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За прошедшее десятилетие в исследова­
ниях генетических последствий Чернобыльс­
кой катастрофы достаточно четко можно вы­
делить два этапа. Первый был обусловлен 
общей априорной уверенностью в том, что 
главным генетическим последствием эколо­
гического стресса является индукция новых 
мутаций повышенным радионуклидным за­
грязнением. Накапливалось большое количес­
тво экспериментального материала о частоте 
мутационных событий у разных видов живых 
организмов, контактирующих с повышенным 
уровнем радионуклидного загрязнения. В 
большинстве случаев такие исследования 
выполнялись на уровне анализа кариотипи­
ческой изменчивости. Чаще всего изучалась 
частота встречаемости хромосомных аберра­
ций. Действительно, у большого количества, 
различных видов, начиная от человека до раз­
личных видов растений - у диких, домашних 
и лабораторных видов было обнаружено уве­
личение частоты встречаемости хромосомных 
аберраций относительно контрольных групп. 
В отдельных исследованиях наблюдали неко­
торое подавление активности процессов ре­
парации ДНК. Однако до сих пор не выявле­
но повышения частоты встречаемости носи­
телей конститутивных (наследуемых) цитоге­
нетических аномалий. Это не обнаруживает­
ся даже у таких видов, у которых частота

встречаемости некоторых аномалий, робер­
тсоновских транслокаций, например, относи­
тельно высока в обычных условиях в связи с 
определенной морфологией хромосом. К та­
ким видам относятся, в частности, мыши, круп­
ный рогатый скот.

Большое количество работ было посвяще­
но анализу изменчивости фенотипических 
характеристик, генетическая обусловленность 
которой нуждается в довольно глубоких ис­
следованиях, поскольку достаточно часто в ее 
основе могут лежать токсические (негенети­
ческие) повреждения функций 
различных физиологических 
систем, нормального протека­
ния онтогенеза.

Выполнявшийся анализ му­
тационных событий в ядерных 
структурных генах (на уровне 
появления новых аллельных ва­
риантов с изменениями в элек­
трических зарядах белковых 
молекул) до сих пор не выявил 
повышения частоты таких мута­
ций, несмотря на то, что было 
просмотрено большое количес­
тво локусов у широкого спектра видов. Аме­
риканскими исследователями (Baker et а!., 
1995) было обнаружено повышение аллель­
ного разнообразия по локусу цитохрома В (ми­
тохондриальный геном) при анализе предста­
вителей Microtus arvalis и М, rossiaemeridio- 
nalis, воспроизводящихся в условиях 30-км 
зоны Чернобыльской АЭС. Наличие гетероп- 
лазмии у млекопитающих, определенная за­
висимость скорости эволюции митохондри­
ального генома от органо- и видоспецифич­
ных особенностей активности метаболичес­
ких процессов, возможность быстрого изме­
нения генетической структуры популяций ми­
тохондрий под влиянием селективных факто­
ров, описанная у некоторых видов млекопи­
тающих, позволяют предполагать, что и в дан­

ном случае наблюдаемое изменение генети­
ческой структуры у животных в зоне экологи­
ческого стресса обусловлено не появлением 
новых мутаций, а изменением предпочтитель­
ного распространения митохондрий, несущих 
определенные генотипы по гену цитохрома В. 
Не следует забывать, что популяция митохон­
дрий внутри одного организма, по-видимо- 
му, может иметь не менее сложную генетико­
популяционную структуру, чем популяции мно­
гоклеточных организмов.

Таким образом, наблюдается очевидное 
противоречие между наличи­
ем признаков, традиционно 
связываемых с мутационным 
процессом - увеличение раз­
маха фенотипической измен­
чивости, хромосомных абер­
раций - и отсутствием четко 
документированного факта 
фиксации новых мутаций в 
виде организмов, несущих 
конститутивные. цитогенети­
ческие аномалии, новые ал­
лельные варианты ядерных 
структурных генов.

Очевидно, что само выявление мутацион-  
ных событий в соматических клетках многок­
леточного организма определяется не только 
скоростью их возникновения, но и темпами 
элиминации клеток с измененным генетичес­
ким материалом. Скорость элиминации таких 
клеток является тканеспецифичным процес­
сом и находится под контролем ряда физио­
логических систем целого организма, в час­
тности, его иммунного статуса. Различные 
функциональные изменения, включая эндок­
ринные, у разных видов млекопитающих, воз- . 
никающие под влиянием повышенного радио- - 
нуклидного загрязнения в зоне отчуждения 
ЧАЭС, наблюдались во многих исследовани­
ях. С генетической точки зрения следствием 
этого может быть только одно - изменение

характеристик приспособленности организ­
мов, которые определяются вкладом их ге­
нов в следующие поколения. Получены, пока 
немногочисленные, экспериментальные дан­
ные, подтверждающие это предположение. 
Подобные исследования отмечают начало 
нового, второго этапа в изучении генетичес­
ких последствий Чернобыльской катастрофы, 
основным направлением которого становит­
ся анализ изменений генофондов видов, раз­
множающихся в зоне загрязнения. Такое “ ге­
нетическое перерождение” видов - преиму­
щественное выживание наиболее приспособ­
ленных к новым условиям среды - может при­
водить к глубоким изменениям структуры ге­
нофондов видов. Катастрофичным, в частнос­
ти, для межвидовых взаимоотношений, явля­
ется не только исчезновение вида, но и тран­
сформация его генофонда, при которой ге­
нотипы, встречавшиеся ранее с минорной 
частотой - становятся преобладающими. 
Именно такие изменения структур генофон­
дов видов, попавших в условия экологичес­
ких катастроф, могут являться определяющи­
ми в дестабилизации предсуществующих эко­
систем.

К сожалению, необходимо отметить, что, 
по-видимому, в непосредственной связи с 
социальным кризисом, через который прохо­
дят страны СНГ и в условиях которого реша­
ются, в основном, сиюминутные проблемы, 
вопросы изменений генофондов видов в пос­
ледующих поколениях под влиянием эколо­
гического стресса рассматриваются недоста­
точно активно. Хотя совершенно очевидно, что 
без глубокого изучения таких изменений, их 
видоспецифичности и их механизмов пол­
ностью отсутствует реальная возможность 
разработки каких-либо долгосрочных прогно­
зов динамики экосистем, испытывающих вли­
яния экологических стрессов и подходов к 
методам их компенсации. Это касается не 
только различных домашних и диких видов,


