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В данной работе сопоставляли результаты молекулярно-генетического анализа с использованием ПЦР-мар-

керов (HVM68, 1kb-insertion, HvMATE-21indel) десяти генотипов Hordeum vulgare L. с фенотипической оценкой  

их алюмоустойчивости. Объектом исследования служили сорта ячменя Новичок, Дина, Форвард, Бионик, Витрум, 

Родник Прикамья, Памяти Дудина (Россия), Зазерский 85 (Беларусь), Triumph (Дания), Tallon (Австралия). Установлено, 

что изучаемые генотипы ячменя не имели мутации 1kb-insertion (ПЦР-продукт 1841 п. н.), усиливающей экспрессию 

гена HvAACT1 (у всех сортов получены ПЦР-продукты размером 818 п. н.). Делеция HvMATE-21indel (ПЦР-продукт 

475 п. н.) была обнаружена в геноме трех сортов – алюмоустойчивых Новичок, Бионик и кистотоустойчивого Родник 

Прикамья. При использовании микросателлитного маркера HVM68 у сортов ячменя были выявлены ампликоны  

в диапазоне 175–220 п. н. Сделано предположение, что исследованные генотипы ячменя имеют разные механизмы 

регуляции гена HvAACT1 и/или характеризуются его полиморфизмом, что требует дальнейшего изучения. Среди 

использованных в работе ПЦР-маркеров алюмоустойчивости ячменя наиболее перспективным является маркер 

HvMATE-21indel. На основании морфологической оценки проростков по показателю «индекс длины корней» бóльшая 

часть сортов (90 %) была отнесена к умеренно устойчивым (Форвард, Новичок, Витрум, Зазерский 85, Tallon) 

и устойчивым (Дина, Бионик, Родник Прикамья, Triumph) генотипам. При этом ген-специфичный маркер HvMATE-21indel 

выявили только у трёх сортов, что свидетельствует о необходимости расширения набора ДНК-маркеров, приме-

няемых для идентификации мутаций гена HvAACT1 и его регуляторных областей. Использованный подход цитоло-

гической оценки алюмоустойчивости перспективен для определения реакции генотипа на моделируемый алюмокислый 

стресс, но требует дальнейшей оптимизации. Для характеристики алюмоустойчивости ячменя по фенотипу  

целесообразно использовать комплексный подход, включающий как полевые, так и лабораторные оценки. 

Ключевые слова: Hordeum vulgare L., алюмоустойчивость, ген HvAACT1, ПЦР-маркеры, ИДК, цитологическая 

оценка 
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Results of genotypic and phenotypic evaluation of barley cultivars 

for aluminum tolerance 
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This study compared the results of molecular genetic analysis using PCR markers (HVM68, 1kb-insertion, HvMATE-21indel)  

of ten barley (Hordeum vulgare L.) genotypes with a phenotypic evaluation of their aluminum tolerance. The objects of the 

study were barley cultivars ‘Novichok’, ‘Dina’, ‘Forvard’, ‘Bionik’, ‘Vitrum’, ‘Rodnik Prikamiya’, ‘Pamyati Dudina’ (Russia), 

‘Zazerskij 85’ (Belarus), ‘Triumph’ (Denmark), ‘Tallon’ (Australia). It was established that the studied barley genotypes did not 

have the 1kb-insertion mutation (PCR product 1841 bp), which enhanced the expression of the HvAACT1 gene (PCR products 

with a size of 818 bp were obtained in all cultivars). The HvMATE-21indel deletion (PCR product 475 bp) was detected in the 

genome of three cultivars – aluminum-tolerant ‘Novichok’, ‘Bionik’ and acid-tolerant ‘Rodnik Prikamiya’. When using the 

HVM68 microsatellite marker, amplicons in the range of 175–220 bp were detected in barley cultivars. It is assumed that the 

studied barley genotypes have different mechanisms of regulation of the HvAACT1 gene and/or are characterized by its poly-

morphism, which requires further study. Among the PCR markers of barley aluminum tolerance used in the work, the most 

promising is the HvMATE-21indel marker. Based on the morphological evaluation of seedlings according to root length index 

