев 
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растений, находящихся в стадии цветения. Во всех слу-
чаях вегетативный материал, полученный от различных 
растений одного вида, был объединен до выделения 
ДНК. Таким образом, препараты ДНК каждого вида со-
держали смесь ДНК нескольких растений.

Проведение ПЦР
Для проверки возможности использования полученных 

ДНК для проведения ПЦР с заданными праймерами была 
проведена ПЦР с ДНК исследуемых растений в амплифи-
каторе Терцик («ДНК технологии»), с использованием по-
луслучайных праймеров SR1 (AGCAGGTCAGGC), SR11 
(ACTTACCTGCCCTTC), SR16 (ACTTACCTGCCTGAC), 
и SR17 (ACTTACCTGCGGGTG) и праймеров к гену 
убиквитина (Ub-for: atgcagatytttgtgaagac; Ub-rev: 
accaccacgragacggag). Праймеры синтезированы фирмой 
«Синтол».

ПЦР проводили в объеме 50 мкл. Реакционная 
смесь содержала 10 нг ДНК, 10 пкМ праймера (-ов), 
2,5 U Taq полимеразы (Sileks M), буфер, предложен-
ный фирмой-производителем фермента и 200 мкM 
каждого dNTP. Контролем на отсутствие контаминации 
служил результат ПЦР со всеми компонентами, кроме 
ДНК. Для ПЦР с праймером SR1 использовали про-
грамму: 5 мин 93 oC, 33 цикла (17 сек 93 oC, 40 сек 37 oC, 
40 сек 72 oC), далее 5 мин 72 oC.

ПЦР с использованием праймеров SR11–17 про-
водили по программе: 5 мин 93 oC, 7 циклов (17 сек 
93 oC, 40 сек 46 oC, 40 сек 72 oC), 26 циклов (17 сек 
93 oC, 40 сек 48 oC, 40 сек 72 oC), далее 5 мин 72 oC. 
ПЦР с использованием праймеров к гену убиквити-
на проводили по программе: 5 мин 93 oC, 33 цикла 
(17 сек 93 oC, 40 сек 57 oC, 40 сек 72 oC), далее 5 мин 
72 oC. Фрагменты разделяли в 1%-м агарозном геле 
на 1-кратном буфере ТВЭ. В качестве маркера молеку-
лярной массы использовали набор 100bp + 1,5 kb ladder 
фирмы «Сибэнзим».

Документацию результатов проводили с использо-
ванием системы ввода и анализа изображения («Си-
лекс М»).

Проведение ПЦР в режиме реального времени
ПЦР в режиме реального времени проводили 

в ампли фикаторе ПОП-16 К-4Ц, изготовленном в Санкт-
Петербургском институте аналитичес кого приборострое-
ния, с использованием праймеров длиной 22–24 нук лео-
тида к четырем онкогенам Agrobacterium rhizogenes: 
RolCL: gtcgactgcccgacgatgatgc 
RolCR: ggcgaagtaggcgctccggata, 
RolBL: atgcagaaagtgctggaggaa, 
RolBR: gtgcggccaagcaaggttgtg, 
ORF13L: ctttacctccmwggccgtggc, 
ORF13R: ccagtgagacatttgtctgat, 
ORF14l gstkgaggcggmgctackdgacta, 
ORF14r: atcaacaatggagttgagtttctc 

В качестве зондов к ним использовали:
RolC_probe: Cy5-tcmtcaccaatcttccgccgtaccag-BHQ2, 
 RolB_probe: R6G-atcgtbgtcgcagcacggcctccattcca-BHQ1, 
ORF13_probe: Rox-aggaacgacgcasgmtaacagntccccatc-BHQ2, 
ORF14: FAM-ctcgatcarwctgtgackgtcgacaagc-BHQ1 

Праймеры и зонды синтезированы компанией Syntol.
Объем реакционной смеси для ПЦР составил 30 мкл. 

