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Мета. Дослідити успадкування трансге-

нів у першому поколінні (Т1) біотехнологічних 

рослин пшениці озимої (Triticum aestivum L.). 

Проаналізувати показники продуктивності Т1 

генетично змінених рослин із дволанцюговим 

РНК-супресором гена проліндегідрогенази (pdh) 

за нормальних умов вирощування. Методи. 

ПЛР-аналіз, електрофорез ДНК; визначення 

показників структури врожаю. Результати. 

Проведений молекулярно-генетичний аналіз та 

досліджені показники продуктивності контро-

льних і Т1 біотехнологічних рослин. Висновки. 

У першому поколінні генетично змінених рос-

лин пшениці озимої, отриманих у результаті 

Agrobacterium-опосередкованої трансформації 

in planta, підтверджений факт успадкування 

інтегрованих генів. Серед трансгенних варіантів 

ідентифіковані рослини, в яких відсутні деякі 

фрагменти цільового гена, необхідні  для част-

кової супресії гена проліндегідрогенази пшени-

ці. Встановлено, що біотехнологічні рослини 

пшениці озимої УК 322/17 і УК 209h характери-

зувалися кращими показниками структури вро-

жаю в порівнянні з вихідною формою, тоді як 

генетично змінені рослини генотипів УК 95/17 і 

УК 065 за елементами продуктивності не відрі-

знялися від контрольних рослин. 

Ключові слова: Triticum aestivum L., біоте-

хнологічні рослини, Т-ДНК, ген проліндегідро-

генази, показники структурного аналізу. 

 

Стратегічною галуззю економіки держави 

є зерновий сектор України. Пшениця озима на 

сьогодні продовжує займати основне місце в 

рослинному виробництві. Вона є лідером у сег-

менті зернових як за кількістю посівних площ, 

так і за об’ємом отриманого врожаю. Проблема 

підвищення врожайності пшениці та стійкості 

до біотичних та абіотичних факторів зовнішньо-

го середовища набувають неабиякої актуально-

сті. Успіх у вирішенні цих питань головним 

чином залежить від ефективності генетичного 

поліпшення сортів пшениці, завданням якого є 

таке покращення окремих показників, яке б не 

призводило до погіршення інших господарсько-

цінних ознак [1].   

Перенесення  генів із заданими ознаками 

методом генетичної трансформації – це швид-

кий альтернативний шлях створення нових про-

дуктивних форм пшениці, в тому числі і стійких 

до біотичних та абіотичних стресових факторів 

[2–4]. Введення в склад генетичних конструкцій 

цільових генів, що можуть сумісно підвищувати 

рівень стійкості та продуктивність рослин в 

умовах дії абіотичних стресів, дає можливість 

отримувати генетично змінені форми, які в по-

дальшому можна залучати в селекційному про-

цесі [4].   

Тому метою нашої роботи було підтвер-

дити факт успадкування інтегрованих генів у 

насіннєвому поколінні генетично змінених рос-

лин пшениці озимої, отриманих у результаті 

Agrobacterium-опосередкованої трансформації 

in planta, з використанням векторної конструк-

ції, яка в своєму складі містить супресор гена 

катаболізму проліну – амінокислоти, що може 

брати участь у складних інтегральних процесах 

адаптації/стійкості рослин до абіотичних стре-

сів, та провести порівняльний аналіз показників 

продуктивності трансгенних рослин із вихідною 

формою. 

Раніше такий спосіб був успішно апробо-

ваний під час створення трансгенних рослин 

соняшника,  кукурудзи і пшениці,  які характе-

ризувалися підвищеною стійкістю до різних 

осмотичних стресів, за рахунок часткової суп-

ресії генів катаболізму проліну [5–7]. 

 

Матеріали і методи 

Об’єктом дослідження було Т1 генетично 

змінених рослин пшениці таких озимої геноти-

пів: УК 322/17, УК 95/17, УК 065 і УК 209h. 

Біотехнологічні рослини отримані шляхом 

Agrobacterium-опосередкованої трансформації 

in planta з використанням штаму A. tumefaciens 

LBA4404, що несе бінарний вектор pBi2E з дво-
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ланцюговим РНК-супресором гена проліндегід-

рогенази (pdh) Arabidopsis thaliana, який склада-

ється з інвертованого повтору фрагментів двох 

копій першого екзону та інтрону гена pdh 

(люб’язно наданий доктором біологічних наук 

Кочетовим О. В.). Розміщення фрагментів гена 

проліндегідрогенази в антисенсовій орієнтації 

призводить до пригнічення його експресії шля-

хом посттранскрипційного сайленсінгу РНК. 