(RLI), most of the cultivars (90 %) were classified as moderately tolerant (‘Forvard, ‘Novichok, ‘Vitrum, ‘Zazerskij 85’, ‘Tallon’) 

and tolerant (‘Dina’, ‘Bionik’, ‘Rodnik Prikamiya’, ‘Triumph’) genotypes. At the same time the HvMATE-21indel gene-specific 

marker was detected in only three cultivars, which indicated the need to expand the set of DNA markers used to identify muta-

tions in the HvAACT1 gene and its regulatory regions. The method used for cytological evaluation of aluminum tolerance  
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is promising for determining the genotype response to modeled aluminum-acid stress but requires further optimization.  

To characterize the aluminum tolerance of barley by phenotype it is advisable to use an integrated approach, including both 

field and laboratory analyses. 
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Ячмень (Hordeum vulgare L.) – культура, 

хорошо адаптированная к различным неблаго-

приятным условиям окружающей среды в срав-

нении с другими злаками, однако наиболее 

чувствительная к токсичности ионов алюминия 

(Al3+) в кислых почвах [1, 2]. Негативное воз-

действие алюминия сильнее проявляется на 

ранних стадиях развития растений и при недо-

статке питательных веществ [3]. Известно,  

что ионы Al3+ обладают высокой реакционной 

способностью, а для их связывания в расти-

тельных клетках имеется много потенциальных 

мишеней. Ионы Al3+ взаимодействуют с клеточ-

ной стенкой, клеточной мембраной и компонен-

тами симпласта, вследствие чего оказывают 

влияние на широкий спектр протекающих 

в клетке процессов [4, 5]. Более того, доказано, 

что ионы Al3+, попадая в ядро, вызывают повре-

ждение ДНК [6]. Таким образом, изменения  

на клеточном уровне, вызванные токсичностью 

алюминия, приводят к ингибированию деления 

и удлинения клеток корня, снижению погло- 

щения воды и питательных веществ, а в конеч-

ном итоге – к потере урожая зерна [7]. 

Способность ячменя противостоять вред-

ному воздействию токсичных ионов алюминия 

– это сложный биологический процесс, кото-

рый обусловлен генетическими характеристи-

ками растения [8]. Основным геном, связанным 

с устойчивостью ячменя к алюминию, является 

HvAACT1, локализованный на хромосоме 4H 

и кодирующий белок-транспортер цитрата. 

Механизм устойчивости основан на нейтрали-

зации цитратом ионов Al3+ путем их связывания 

клетками кончика корня в малоподвижные 

хелатные комплексы, что препятствует или 

замедляет попадание токсичных ионов внутрь 

растения [9]. Установлено, что уровень  

экспрессии гена HvAACT1 конститутивно выше 

у устойчивых к алюминию генотипов, чем 

у чувствительных [10]. 

Полезным инструментом для выявления 
в геноме ячменя генов/локусов алюмоустойчи-
вости и их мутаций, влияющих на проявление 
признака, являются молекулярные маркеры. 
Одними из первых в селекции на алюмоустой-
чивость ячменя были использованы микроса-
теллитные маркеры (SSR-маркеры). Среди извест-
ных SSR-маркеров ячменя Bmag353, Bmac310 
и HVM68 наиболее тесно сцеплены с локусом 
алюмоустойчивости Alp и характеризуются 
высоким уровнем полиморфизма [11, 12].  

Разработаны также маркеры для выяв- 

ления различных мутаций гена HvAACT1 

(HvMATE), который по расположению совпа-
дает с Alp [10, 13]. У устойчивых к Al азиатских 

генотипов ячменя обнаружена вставка размером 
1023 п. н. (1kb-insertion) в 5′-нетранслируемой 

области (5'-UTR) HvAACT1, которая функцио-
нирует как промотор и значительно усиливает 

экспрессию гена в клетках кончика корня [14]. 
Для европейских сортов ячменя сообщается 

о выявлении вставки мультиретротранспозон-
подобной последовательности (MRL) размером 

не менее 15,3 тыс. п. н., которая также прояв-
ляет промоторную активность и значительно 