В ее состав вошло 10 нг матричной ДНК, 1,5 едини-
цы Taq полимеразы (Sileks M), буфер, предложенный 
фирмой-производителем фермента, 200 мкM каждого 
dNTP, 250 пкM каждого праймера, зонд (в концентрации 
от 250 до 500 пкМ в зависимости от красителя и сте-
пени вырожденности). ПЦР проводили по программе: 
5 мин 93 oC, 40 циклов — 15 сек 93 oC, 60 сек 50 oC, 
60 сек 72 oC, далее 15 сек 25 oC.

При проведении ПЦР в режиме реального времени 
использовали вырожденные зонды и праймеры, по-
добранные к самым консервативным участкам после-
довательностей онкогенов ORF13,  ORF14,  rolC,  rolB 
A. rhizogenes.

Для проведения ПЦР в режиме реального времени 
использовали программу, позволяющая одновременно 
анализировать прохождение реакции с 4-я праймерами 
(технология мультиплекс). В качестве положительного 
контроля наличия онкогенов A. rhizogenes использова-
лась ДНК из растений N. tabacum, трансформированных 
штаммом A.  rhizogenes (8196). Контролем отсутствия 
контаминации служила проба со всеми компонентами 
реакционной смеси, кроме ДНК.

РЕЗУЛЬТАТЫ 

Как следует из данных литературы, поиск последо-
вательностей гомологичных онкогенам агробактерий 
ведется уже 3 десятилетия (White et al., 1983; Intrieri 
and Buiatti, 2001) в основном на основе использования 
метода ПЦР. При этом в большинстве случаев приме-
нялись праймеры, специфичные к последовательнос-
тям, обнаруженным у N. glauca и N. tabacum. В нашей 
работе предпринята попытка обнаружить последова-
тельности, подобные агробактериальным онкогенам 
с использованием праймеров, специфичных к после-
довательностям онкогенов ORF13,  ORF14,  rolC,  rolB 
Agrobacterium методом ПЦР в реальном времени. 
При проведении реакций в качестве положительного 
контроля использовали ДНК трансформированного 
N. tabacum, а в качестве контроля на отсутствие кон-
таминации пробу со всеми компонентами реакционной 
смеси, кроме ДНК.

Контролем на прохождение реакции на ДНК раз-
ных генотипов растений явилась ПЦР с полуслучайны-
ми праймерами и/или с праймерами к гену убиквитина. 
Только при успешном и стабильном прохождении такой 
ПЦР ДНК использовалась для анализа наличия в ней 
онкогеноподобных последовательностей Т-ДНК.
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При использовании праймеров ORF13, ORF14, rolC, 
rolB и ДНК трансформированного N.  tabacum наблю-
далось прохождение реакции. При проведении ПЦР 
в реальном времени с праймерами ORF 13, ORF14, rolC 
и ДНК нетрансформированного N.  tabacum также вы-
явлено прохождение реакции (табл. 1), что подтверж-
дает факт наличия в геноме нетрансформированного 
табака последовательностей гомологичных онкогенам 
A. rhizogenes.

При проведении ПЦР в реальном времени с исполь-
зованием ДНК N.  langsdorffii  не наблюдалось прохож-
дения реакции с праймерами ORF13, ORF14, rolC, rolB 

(табл. 1), что соответствует данным других исследова-
телей (Intrieri M. C., Buiatti M., 2001). Это указывает 
на правомочность использования данного метода для по-
иска соответствующих последовательностей в геномах 
других растений.

При анализе представителей видов семейства 
Пасленовых (табл. 1) показано отсутствие реакции 
с праймерами к агробактериальным онкогенам ORF13, 
ORF14,  rolC,  rolB, что может быть интерпретировано 
как отсутствие в геномах этих видов последователь-
ностей, подобных онкогенам ORF13, ORF14, rolC, rolB 
A. rhizogenes.

