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Методом ДНК-маркерів досліджено поширені сорти м’якої пшениці української
селекції. Оптимізувавши умови реакції мультиплексної ампліфікації, ми визна-
чили хромосомну локалізацію пшенично-житніх 1АL.1RS тa 1BL.1RS трансло-
кацій. Виявлено цитологічні порушення у мейозі, які дають змогу ідентифікува-
ти сорти — носії пшенично-житніх транслокацій.
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Важливим і складним завданням як класичної, так і молекулярної ге-
нетики є аналіз та добір генотипів із генами, які контролюють госпо-
дарсько-цінні ознаки. Перевіреним джерелом для передачі у геном пше-
ниці (Triticum aestivum L.) корисних ознак є хромосома 1R жита (Secale
cereale L.). Сорти та лінії з пшенично-житніми транслокаціями й
заміщеннями хромосом широко використовуються у багатьох програмах
схрещувань. Показано, що експресія привнесених генів стійкості, вмісту
білка і продуктивність ліній пшениці з транслокаціями залежить як від
походження хроматину жита, так і від генотипного середовища пшениці
[2, 12, 14]. Ідентифікувати чужорідний генетичний матеріал можливо за
допомогою надійних систем молекулярного ДНК-маркування. Маркер-
допоміжна селекція (Marker Assisted Selection) активно втілюється в се-
лекційний процес багатьох культур [5, 6]. На одне з перших місць вона
виходить і в селекції пшениці, зокрема, для моніторингу й ідентифікації
1АL.1RS та 1BL.1RS пшенично-житніх транслокацій [7]. Сьогодні вва-
жають, що ефективність ДНК-маркерів достатньо висока. Такий підхід
дає змогу значно скоротити селекційний процес.

Однією зі складових вивчення генетичних ресурсів рослин, зокрема
отриманих у результаті інтрогресивної гібридизації, може бути цитогене-
тичний аналіз мейозу. Дослідження особливостей поведінки хромосом
уможливлює виявлення чужорідного матеріалу в геномах пшениці.
Відхилення від нормального ходу редукційного поділу виявляються в ут-
воренні унівалентів, неодночасному й нерівномірному розходженні хро-
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мосом, формуванні діад і тетрад з аномаліями. Порушення правильного
перебігу мейозу трапляються у більшості гібридних форм злаків [1, 9].
Відомі дані про підвищену стерильність пилку в сортів із житньою
транслокацією або із заміщенням 1В хромосоми пшениці на 1R хромо-
сому жита. Разом з тим виявлено, що ціла хромосома жита 1R або її ко-
ротке плече, додані до геному м’якої пшениці, не впливають на фер-
тильність рослин [10].

Метою нашої роботи була ідентифікація пшенично-житніх трансло-
кацій за використання різних маркерних систем та дослідження особли-
востей мейозу в сортів м’якої пшениці.

Методика

Досліджено 28 сортів пшениці української селекції. Загальну ДНК
виділяли модифікованим CTAB-методом із зеленої маси та зернівок [17].
Для мультиплексної полімеразної ланцюгової реакції з метою визначен-
ня хромосомної локалізації транслокацій використовували праймери
SCM9F i SCM9R до мікросателітного локусу SCM9 жита (1RS плече) [16]
та праймери до референтного гена пшениці ТаТМ20 [13]. Режим
ампліфікації: первинна денатурація — 94 °С, 3 хв та 34 цикли: денату-
рація — 94 °С, 30 с, реасоціація — 60 °С, 30 с, елонгація — 72 °С, 1 хв,
кінцева елонгація — 72°С, 5 хв. Продукти ампліфікації візуалізували в
ультрафіолетовому світлі після їх електрофоретичного розділення у 2 %-му
агарозному гелі з бромистим етидієм. За наявності 1AL.1RS очікували
амплікон 226 пн, 1ВL.1RS — 206 пн, за відсутності транслокації — сиг-
налу не спостерігали.

