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На основі експериментальних досліджень та аналізу отриманих 
даних розроблено методику виявлення в ячменю доволі поширених 
VRNН1-алелів (гаплотипів), ідентифікації у генотипів функціональ-
них та неактивних алелів VRNН2, VRNН3, PPDН1 та РPDН2 на основі 
ПЛР-аналізу поліморфізму відповідних генів-кандидатів. Запропо-
новано ПЛР-тести для швидкого визначення Vrn- та Рpd-генотипів 
ячменю.
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Ячмінь (Hordeum vulgare L.) є одним з найважливіших культурних 
видів рослин в Україні та загалом у світі. Втрата генетичного різнома-
ніття багатьох сільськогосподарських рослин, зокрема ячменю, при-
зводить до того, що вони стають дедалі сприйнятливішими до різних 
екологічних стресів. Одним з найважливіших аспектів створення 
продуктивних генотипів ячменю, стійких до несприятливих умов ви-
рощування, негативних та високих позитивних температур, посухи, 
грибних фітопатогенів, є підвищення адаптивності рослин методом 
контролю тривалості перебігу окремих етапів органогенезу та опти-
мальних темпів розвитку.

В ячменю, як і в інших злакових культур, системи генів Ppd та Vrn 
беруть головну участь у контролі адаптивних реакцій рослинного ор-
ганізму до навколишнього середовища. За рахунок контролю трива-
лості й темпів початкових етапів органогенезу алелі зазначених генів 
здійснюють вплив на стійкість генотипів до морозу та комплексу ін-
ших несприятливих факторів зимівлі [17; 31] і на рівень формування 
окремих складових урожаю. Вивчення алельного стану генів ярови-
зації та фотоперіоду є додатковим необхідним етапом для добору ге-
нотипів, стійких до несприятливих умов вирощування, і створення 
вихідного матеріалу в селекційних програмах [17]. 

Більшість генів, що залежать від дії низької температури, роз-
ташовані в хромосомі 5H ячменю, в якій і знаходяться головний 
QTL зимостійкості, включає локус Vrn-H1 (раніше Sh2) [26]. Відо-
мо, що деякі з цих генів, локалізованих в 5НL хромосомі ячменю, 
знаходяться у зоні локусу морозостійкості Fr та генів чутливості до 
яровизації, зокрема Vrn-H1, що входять до QTL зимостійкості [17; 
18]. Показано, що експресія Vrn-H1 швидко активується після впли-
ву коротких періодів низьких температур і вважається залученою до 
холодового акліматизаційного шляху, що призводить до підвищення 
морозостійкості [22; 27; 29]. У сортів ячменю чутливість до яровиза-
ції контролюється також генами Vrn-2H і Vrn-3H, які локалізовані в 
хромосомах 4H і 7H відповідно [15; 20; 24], і прямо чи опосередко-
вано впливають один на одного та на Vrn-H1 [21; 22; 25]. Крім того, 
важливу роль у доборі необхідного генетичного матеріалу ячменю ві-
діграє рівень фотоперіодичної чутливості, що визначається локуса-
ми Pрd-H і Pрd-H2, які знаходяться в хромосомах 2H і 1H відповідно 
[11; 19; 30]. Домінантні Pрd-алелі сприяють скороченню тривалості 

періоду до колосіння, зниженню зимостійкості та морозостійкості 
[5; 28]. 

Для маркування локусів, пов’язаних з яровизацією та фотопе-
ріодом, головними генами-кандидатами в ячменю визначено гени 
HvBM5A, HvZCCT, HvFT, HvPRR [7; 13; 16; 31; 32]. 