Род, 
секция

Праймер

Вид ORF13 ORF14 rol B rolC
П/сл(SR1,SR11,

SR16,SR17)
Ub

N
ic

ot
i-

an
a

N. langsdorffii – – – – + н.а.
N. tabacum трансф. A. rhizogenes + + + + н.а. +

N.tabacum + + – + н.а. +

S
ol

an
um

, s
ec

 P
et

ot
a

S. acaule – – – – н.а +
S. ajanhuuiri – – – – + н.а

S. albicans – – – – + н.а
S. andigenum – – – – + н.а

S. bertolti – – – – + н.а
S. boyacense – – – – + +
S. canarense – – – – н.а +
S. canasense – – – – н.а +

S. cardiophyllum – – – – + н.а.
S. chacoense – – – – + н.а.
S. chaucha – – – – + н.а
S. chocclo – – – – + н.а

S. curtilobum – – – – + н.а
S. demissum – – – – н.а. +

S. doddsii – – – – + н.а
S. dulcamara – – – – + н.а

S. fendleri – – – – + н.а.
S. goniocalyx – – – + н.а
S. hjertingii – – – – + н.а.

S. hondelmannii – – – – + н.а
S. hougasii – – – – + н.а.
S. jamesii – – – – + н.а.

S. juzepczukii – – – – + н.а
S. kurtzianum – – – – + н.а
S. macmillanii – – – – + н.а

S. mamilliferum – – – – + н.а
S. oplocense – – – – + н.а

S. phureja – – – – + н.а
S. pinnatisectum – – – – + +

S. polytrichon – – – – + н.а.
S. riobambense – – – – + н.а

Таблица 1
Результаты ПцР, проведенных с полуслучайными праймерами, праймерами к гену убиквитина и с праймерами 
к агробактериальным онкогенам
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ОБСУЖДЕНИЕ 

В ходе исследований по поиску последовательностей, 
подобных онкогенам A. rhizogenes, были проанализирова-
ны представители двух видов рода Nicotiana, девяти видов 
секции Lycopersicon рода Solanum, сорока одного вида сек-
ции Petota рода Solanum, одого вида рода Capsicon и од-
ного вида рода Physalis. Следует отметить, что семейство 
Solanaceae характеризуется большим видовым разнообра-
зием, включая около 2500 видов, объединенных в порядка 
90 родов. Род Solanum — самый многочисленный и вклю-
чает по разным классификациям от 900 до 1700 видов (Ан-
тонова, 2006). То есть наше исследование не претендует 
на всецелую характеристику семейства Solanaceae по нали-
чию Т-ДНК в геномах растений. Вместе с тем в работе пред-
ставлены данные по наиболее интересным с фундаменталь-
ной и прикладной точек зрения видам данного семейства.

Поиск проводили методом ПЦР в реальном времени, 
который сочетает в себе проведение ПЦР и гибридиза-
ции с зондом, гомологичным части последовательности 

агробактериального онкогена (TaqMan ПЦР). Этот метод 
позволяет найти онкогеноподобные последовательности 
даже при их отличии от ранее обнаруженных, посколь-
ку праймеры и зонды выбраны к самым консервативным 
участкам генов и являются вырожденными. Тем не менее 
в процессе работы не было обнаружено новых примеров 
горизонтального переноса генов от агробактерий к рас-
тениям.

Филогенетически рода Solanum, Capsicum и Physalis 
близки роду Nicotiana. Представители этих родов, как 
и виды Nicotiana, в основном являются травами или 
небольшими кустарниками. У части из них эксперимен-
тально показан высокий уровень регенерационной спо-
собности. У межвидовых гибридов Lycopersicon описано 
возникновение опухолей, как и у гибридов табака (Бай-
дербек, 1981).

Опухолеобразование у гибридов табака долгое вре-
мя объясняли экспрессией онкогеноподобных последо-
вательностей (Aoki, 2004). Обсуждалась возможность 
объяснения способности к опухолеобразованию у других 

Таблица 1 (Окончание)