Мультиплексну полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) проводили з
використанням пари цільових праймерів PAWS5, PAWS6 [15] i прайме-
ра до референтного гена пшениці act [11]. Режим ампліфікації: первин-
на денатурація — 94 °С, 3 хв та 34 цикли: денатурація — 94 °С, 30 с,
реасоціація — 61 °С, 30 с, елонгація — 72 °С, 24 с, кінцева елонгація —
72 °С, 5 хв. Продукти ампліфікації візуалізували в ультрафіолетовому
світлі після їх електрофоретичного розділення у 1,2 %-му агарозному гелі
з бромистим етидієм. За наявності транслокації 1AL.1RS очікували
амплікони 233 та 338 пн, у випадку 1ВL.1RS та за відсутності трансло-
кації — сигналу не спостерігали.

Для дослідження мейозу відбирали колоси з рослин, що знаходи-
лись у фазі виходу в трубку, фіксували у суміші льодяної оцтової кисло-
ти та 96° спирту (1 : 3), фарбували у 2 %-му оцтокарміні та готували тим-
часові давлені препарати за загальноприйнятою методикою [4].
Відбирали по 10—15 колосів одного сорту й досліджували 12—20 пиляків
в одному колосі. Препарати аналізували за допомогою мікроскопа
Amplival зі збільшенням 1540 і 15100.

Результати та обговорення

Добір праймерів і розробка умов використання молекулярних маркерів —
важливий і необхідний етап МАS-селекції. Для визначення локалізації
пшенично-житньої транслокації за допомогою пари праймерів SCM9F,
SCM9R та референтного гена пшениці ТаТМ20 було оптимізовано умо-
ви проведення мультиплексної ПЛР шляхом градієнтної реакції за
різних температур відпалу праймерів (58, 60, 62 °С). Кількість праймерів
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на референтний ген була вдвічі меншою, ніж на цільові гени. Виявлено,
що оптимальною є температура 60 °С, за якої спостерігали найменшу
кількість мінорних фрагментів, тому саме її було обрано для проведення
подальших досліджень.

Із використанням дібраних
умов проведення реакції ампліфікації
вивчено сорти озимої м’якої пшениці
на наявність у їхніх геномах мікроса-
телітного локусу SCM9. Це дало змо-
гу ідентифікувати сорти з трансло-
каціями 1AL.1RS (226 пн) та 1ВL.1RS
(206 пн) (рис. 1).

Для підтвердження кодомінант-
ності цієї маркерної системи створе-
но модель гетерозиготи шляхом
об’єднання (в однакових кількостях)
загальної ДНК сортів Колумбія
(1AL.1RS) та Фаворитка (1ВL.1RS).
Результати проведеної реакції наведе-
но на рис. 2. 

Відомо [19], що коли донором
транслокації була пшениця Salmon, у
сортів з 1ВL.1RS за використання
праймерів SCM9F/R спостерігався
нехарактерний амплікон 226 пн. Для
підтвердження адекватності попе-
редньо отриманих результатів з цими
праймерами використано іншу мар-
керну систему, основою якої є прай-
мери РАWS5, PAWS6, що визначають
житоспецифічні повтори ДНК роди-
ни генів R173. Відомо, що ця родина
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Рис. 1. Електрофореграма мультиплексної ПЛР з праймерами SCM9F i SCM9R сортів пше-
ниці:

1 — Наталка; 2 — Пивна; 3 — Київська остиста; 4 — Ласуня; 5 — Крижинка; 6 — Веснянка; 7 — Бог-
дана; 8 — Миронівська 808; 9 — Миронівська 30; 10 — Білява; 11 — Панна; 12 — Federer; 13, 14 — Со-
ломія; 15 — Колумбія (1AL.1RS); 16 — Фаворитка (1ВL.1RS); 17 — Ятрань 60 (без транслокації); 18 —
негативний контроль (ТЕ буфер); 19 — маркер молекулярної маси Gene RulerTM DNA Ladder Mix
(Thermo Scientific)

Рис. 2. Електрофореграма мульти-
плексної ПЛР з праймерами SCM9F i
SCM9R з модельною гетерозиготою:

1 — Колумбія (1AL.1RS); 2 — Фаворитка
(1ВL.1RS); 3 — Колумбія (1AL.1RS) + Фаво-
ритка (1ВL.1RS); 4 — Ятрань 60 (без транс-
локації); 5 — негативний контроль (ТЕ бу-
фер); 6 — маркер молекулярної маси Gene
RulerTM DNA Ladder Mix (Thermo Scientific)



поліморфна, складається з 15 000 копій на диплоїдний геном жита і в
разі її походження із сорту жита Petcus розміщена між центромерою і ло-
кусом Sec-1 короткого плеча хромосоми 1R [15]. Такий підхід уможлив-
лює проведення аналізу сортів з урахуванням множинних джерел пше-
нично-житніх транслокаций [18]. Типову електрофореграму
мультиплексної ПЛР за використання цільових праймерів PAWS5/S6 на-
ведено на рис. 3.

Аналіз отриманих результатів засвідчує, що використання прай-
мерів до родини R173 житоспецифічних повторів ДНК виявляє в части-
ни сортів пшениці існування ампліконів завдовжки 233 та 338 пн, що
підтверджує існування в їх геномі транслокації 1AL.1RS [19]. У даному
випадку це сорти Золото України, Грездівлиця, Доброслава, Новосмуг-
лянка та використаний як контроль на транслокацію 1AL.1RS сорт Ко-
лумбія. Перелік сортів із транслокаціями наведено в таблиці.

Молекулярно-генетичні дослідження показали, що комплексне ви-
користання двох пар цільових праймерів SCM9 i PAWS5/S6 до генів, які
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Рис. 3. Електрофореграма мультиплексної ПЛР з праймерами PAWS5 i PAWS6 сортів пше-
ниці:

1, 2 — Миронівська 61; 3, 4 — Новокиївська; 5, 6 — Трипільська; 7, 8 — Миронівська 65; 9, 10 — Зо-
лото України; 11, 12 — Здобуток; 13, 14 — Грездівлиця; 15, 16 — Доброслава; 17, 18 — Лідер; 19, 20 —
Новосмуглянка; 21, 22 — Соломія; 23 — Колумбія; 24 — Фаворитка (1ВL.1RS); 25 — Ятрань 60 (без
транслокації); 26 — негативний контроль (ТЕ буфер); М — маркер молекулярної маси Gene RulerTM

DNA Ladder Mix (Thermo Scientific)

Сорти м’якої пшениці з транслокаціями 1АL.1RS та 1BL.1RS

Сорт Тип транслокації Сорт Тип транслокації

Веснянка 1АL.1RS Новокиївська 1ВL.1RS

Гілея 1АL.1RS Новосмуглянка 1АL.1RS

Грездівлиця 1АL.1RS Пивна 1ВL.1RS

Доброслава 1АL.1RS Полянка 1АL.1RS

Золото України 1АL.1RS Пошана 1АL.1RS

Золотоколоса 1АL.1RS Славна 1АL.1RS

Київська остиста 1ВL.1RS Смуглянка 1АL.1RS

Княгиня Ольга 1АL.1RS Соломія 1ВL.1RS

Колумбія 1АL.1RS Солоха 1АL.1RS

Крижинка 1ВL.1RS Сотниця 1АL.1RS

Ластівка 1АL.1RS Спасівка 1АL.1RS

Миронівська 30 1ВL.1RS Трипільська 1ВL.1RS-*

Миронівська 61 1ВL.1RS Фаворитка 1ВL.1RS

Миронівська 65 1ВL.1RS Чорнява 1АL.1RS

*Негомогенні сорти, генотипи як з транслокацією, так і без неї.



розміщені в короткому плечі хромосоми 1R жита, уможливлює іден-
тифікацію пшенично-житньої транслокації й підтвердження точності от-
риманих результатів незалежно від походження транслокації.

Вивчення сортів пшениці на цитогенетичному рівні шляхом
аналізу мікроспорогенезу показало, що в сортів без пшенично-житньої
транслокації (Донська напівкарликова, Одеська 267, Ятрань 60) хромо-
сомні асоціації на стадії профази—метафази першого поділу мейозу
представлені в основному закритими бівалентами — 21П

З, порушення на
інших стадіях мейозу не перевищували 1,0 %, що характерно для сортів,
які не містять інтрогресивного матеріалу.