Пропонується ідентифікація генотипів ячменю за різноманіттям 
алелів Vrn-H1 (Vrn-H1-гаплотипів), яке зумовлене наявністю мутацій 
(в більшості делецій) в інтроні I HvBM5A (Vrn-H1) поблизу так звано-
го «vernalization critical region». Вважається, що кожен алель має пев-
ну адаптивну цінність. Серед виявленого різноманіття алелів на ге-
нетичному матеріалі різного походження алель дикого типу HvVRN1 
(за класифікацією Hemming at al., 2009 [9; 13]) або гаплотип 1А (за 
Cockrum at al., 2009 [8]) детектований переважно в озимих сортів, 
але зустрічається й у ярих, хоча й зі значно меншою частотою. Алелі 
HvVRN1-6 та HvVRN1-4 (гаплотипи 5С та 5В відповідно) в більшості 
випадків виявлені у ярих, але також поширені й серед озимих. Інші 
HvVRN-алелі притаманні виключно ярим генотипам. Більш розпо-
всюдженими з них у зародковій плазмі ячменю різного походження, 
зокрема європейського, є алелі HvVRN1-1 — HvVRN1-3, HvVRN1-5, 
HvVRN1-7. Алельні варіанти HvVRN1-8 — HvVRN1-10 виявлені лише 
у генотипів ячменю, що вирощують у регіонах з тропічним та субтро-
пічним кліматом, HvVRN1-11 — у стародавніх сортів з Китаю.

Пропонується визначення генотипів — носіїв домінантних (функ-
ціональних) та рецесивних (неактивних) алелів [5; 30] у локусах 
Vrn-H2, Vrn-H3, Ppd-H2 та Ppd-H1 на основі аналізу поліморфізму ге-
нів-кандидатів HvZCCT, HvFT1, HvFT3 та HvPRR відповідно.

Кластер HvZCCT (ZCCT-H), який складають три гени ZCCT-Hа, 
ZCCT-Hb, ZCCT-Hc, виявлений у локусі Vrn-H2 і, як було дослідже-
но, впливає на яровизаційну потребу рослин ячменю. Показано, що 
в озимих генотипів спостерігаються всі три гени кластера. Цей варі-
ант структури локусу може розглядатися як «озимий», тобто функці-
ональний алель Vrn-H2, в той же час повна відсутність генів кластера 
ZCCT-H зумовлює формування структури локусу «ярого типу» та по-
яву неактивного алелю, який несуть близько 86 % сортів ярого ячме-
ню [10; 14; 22; 25].

Ген-кандидат HvFT1 (Vrn-H3) є гомологом гена FT (FLOWERING 
LOCUS T), що сприяє цвітінню квіткової рослини Arabidopsis thaliana. 
При вирощуванні рослин на довгому дні Vrn-H3 звичайно пригніче-
ний Vrn-H2, але репресія його знімається, коли підвищена експресія 



6 7

ІД
Е

Н
Т

И
Ф

ІК
А

Ц
ІЯ

 V
R

N
–

 Т
А

 P
P

D
–

Г
Е

Н
О

Т
И

П
ІВ

 Я
Ч

М
Е

Н
Ю

 (
H

O
R

D
E

U
M

 V
U

L
G

A
R

E
 L

.)
 З

А
 П

Л
Р

–
А

Н
А

Л
ІЗ

О
М

. В
ы

чи
тк

а 
№

 2
. 0

1.
09

.2
02

2.
 М

М
М

 Vrn-H2 знижується підвищенням експресії Vrn-H1 під час яровизації 
[2; 6; 20; 28; 32]. Наразі ідентифіковано дуже мало варіацій Vrn-H3. 
Отже, чутливість до яровизації в ячменю в основному визначається 
взаємодією між генами Vrn-H2 і Vrn-H1, які є найбільш різноманітні. 
В той же час наявність рецесивного алелю Vrn-H3 має певне значен-
ня при регулюванні транскрипції гена Vrn-H1 та подальшого процесу 
розвитку рослин ячменю [7; 12; 13; 21; 23; 25].