Окрім цільового гена pdh, векторна конструкція 

містить селективний ген неоміцинфосфотранс-

ферази nptII E. coli, який визначає стійкість до 

антибіотика канаміцин сульфату. 

Генетичну трансформацію проводили в 

умовах вегетаційного досліду  в процесі запи-

лення [8]. Селекцію генетично змінених рослин 

та елімінацію бактеріальних клітин здійснювали 

в умовах in vitro з використанням селективної 

концентрації канаміцин сульфату (100 мг/л) та 

бактерицидного антибіотику цефотаксима (500 

мг/л). Рослини, відібрані на селективному сере-

довищі, піддавали молекулярно-генетичному 

аналізу для встановлення факту успішного ус-

падкування перенесених генів.  

Для визначення показників врожайності 

біотехнологічні рослини Т1 вирощували у веге-

таційних посудинах. Відбір зразків для структу-

рного аналізу проводили у фазі повної стиглості 

насіння [9]. Умовою вибірки дослідного матері-

алу було підтвердження інтеграції трансгенів 

(наявність усіх фрагментів цільового гена) шля-

хом полімеразно-ланцюгової реакції,  як описа-

но раніше [5]. Експериментально отримані дані 

обробляли методами математичної статисти-

ки [10].  

 

Результати та обговорення 

У результаті Agrobacterium-опосеред-

кованої трансформації in planta з використан-

ням векторної конструкції pBi2Е, в складі якої 

міститься дволанцюговий РНК-супресор гена 

проліндегідрогенази, було отримано 766 насі-

нин (Т0) озимої пшениці. Частота зав’язування 

насіння варіювала в межах від 5,6 % (УК 209h) 

до 21 % (УК 95/17). Раніше нами досліджували-

ся фактори, що можуть впливати на частоту 

зав’язування насіння, від якої прямо залежить 

ефективність трансформації в процесі запилен-

ня [8–12]. Первинний скринінг імовірних тран-

сформантів проводили за маркерним геном. 

Інтеграцію Т-ДНК досліджували за наяв-

ністю в тотальній ДНК листків пшениці гена 

неоміцинфосфотрансферази (nptII), екзону (pdh 

ех1) та інтрону (pdh int) гена проліндегідрогена-

зи арабідопсису (рис. 1 А і Б, рис. 2, рис. 3 А і Б) 

відповідно. 
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Рис. 1. А і Б. Електрофореграма продуктів ампліфікації ДНК пшениці з праймерами на визначення гена 

nptII.  Доріжки: 11–47 – зразки ДНК пшениці; К -  – пшениця не трансформована; K+ – контроль позитивний 

LBA4404; K0 – TE буфер; М – маркер молекулярної  маси  DNA λ/HindIII. 
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Рис. 2.  Електрофореграма продуктів ампліфікації ДНК пшениці з праймерами на визначення гена  pdh 

ех1 арабідопсису. Доріжки: 11–47 – зразки ДНК пшениці; K+ – контроль позитивний LBA4404; К -  – пшениця 

не трансформована;  K0 – TE буфер; М – маркер молекулярної  маси  DNA λ/HindIII. 
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Рис. 3. А і Б. Електрофореграма продуктів ампліфікації ДНК пшениці з праймерами на визначення гена  

pdh int арабідопсису. Доріжки: 11–47 – зразки ДНК пшениці; K+ – контроль позитивний LBA4404; K0 – TE бу-

фер; М – маркер молекулярної  маси  DNA λ/HindIII. 

 

ПЛР-аналіз показав високий відсоток ная-

вності в ДНК біотехнологічних рослин пшениці 

маркерного гена nptII, при цьому в деяких зраз-

ках не було зафіксовано фрагмента цільового 

гена першого екзону проліндегідрогенази арабі-

допсису. Щодо ідентифікації інтрону гена pdh 

арабідопсису, то були виявлені поодинокі випа-

дки. Загалом за високого рівня інтеграції селек-

тивного гена наявність у геномі пшениці цільо-

вого гена спостерігалася із меншою частотою.  

У попередніх наших дослідженнях також 

були ідентифіковані варіанти генетично зміне-

них рослин пшениці озимої з неповним вбудо-

вуванням векторної конструкції. Зокрема, в біо-

технологічних рослинах сорту Фаворитка наяв-

ність усіх елементів цільового гена була вияв-

лена у 2 % досліджуваних  рослин, хоча марке-

рний ген – у 9 %. У генетично модифікованих 

рослин сорту Володарка варіанти з повним вбу-

довуванням векторної конструкції  складали 

1 %, тоді як з геном nptII – 6 %.  