У сортів Золотоколоса, Полянка із транслокацією 1AL.1RS та Ми-
ронівська 61, Миронівська 65, Новокиївська, Фаворитка із трансло-
кацією 1ВL.1RS вищі асоціації хромосом представлені як закритими, так
і відкритими бівалентами (21П

З, 20П
З + 1П

В, 19П
З + 2П

В, іноді 18П
З + 3П

З).
У перелічених сортів поряд із відкритими бівалентами траплялися кліти-
ни з унівалентами, частота яких не перевищувала 2 %, що характерно
для сортів, у каріотипі яких є пшенично-житня транслокація [3]. 

У мікроспорогенезі сортів Смуглянка, Чорнява, Сотниця, Спасівка
з пшенично-житньою транслокацією 1AL.1RS крім вищих бівалентних
асоціацій із частотою 12—14 % траплялися клітини з 2—3 унівалентами.
На стадії тетрад виявляли мікроядра та інші порушення (близько 20 %).
Відомо [1, 8], що порушення кон’югації хромосом в М1 (>10 %), підви-
щена частота клітин з 2—4 унівалентами, затримка унівалентів на еква-
торі в А1, утворення в тетрадах мікроядер, як правило, трапляються у
цитологічно нестабільних інтрогресивних форм.

Отже, використання двох взаємодоповнювальних маркерних сис-
тем та їх адаптація для проведення мультиплексних ПЛР підтвердили
можливість їх залучення для аналізу українського сортового матеріалу на
хромосомну локалізацію пшенично-житніх транслокацій. 28 сортів було
схарактеризовано на локалізацію і тип наявної житньої транслокації.
Цитологічно показано, що за характером кон’югації хромосом у метафазі
першого поділу мейозу та за наявністю мікроядер у тетрадах можна іден-
тифікувати сорти — носії пшенично-житніх транслокацій.
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МОЛЕКУЛЯРНОЕ ОПРЕДЕЛЕНИЕ ЛОКАЛИЗАЦИИ РЖАНЫХ ТРАНСЛОКАЦИЙ В
СОРТАХ МЯГКОЙ ПШЕНИЦЫ И ИХ ЦИТОЛОГИЧЕСКАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА 

Б.В. Моргун1, 2, А.И. Степаненко2, Т.В. Чугункова1, И.И. Лялько1, Е.В. Степаненко2, 
Л.Г. Великожон1

1Институт физиологии растений и генетики Национальной академии наук Украины, Киев
2Институт клеточной биологии и генетической инженерии Национальной академии наук
Украины, Киев

Методом ДНК-маркеров исследованы распространенные сорта мягкой пшеницы украин-
ской селекции. Оптимизировав условия реакции мультиплексной амплификации, мы оп-
ределили хромосомную локализацию пшенично-ржаных 1AL.1RS и 1ВL.1RS транслока-
ций. Выявлены цитологические нарушения в мейозе, которые позволяют
идентифицировать сорта — носители пшенично-ржаных транслокаций.

MOLECULAR IDENTIFICATION OF RYE TRANSLOCATIONS IN COMMON WHEAT
VARIETIES AND THEIR CYTOLOGICAL CHARACTERISTICS

B.V. Morgun1, 2, A.I. Stepanenko2, T.V. Chugunkova1, I.I. Lyalko1, E.V. Stepanenko2,
L.G. Velykozhon1

1Institute of Plant Physiology and Genetics, National Academy of Sciences of Ukraine
31/17 Vasylkivska St., Kyiv, 03022, Ukraine
2Institute of Cell Biology and Genetic Engineering, National Academy of Sciences of Ukraine
148 Akademika Zabolotnogo St., Kyiv, 03680, Ukraine

Ukrainian cultivars of common wheat were studied by DNA-markers method. Conditions of mul-
tiplex amplification for detection of 1AL.1RS and 1BL.1RS wheat-rye translocations were opti-
mized. It has been shown the possibility to identify wheat cultivars with wheat-rye translocations
using cytological approach.

Key words: Triticum aestivum L., DNA-markers, wheat-rye translocations, meiosis. 
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