Функціональний (домінантний) алель Ppd-H1 у рослин ячменю 
зумовлює швидку реакцію на довгий світловий день, як наслідок — 
раннє колосіння та зниження зимостійкості й морозостійкості, в той 
час як рецесивний алель, поява якого зумовлена рецесивною мута
цією в домені CCT HvPRR, в тих же умовах затримує початок цієї 
фази, що дозволяє продовжити тривалість періоду до колосіння, на-
приклад, у озимих сортів, для кліматичних зон з тривалим терміном 
вегетації. В умовах короткого дня час переходу до колосіння в ячменю 
контролюється локусом Ppd-H2. Генотипи-носії домінантного алеля 
Ppd-H2 в таких умовах переходять до колосіння раніше, ніж генотипи 
з альтернативним алелем [1; 4; 5; 11]. З використанням аналізу полі-
морфізму генів-кандидатів HvPRR та HvFT3 можуть бути визначенні 
алелі генів Ppd-H1 та Ppd-H2 відповідно.

1. ОПИС МЕТОДУ

Метод заснований на ПЛР-ампліфікації індивідуальних алелів 
в одному раунді ПЛР з використанням алель-специфічних або ген-
специфічних праймерів до відповідних ділянок генів-кандидатів 
(HvBM5A, HvZCCT, HvFT1 та HvPRR, HvFT3) та одержанні ПЛР-
маркерів (певних ПЛР-продуктів) для характеристики генотипів яч-
меню (Hordeum vulgare L.) за визначеними Vrn- та Ppd-алелями.

Визначення ПЛР-маркерів здійснюється за допомогою швидкої 
детекції за візуальною оцінкою наявності/відсутності відповідних 
ПЛР-продуктів певного розміру в аналізованих зразках ДНК ячменю 
шляхом електрофорезу у 1–1,5 % агарозному гелі. 

2. ЕТАПИ АНАЛІЗУ

Матеріалом досліджень можуть слугувати будь-які органи, части-
ни, тканини рослини ячменю на будь-якій стадії онтогенезу, зокрема 
насіння, паростки, листя, коріння. 

2.1. Виділення ДНК

Рослинні зразки ретельно подрібнити з 0,5 мл лізуючого буферно-
го розчину (1,4M NaCl; 20 mM Трилон Б; 100 mM Трис-HCl pH 8,0; 
2 % ЦТАБ) [3]. Гомогенізацію рослинного матеріалу проводити безпо-
середньо у мікропробірці типу Eppendorf (далі — епендорф), об’ємом 
1,5 мл, використовуючи скляну паличку, або у відповідного розміру по-
рцеляновій ступці — порцеляновим товкачем, після чого гомогенат пе-
ренести в епендорф об’ємом 1,5 мл. Епендорфи з гомогенатами інку-
бувати на водяній бані або в твердотільному термостаті протягом 1 год 
за 60 °С. Лізати відразу після інкубації обробити рівним об’ємом суміші 
хлороформ-ізоміловий спирт (24:1), ретельно перемішати на вортексі 
протягом 1 хв до утворення білої емульсії. Центрифугувати протягом 
6 хв у мікроцентрифузі (Eppendorf або аналог) за 13000 об./ хв для роз-
поділу фаз. Відібрати верхній шар, не зачіпаючи інтерфази, і перенести 
його у новий епендорф. Додати рівний об’єм ізопропилового спирту, 
обережно перемішати і залишити на 20 хв за кімнатної температури. 
Центрифугувати 15 хв за 13000 об./хв. Злити надосадову рідину, оса-
ди промити 1 мл розчину етилового спирту з об’ємною часткою 70 %. 
Центрифугувати протягом 1 хв за 13000 об./ хв, спирт злити. Підсуши-
ти осади, залишивши епендорфи відкритими за кімнатної температури 
протягом 15 хв. До осадів додати по 0,1 мл ТЕ‑буферу (10 mM Трис-HCl 
pH 8,0, 1 mM Трилон Б), який містить РНКазу А з кінцевою концен-
трацією 1 мкг/мл. Розчини інкубувати на водяній бані або у термостаті 
протягом 15 хв за 55 °С або 30 хв за 37 °С.

Розчини ДНК зберігати в холодильнику за 4  °С протягом дослі-
дження.