Слід зазначити, що негативний результат 

за аналізом pdh ех1 та pdh int гена проліндегід-

рогенази арабідопсису був помічений за 

Agrobacterium-опосередкованої трансформації 

деяких генотипів соняшника [5]. Частота транс-

формації Nicotiana tabacum L. in vitro з повним 

вбудовуванням генетичної конструкції LBA4404  

рВi2Е становила  78 % [13]. Багато дослідників 

також зосереджують увагу на такій негативній 

події за генетичної трансформації пшениці з 

використанням іншої векторної конструкції [14, 

15]. У більшості випадків елімінація послідов-

ностей Т-ДНК спостерігається від середини до її 

кінця. Тому нестабільність перенесення  реком-

бінантних молекул – характерне явище під час 

трансгенезу, яке в подальшому може стати дже-

релом мутаційних змін генетично змінених рос-

лин і проявитися в нступних поколіннях.   

Оскільки кожна подія трансгенезу уніка-

льна, вона потребує індивідуального дослі-

дження для можливості прогнозування подаль-

шої експресії трансгена. У нашому випадку по-
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єднання функціональності перенесеного гена з 

показниками продуктивності, яка є основною 

ознакою, що характеризує господарську цін-

ність сорту, може бути  результатом успішної 

трансформації. 

Для визначення господарської продуктив-

ності генотипів пшениці проводили порівняль-

ний аналіз показників структури врожаю пер-

шого покоління біотехнологічних рослин із ви-

хідною формою за нормальних умов вирощу-

вання (табл.).  

Як видно із даних, представлених у таб-

лиці, лідером серед генетично змінених рослин 

за основними показниками продуктивності є УК 

209h.  Біотехнологічні рослини цього генотипу 

мали перевагу в таких показниках структури 

врожаю: ККГК, МЗГК та МЗР. Так, маса зерна з 

головного колоса перевищувала контроль в 1,3 

раза, а різниця у масі зерна з рослини складала 

1,7 грама на користь трансгенних варіантів. 

Слід відзначити і генетично змінені рослини 

генотипу УК 322/17, які також характеризува-

лися кращою продуктивністю, про що свідчить 

ряд елементів структури врожаю, зокрема  

МЗГК та МЗР. 

Порівняльний аналіз трансгенних рослин 

генотипу УК 065 з вихідною формою показав, 

що хоча маса зерна з головного колоса перших 

була меншою, проте МЗР була вищою на 0,8 г, 

що є наслідком продуктивності додаткових (бо-

кових) пагонів. Так, багатьма експерименталь-

ними даними доведено, що позитивно вплива-

ють на врожайність не тільки бокові продуктив-

ні пагони, а й ті, які навіть не утворюють зерна і 

є тимчасовими конкурентами в боротьбі за по-

живні речовини, світло та вологу, оскільки вони 

формують додаткову кореневу систему, що піс-

ля їх відмирання працює на рослину. Завдяки їм 

також зростає асиміляційний апарат, який на-

громаджує більше пластичних речовин, що піз-

ніше переміщуються у колосоносні стебла і 

підвищують їхню продуктивність [16]. Проте 

перевага в масі тисячі зерен, що є результатом 

кращої виповненості зерна, була на боці вихід-

ної форми.  

Щодо аналізу елементів продуктивності 

біотехнологічних і контрольних рослин геноти-

пу УК 95/17, то вони не мали достовірної різни-

ці. Також слід відмітити, що для всіх досліджу-

ваних варіантів коефіцієнт господарської про-

дуктивності, показник відношення зерна до всієї 

надземної маси (КП), коливався в межах 0,43–

0,48, хоча (за рекомендаціямиселекційних про-

грам для пшениці) він має бути не меншим від 

0,40. 

Отже, порівняльний аналіз показників 

продуктивності контрольних і генетично зміне-

них рослин пшениці озимої з дволанцюговим 

РНК-супресором гена проліндегідрогенази по-

казав, що за нормальних умов вирощування 

вони мали сходні показники структури врожаю, 

хоча реакція генотипів була неоднозначною.  

