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Несмотря на распространенность, производительность и чувствительность современ-
ных проточных цитометров, методы, связанные с количественным флуориметрическим
анализом недостаточно широко применяются, так как зачастую требуют оптимизации
пробоподготовки и введения дополнительных контролей. Примером количественного ци-
тофлуориметрического анализа является оценка размеров генома при окрашивании ядер
флуоресцентными ДНК-интеркаляторами в животных и растительных клетках [1; 2]. В
качестве модели в данной работе приведены представители семейства Бобовые (Fabaceae) с
известными и неизвестными размерами геномов; классические протоколы количественно-
го анализа ДНК в ядрах растений [3] были адаптированы для данной экспериментальной
модели. В докладе рассмотрены методические аспекты работы, такие как оценка качества
индивидуального окрашивания, оценка воспроизводимости окрашивания в серии экспери-
ментов, использование и оптимизация контролей.

Результаты экспериментальной работы позволили уточнить или впервые установить
размеры геномов для четырех видов рода Чина (Lathyrus pratensis, L. roseus, L. rotundifolius,
L. maritimus), а также впервые установить размер генома для монотипного рода Вавило-
вия (Vavilovia formosa). Была подтверждена вариабельность размера генома у близкород-
ственных видов растений (внутри рода Чина), что, в свою очередь, может значительно
влиять на ряд их морфологических и физиологических параметров [4]. При этом, для
вида L. pratensis была показана постоянная плоидность ядер вне зависимости от региона
распространения, - были проанализированы популяции данного вида в РФ и на севере
Европы (суммарно в 15 географических локациях). Таким образом, измерение внутрикле-
точного содержания ДНК методом проточной цитометрии представляет надёжный способ
анализа плоидности и размера генома растений.
Работа поддержана грантом РФФИ 18-34-00511 мол_а.
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