Концентрацію виділеної ДНК визначити на флуорометрі «ТКО 
100 Dedicated mini Fluorometer» («Hoefer Scientific Instruments», 
США) з використанням TNE-буферу (0,01 M Трис-HCl pH 7,4; 0,2 M 
NaCl; 0,001 M Трилон Б) у присутності 0,1 мкг/мл флуоресцентно-
го барвника Hoechst 33258 згідно з інструкцією до приладу. Розчини 
ДНК розбавити ТЕ-буфером до концентрації 10 нг/мкл.
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 2.2. ПЛР-ампліфікація 

Ампліфікацію ДНК проводити методом полімеразної ланцюго-
вої реакції (ПЛР). Реакційна суміш об’ємом 20 мкл для проведення 
ПЛР-ампліфікації 1 зразка містить: 2,0 мкл ПЛР-буферу для Taq-
полімерази (50 мМ КСl, 20 мМ Трис-НСl, рН 8,4 (25 0С), 2 мМ МgCl

2
, 

0,01  % Tween-20), 0,5 мкл 10 мМ суміші дНТФ, 0,1 мкМ кожного 
праймера, 1 од. Taq-полімерази, 20 нг ДНК-матриці. 

ПЛР-ампліфікацію проводити в епендорфах 0,2 мл на приладі 
«BioRad» (США) або іншому термоциклері. Для аналізу однієї ділян-
ки ДНК використати два фланкуючих праймери, послідовності яких 
наведені нижче (табл. 1–3). 

Таблиця 1 

ПЛР-тести для визначення алелів HvVRN1 у озимих генотипів

ПЛР-тест
Послідовності (5’-3’)

праймерів
ПЛР-продукт,

п.н.
Алель (гаплотип)

1A-5C w/s*
cttgcatgtgttgtcggtct

gctgggacaagactctacgg
830
344

HvVRN1(1А)
HvVRN1–6 (5С)

5B w/s*
gctccagctgatgaaactcc
cttcatggttttgcaagctcc

1552 HvVRN1–4(5B)

Примітка. * — Праймери 1A-5C w/s та 5B w/s можуть використовуватися як 
окремо, так і разом в одному тесті.

Умови реакції уніфіковані: при використанні однієї пари прайме-
рів: 35 циклів: денатурація — 94 0С, 3 хв (початкова), далі 50 с; від-
пал — 58 0С протягом 50 с; синтез — 72 0С, 50 с, заключна елонгація — 
5 хв при 72 0С. При використанні кількох пар праймерів одночасно 
в одному тесті: денатурація — 94 0С, 3 хв (початкова), далі денатура-
ція — 94 0С 50 с; відпал — 64 0С протягом 50 с — 34 цикли та 58 0С про-
тягом 50 с — 3 цикли; синтез — 72 0С, 50 с, заключна елонгація — 5 хв 
при 72 0С. 

Для підтвердження проходження ПЛР-ампліфікації у тестах, де 
передбачена наявність нуль-алелю, може бути застосований «вну-
трішній контроль». Для цього можна використати праймери до діля-
нок ДНК ячменю (наприклад, з генів HvAct чи HvSnf2P), за якими 
у дослідженого генотипу завжди генерується ПЛР-продукт певного 
розміру.

Наявність ПЛР-продукту за «внутрішнім контролем» підтверджує 
успішну ПЛР і свідчить про присутність у зразка ДНК нуль-алеля. 

Таблиця 2 
ПЛР-тести для визначення алелів HvVRN1 у ярих генотипів

ПЛР-тест
Послідовності (5’-3’) 

праймерів
ПЛР-продукт, 

п.н.
Алель (гаплотип)

1A-5C w/s –
1В/s

cttgcatgtgttgtcggtct
gctgggacaagactctacgg

tcccaagaaaacttgaacaacaccag
attaggttacatcattcgacca

830, 616
344,574

616
574

HvVRN1 (1А)
HvVRN1–6 (5С)
HvVRN1–5 (1В)

Інші*

2 TE/s
gttctccaccgagtcatggt

agagatggaggcatggagca
488 HvVRN1–7 (2)**

5B w/s
gctccagctgatgaaactcc
cttcatggttttgcaagctcc

1552 HvVRN1–4(5B)

5А/s
gctccagctgatgaaactcc 
cttcatggttttgcaagctcc

477 HvVRN1–1 (5А)

4А/s
ttcacccaaccacctgacagcc 

ctctccgtcctcagccac
1181 HvVRN1–3 (4А)

Примітки:*  — груповий маркер, визначає загалом, але не диференціює 
HvVRN1-алелі (гаплотипи): HvVRN1–2 (3), HvVRN1–3 (4A), HvVRN1–1 (5A), 
HvVRN1–4 (5B) у ярих.
** Праймери 2 TE/s можуть використатися як окремо, так і разом в одному 
ПЛР-тесті з 1A-5C w/s*.