Р
од

, 
се

кц
ия Праймер

Вид ORF13 ORF14 rol B rolC
П/сл(SR1,SR11,

SR16,SR17)
Ub

S
ol

an
um

 s
ec

 P
et

ot
a

S. sparsipilum – – – – + н.а
S. spegazzinii – – – – + н.а
S. stenotomum – – – – + н.а
S. stoloniferum – – – – + н.а.

S. tarijense – – – – + н.а.
S. tenuifilamentum – – – – + н.а

S. tuberosum – – – – + н.а
S. vernei – – – – + н.а

S. verrucosum – – – – + н.а
S.rybinii – – – – + н.а

S
ol

an
um

 s
ec

 L
yc

op
er

si
co

n L. cheesmanii – – – – н.а +
L. chmielewskii – – – – н.а +

L. esculentum var. cerasiforme – – – – + +
L. glabratum – – – – + +
L. hirsutum – – – – + +

L. parviflorum – – – – + +
L. peruvianum – – – – + +

L. рimpinellifolium – – – – + +
L. сhilense – – – – + +

C
ap

si
cu

m

C. annuum – – – – + н.а

P
hy

sa
li

s

Ph.ixocarpa – – – – + н.а

«+» — наличие специфических продуктов реакции; «–» — отсутствие специфических продуктов реакции; н.а. — не анализи-
ровали
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растений за счет привнесения агробактеоиальных генов. 
Поскольку в ходе данной работы не обнаружено новых 
случаев горизонтального переноса онкогенов от агробак-
терий к растениям различных родов Solanaceae (кроме 
табака), можно предполагать, что присутствие в геноме 
нетрансформированных растений последовательностей, 
гомологичных онкогенам A. rhizogenes, не является об-
щим признаком для многих представителей семейства 
Solanaceae,  а характерно только для некоторых видов 
рода Nicotiana.

Поиск новых случаев горизонтального переноса ге-
нов у растений важен для фундаментальной и приклад-
ной науки. В исследованиях по этой тематике целесо-
образно сосредоточиться на изучении видов, у которых 
перенесенные последовательности могли бы закрепить-
ся в геноме в череде последовательных поколений. Это 
должны быть травянистые, дву- или однолетние рас-
тения способные хорошо размножаться как семенами, 
так и вегетативно. Инфицирование агробактерией про-
исходит только в случае поранения растения. Растения, 
несущие вставку Т-ДНК, регенерируют из пораненной 
области растения. Таким образом, высокая способность 
к регенерации является существенным ограничением 
при выборе растений для исследования (Schell et al., 
1979). Поскольку показано, что агробактериальная 
трансформация однодольных растений затруднена, то, 
скорее всего онкогеноподобные последовательности 
стоит искать в двудольных растениях. По всей видимос-
ти, признак опухолеобразования у гибридов не являет-
ся существенным при выборе объектов исследования, 
поскольку экспрессия онкогеноподобных последова-
тельностей у представителей рода Nicotiana выявляет-
ся не только в опухолях гибридов, но и во многих тканях 
родительских растений (Intrieri, Buiatti, 2001; Aoki et al., 
2004). Кроме того, следует учитывать, что не все из он-
когенов кодируют функциональные продукты.

Работа выполнена при финансовой поддержке 
программы BRHE фонда CRDF и Минобразова-
ния РФ, грант ST-012-0, а также гранта Президента 
РФ для молодых кандидатов наук МК-5352.2006.4 и 
за счет средств тематического плана НИР СПбГУ 
№ 0.37.87.2011 «Метагеномный анализ микробиома 
как многофункционального высоко интегрированного 
биосферного «интерфейса».
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INvEStIgatIoNS of PoSSIblE horIzoNtal gENE 
traNSfEr from agrobactErIum to SomE rEPrE-
SENtatIvES of thE famIly SolaNacEaE  

Kulayeva O. A., Matveeva T. V., Lutova L. A.

Summary C : the development of methods of genetic engineering of 

plants poses in modern society the question of the safety of transgenic 

plants. transformation of plants has been criticized as artificial process 

performed only in the laboratory. at the same time there is evidence that 

some members of the genus Nicotiana and Linaria contain sequences 

homologous to the t-DNa of Agrobacterium rhizogenes in their genom-

es. the question: whether there are other examples of horizontal gene 

transfer from agrobacterium to the plant among the representatives of 

the family. Solanaceae, is still actual. We performed screening of repre-

sentatives of four genera of the family Solanaceae for the presence of se-

quences homologous to oncogeniclike genes rolB, rolC, ORF13, ORF14. 

New examples of horizontal gene transfer were not detected. apparently, 

the presence of sequences homologous to oncogenes of A. rhizogenes in 

the genome of nontransformed plants is not common to the whole family 

Solanaceae and is characteristic only of the some species of the genus 

Nicotiana.

KEy WorDS C :  horizontal gene transfer; Agrobacterium; Solanaceae.
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