 

Таблиця. Структурний аналіз врожаю контрольних і першого покоління генетично змінених (з 

дволанцюговим РНК-супресором гена проліндегідрогенази) рослин пшениці озимої 

Генотип УК 322/17 УК 95/17 УК 209h УК 065 

Показ- 

ник 

Конт- 

роль 
Т1 

Конт- 

роль 
Т1 

Конт- 

роль 
Т1 

Конт- 

роль 
Т1 

ВР 85,3±2,1 93,3±0,9 76,6±1,5 73,3±2,8 94,0±2,5 91,3±0,6 75,0±2,1 80,6±1,0 

ККГК 16,0 ±0,6 18,3±0,3 16,3±1,2 16,6±0,7 15,8±0,8 19,3±0,3 17,6±0,3 18,6±0,8 

КЗГК 47,3±6,0 57,6±3,5 48,3±2,0 44,0±3,0 42,3±4,9 53,0±0,1 55,6±1,4 50,0±2,7 

МЗГК 1,4±0,2 1,7±0,6 1,2±0,1 1,2±0,2 1,3±0,3 1,7±0,1 1,9±0,08 1,6±0,1 

МЗР 3,1±0,2 3,8±0,4 3,5±0,2 3,1±0,5 4,3±0,4 6,0±0,3 4,0±0,4 4,8±0,5 

МТЗ 23,7±2,8 25,5±2,3 22,6±0,1 22,6±1,8 29,3±5,3 25,6±2,1 31,3±2,8 27,6±2,0 

КП 0,43 0,45 0,44 0,44 0,46 0,47 0,47 0,48 

Примітки: ВР (см) – висота рослини (головного колоса); ККГК (шт.) – кількість колосків у головному колосі; КЗГК 

(шт.) – кількість зерен у головному колосі; МЗГК (г) – маса зерна з головного колоса; МЗР (г) – маса зерна з рослини; МТЗ 

(г) – маса тисячі зерен; КП – коефіцієнт  господарської продуктивності. 
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Таким чином, технологія генетичної тран-

сформації має перспективи для покращення 

цінних ознак важливих сільськогосподарських 

культур. Перенесення генів із заданими ознака-

ми методом генетичної трансформації – це 

швидкий альтернативний шлях створення нових 

продуктивних форм пшениці, в тому числі і 

стійких до біотичних та абіотичних стресових  

факторів. 

 

Висновки  

Встановлено, що за Agrobacterium-

опосередкованої трансформації Triticum 

aestivum L. in planta з використанням штаму 

LBA4404, що містить плазміду рВi2Е з дволан-

цюговим РНК-супресором гена проліндегідро-

генази, можлива інтеграція в геном рослин як 

повної, так і неповної копії Т-ДНК. Серед тран-

сгенних варіантів ідентифіковані рослини, в 

яких відсутні деякі фрагменти цільового гена, в 

результаті чого не відбувається супресія гена 

проліндегідрогенази. З’ясовано, що трансгенні 

рослини не відрізнялися від контрольних за 

строками розвитку, проте спостерігалася гено-

типова відмінність у показниках продуктивнос-

ті. Доведено, що за нормальних умов вирощу-

вання біотехнологічні рослини Т1 пшениці ози-

мої УК 322/17 і УК 209h характеризувалися 

кращими показниками структури врожаю в по-

рівнянні з вихідною формою, тоді як генетично 

змінені рослини генотипів УК 95/17 і УК 065 за 

елементами продуктивності не відрізнялися від 

контрольних рослин.  
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GENETIC AND PHYSIOLOGICAL ANALYSIS T1 BIOTECHNOLOGICAL PLANTS OF WINTER WHEAT 

(TRITICUM AESTIVUM L.) 

Aim. To investigate inheritance of transgenes in the first generation (T1) of winter wheat biotechnological plants (Triti-

cum aestivum L.). Analyze the performance of T1 genetically modified plants with a double stranded RNA suppressor 

of the proline dehydrogenase (pdh) gene under normal growing conditions. Methods. PCR analysis, DNA electrophore-

sis; determination of indicators of the structure of the crop. Results. Molecular genetic analysis was performed and the 

performance indicators of control and T1 biotechnological plants were investigated. Conclusions. The first generation 

of genetically modified winter wheat plants resulting from Agrobacterium-mediated transformation in planta confirmed 

the inheritance of integrated genes. Among the transgenic variants identified plants that lack some fragments of the 

target gene required for partial suppression of the gene of proline dehydrogenase wheat. It is shown that at the optimal 

terms of growing biotechnological plants of wheat winter-annual of UК 322/17 and UК 209 h was characterized by the 

best indexes of structure of harvest as compared to an initial form, while the genetically changed plants of genotypes of 

UК 95/17 and UК 065 after the elements of the productivity did not differ from control plants. 

Keywords: Triticum aestivum L., biotechnological plants, T-DNA, proline dehydrogenase gene, structural analysis indi-

cators. 
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