Таблиця 3 

ПЛР-тести для визначення функціональних та неактивних алелів Vrn-H2, 
Vrn-H3, Ppd-H1, Ppd-H2 у генотипів ячменю

ПЛР-тест
Послідовності (5’-3’) 

праймерів
ПЛР-продукт, 

п.н.
Алель

06F-07R 
HvZCCTa/b

cctagttaaaacatatatccata-
gagc gatcgttgcgttgctaatagtg

307+273/ — *

HvZCCTa/
b+(VRN-H2)/
(HvZCCTa/b-

(vrn-H2)
FT1.654F/ 

1423R
ccattcaccacctcctcagt
cgctaggacttggagcatct

770 / - HvFT1(vrn-H3)/
HvFT1(VRN-H3)

PP09.1-
PRR9.1

ggtttcgcccatcaacggc tgta-
caatcgccctcgacc

860/ - ppd-H1/ Ppd-H1

FT3.1F/2R
atccattggttgtgtggctca
atctgtcaccaacctgcaca

431** Ppd-H2

FT3.4F/1R
ggatggatcggattattattgtatg 

ctgcacattatttgtgatgcaa
1500 ppd-H2

Примітки:* «–» — відсутність цільового ПЛР-продукту.
** Праймери FT3.1F/2R можуть використовуватися як окремо, так і разом в 
одному ПЛР-тесті з FT3.4F/1R та 1A-5C w/s*.
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 2.3. Електрофорез, візуалізація і документування даних 

Після закінчення процесу ПЛР-ампліфікації провести електро-
форез ПЛР-продуктів у 1–1,5  % агарозному гелі з додаванням роз-
чину інтеркалюючого барвника (етидій бромід або аналог) згідно 
з анотацією виробника. Для оцінки продуктів ПЛР використати 
10  мкл-аліквоту ПЛР-суміші, яку, для контролю за просуванням у 
гелі ПЛР‑фрагментів, змішати з розчином для нанесення зразків в 
агарозний гель, що містить відповідний барвник — бромфеноловий 
синій (0,2 % (w/v) або інший доступний аналог. 

Для визначення розмірів ПЛР-продуктів застосувати відповідний 
маркер молекулярної маси (наприклад, 100 bp DNA Ladder, 1 kb DNA 
Ladder, «Fermentas»).

Електрофорез проводити у 1 х ТВЕ-буфері (89 mM Трис-HCl pН 
8,2; 89 mM борна кислота; 2 mM Трилон Б) за постійної напруги 80 В 
та кімнатної температури протягом 1 год. 

Для візуалізації і оцінки результатів розподілу продуктів ампліфі-
кації ДНК в агарозному гелі застосувати УФ-трансілюмінатор.

Документування даних — фотографуванням гелів цифровою фо-
токамерою з використанням УФ-опромінювання.

3. ОПРАЦЮВАННЯ РЕЗУЛЬТАТІВ

Після електрофорезу на доріжках гелю мають чітко детектувати-
ся фрагменти ДНК відповідного розміру або виявитись відсутність 
зазначених ампліконів (табл. 1–3). Визначають розміри фрагментів 
ампліфікації у парах нуклеотидів (п.н.) на підставі візуального по-
рівняння їх із розмірами фрагментів маркера молекулярної маси або 
з застосуванням відповідних комп’ютерних програм (наприклад, 
GelAnalyzer2010а).

3.1. Визначення HvVRN1-алелів (гаплотипів)

З використанням ПЛР-тесту 1A-5C w/s, який містить праймери до 
LTR-ділянки інтрону І HvBM5A, проведено аналіз ДНК сортів ози-
мого ячменю. За ПЛР-аналізом детектовано ПЛР-продукти 830 та 
344  п.н. Це відповідає двом алелям: алелю дикого типу HvVRN1 та 
алелю HvVRN1-6, які також визначені як гаплотипи 1А та 5С (рис. 1). 

Рис. 1. Електрофореграма продуктів ампліфікації ДНК з використанням 
ПЛР-тесту 1A-5C w/s. 1–9, 11–17 — ПЛР-продукт 830 п.н., алель дикого типу 
HvVRN1 (гаплотип 1А), 10 — ПЛР-продукт 344 п.н., алель HvVRN1–6 (гапло-
тип 5С) — ампліфікована ДНК сорту Каріока: делеція 486 п.н.; М — маркер 

молекулярної маси 100 bр DNA ladder

ПЛР-продукт 830 п.н. визначає неделітовану LTR-ділянку інтро-
ну І гена HvBM5A (Vrn-H1) в області («vernalization critical» region), 
в той час як ПЛР-продукт 344 п.н. свідчить про наявність делеції 
486 п.н. в даному регіоні. За ПЛР-аналізом 57 досліджених сортів 
озимого ячменю, 55 — мали алель дикого типу HvVRN1 (гаплотип 
1А), що складає 96  % від загальної вибірки. У двох озимих сортів 
французького походження Каріока та Анжеліка виявлено делецію 
в зоні LTR.

Серед досліджених сортів ярого ячменю виявлено генотипи, які 
за результатами ПЛР-тестування (ПЛР-тест 5А/s) мали ПЛР-продукт 
477 п.н. (рис. 2). 

Рис. 2. Електрофореграми ПЛР-продуктів ДНК ярого ячменю за ПЛР-тестом 
5А/s. 1–10  — сорти ярого ячменю; М  — маркер молекулярної маси DNA 
ladder 100 bp. Стрілками позначено ПЛР-продукт 477 п.н., який відповідає 

алелю HvVRN1–1 (гаплотип 5А)
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 Одержаний ПЛР-продукт 477 п.н. відповідає поширеному серед 
європейських ярих сортів алелю HvVRN1–1 (гаплотип 5А), який був 
виявлений, зокрема, серед досліджених сортів Gitane (Нидерланди), 
Chevalier (Британія), Triumph (Німеччина). 

Отже, ПЛР-тести зі специфічними праймерами дають можливість 
визначити алельні відмінності серед генотипів ячменю за локусом 
Vrn-Н1 та ідентифікувати генотипи — носії певних алелів.

3.2. Детекція алелів Vrn-H2, Vrn-H3, Ppd-H1 та Ppd-H2

З використанням ПЛР-тесту 06F-07R HvZCCTa/b, до якого 
включена пара праймерів, що охоплюють ділянки двох генів класте-
ра HvZCCT, дозволяє ампліфікувати з цих двох генів одночасно два 
ПЛР-фрагменти: 307 п.н. — за ділянкою ZCCT-Ha та 273 п.н. за ZCCT-
Hb (рис. 3) та відповідає структурі локусу «озимого типу». 

Відсутність фрагментів свідчить про наявність у генотипі ячменю 
структури Vrn-H2-локусу «ярого типу» та нефункціонального алеля 
VRNH2. 

 

Рис. 3. Електрофореграма продуків ПЛР-ампліфікації ДНК сортів ячменю 
за ПЛР-тестом 06F-07R HvZCCTa/b. 1 — ярий сорт Beka (відсутність ПЛР-
продукту  — відповідає структурі Vrn-H2-локусу «ярого типу»), 2–5 сорти 
озимого ячменю зі структурою локусу Vrn-H2 «озимого типу»; М — маркер 
молекулярної маси 100 kb DNA ladder. Стрілками позначено ПЛР-продукти 

273+307 п.н., що відповідає активному алелю Vrn-H2 (гаплотип 5А)

Для аналізу алельного стану локусу Vrn-H3 використано пару спе-
цифічних праймерів, що фланкують ділянку ДНК у кінцевій частині 
промотору HvFT1, на межі екзону 1 та інтрону 1. У 17 досліджених 
сортів виявлений ПЛР-продукт 770 п.н., який свідчить про наявність 
рецесивного алеля (Vrn-H3). 

Для визначення Ppd-Н1-алелів застосований ПЛР-тест з розро-
бленою на основі сиквенсу AY943294.1 (GenBank) парою алель-спе-
цифічних праймерів PP09.1 F/ PRR9.1 R (рис. 4 А). Детектований 
ПЛР-продукт 860 п.н. відповідає наявності рецесивного алеля, який 
виявлений в електрофоретичному спектрі референтного сорту Веkа 
(ppd-Н1). Відсутність ПЛР-фрагмента 860 п.н. відповідає альтерна-
тивному алельному варіанту –Ppd-Н1. 

За результатами ПЛР-аналізу щодо визначення Ppd-Н2-алелів з 
ПЛР-тестом FT3-F4/R1, в зразках амліфікованої ДНК сортів озимо-
го ячменю детектовано ПЛР-продукт 1500 н.п. (рис. 4 Б), що, відпо-
відно до картини електрофоретичного спектру референтного сорту 
Рlaisant (ppd-Н2), свідчить про наявність в них рецесивного алеля. 
Відсутність ПЛР-фрагмента 1500 п.н., що виявлено в електрофоре-
тичному спектрі референтного сорту Веkа (Рpd-Н2), відповідає наяв-
ності домінантного Ppd-Н2. 

Рис. 4. Електрофореграма продуктів ампліфікації ДНК сортів ячменю з ПЛР-
тестами, що визначають алелі PPDН1 (А) та РPDН2 (Б). А — 1 — референтний 
зразок ампліфікованої ДНК сорту Веkа (ppd-Н1), 2–8 — сорти озимого яч-
меню. М — 100 bр DNA ladder. Б — 1 — Веkа (Рpd-Н2), 2 — Plaisant (ppd-Н2), 
3–8  — сорти ячменю; М  — маркер молекулярної маси 100 bр DNA ladder, 

М1 — маркер молекулярної маси 1 kb DNA ladder

ПЛР-тест FT3.4F/1R містить пару алель-специфічних праймерів, 
з якою детектується ПЛР-продукт 431 п.н., який відповідає алелю, 
що притаманний референтному сорту Веkа (Рpd-Н2), та виявляєть-
ся в нього ПЛР-аналізом і відсутній у референтного сорту Рlaisant 
(ppd-Н2) [15], тобто є специфічним щодо виявлення в даному випад-
ку домінантного алеля. ПЛР-продукт 431 п.н., окрім референтного 
сорту Веkа (Рpd-Н2), детектовано у сортів сирійського походження 
CWB-117–77–97, ROHO, Bulk Hire/ZiGNa 131, Pamir013/Sonata.
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 Шляхом дуплексної ПЛР-ампліфікації апробовано тестування у 
сортів озимого ячменю одночасно алелів Vrn-Н1 та Рpd-Н2. 

Можливість ідентифікувати алельні варіанти Vrn- та Рpd-локусів 
дозволяє швидко визначати їх в лабораторних умовах.

ВИСНОВКИ

1.	 Розроблено систему ПЛР-тестування Vrn- та Ppd-алелів у геноти-
пів ячменю.

2.	 Показана можливість використання поліморфізму генів-канди-
датів для ідентифікації Vrn- та Ppd-генотипів, визначення розпо-
всюджених Vrn-Н1-алелів (гаплотипів), виявлення особливостей 
структури локусу Vrn-H2, детекції алелів Vrn-Н3, Ppd-Н1 та Рpd-Н2.

3.	 ДНК-поліморфізм інтрону І гена HvBM5A (Vrn-Н1), виявлений 
ПЛР-аналізом, дає можливість визначати певні Vrn-Н1-гаплотипи 
в озимого та ярого ячменю.
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