повышает экспрессию HvAACT1 в кончиках 
корней Al-толерантных образцов [15]. Разра-

ботан маркер (HvMATE-21indel) для выявления 
делеции 21 п. н. в 3′-нетранслируемой области 

(3'-UTR) гена HvAACT1. Данный полиморфизм 

подтвержден у сортов, которые используются  
в качестве источника устойчивости к кислым 

почвам в программах селекции ячменя в Австра-
лии, а эффективность маркера HvMATE-21indel 

превысила таковую у маркеров Bmag353, 
Bmac310 [1]. Позже был разработан ген-специ-

фичный маркер Cit7, который позволяет выяв-
лять однонуклеотидный полиморфизм (SNP), 

обусловливающий аминокислотную замену 
в гене HvAACT1 у устойчивого к токсичным 

ионам алюминия сорта Br2 в сравнении с чувст-
вительным Hamelin [16]. 
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Таким образом, наличие разработанных 

к настоящему времени микросателлитных и 

ген-специфичных ПЦР-маркеров алюмоустой-

чивости ячменя делает актуальным их приме-

нение для выявления генотипов с потенциальной 

стрессоустойчивостью и дальнейшее внедрение 

в селекционный процесс отечественных гено-

типов. Однако, прежде чем ДНК-маркеры будут 

использованы в практических целях, необхо-

димо протестировать их связь с фенотипом  

на широком наборе сортов, т. е. валидировать [17]. 

Поэтому при апробации маркеров на новых 

сортах также важно иметь предварительную 

характеристику фенотипа.  

Цель исследований – молекулярно-гене-

тический анализ с использованием ПЦР-марке-

ров (HVM68, 1kb-insertion, HvMATE-21indel) 

десяти сортов ячменя и характеристика их 

алюмоустойчивости с помощью морфологи-

ческой (по индексу длины корней) и цитоло- 

гической оценок. 

Научная новизна – получены новые 

экспериментальные данные о генетическом 

контроле алюмоустойчивости сортов ячменя, 

включая сорта отечественной селекции; прове-

дена апробация методики цитологической 

оценки, которая показала свою перспектив-

ность в определении устойчивости ячменя 

к моделируемому в лабораторных условиях 

алюмокислому стрессу. 

Материал и методы. Объектом иссле-

дования служили десять сортов ярового ячменя 

H. vulgare L., предоставленные лабораторией 

селекции и первичного семеноводства ячменя 

ФГБНУ ФАНЦ Северо-Востока: отечественной 

селекции (Новичок, Дина, Форвард, Бионик, 

Витрум, Родник Прикамья, Памяти Дудина)  

и высокоурожайные сорта зарубежной – Зазер-

ский 85 (Беларусь), Triumph (Дания), Tallon 

(Австралия). Согласно результатам селекци- 

онной оценки, данным в работах [18, 19, 20], 

шесть российских сортов были отнесены к кисло-

тоустойчивым, а три зарубежных – к чувстви-

тельным. Сорт Новичок, созданный на кислых 

почвах, и сорта-регенеранты (Форвард, Бионик, 

Витрум), индуцированные на кислых селек-

тивных средах in vitro с токсичностью алюминия, 

характеризовались алюмоустойчивостью. Сорт 

Памяти Дудина является ценным по урожай- 

ности и содержанию белка в зерне [21]. 

Для проведения молекулярно-генети- 

ческого анализа суммарную ДНК выделяли 

из листьев ячменя, полученных от 5-дневных про-

ростков, гуанидин-изотиоционатным методом1. 

Для постановки ПЦР использовали праймеры 

для детекции вставки 1023 п. н. (1kb-insertion)  

в 5'-UTR HvAACT1, делеции 21 п. н. (HvMATE-

21indel) в 3'-UTR HvAACT1 и SSR-маркер HVM68. 

Праймеры синтезированы в НПК «Синтол» 

(Россия), их последовательности приведены 

в таблице 1.  
 

Таблица 1 – Праймеры для ПЦР-анализа ячменя / 

Table 1 – Primers for PCR analysis of barley 

Мишень /  

Target 

Последовательность праймера 5'-3' / 

Primer sequence 5'-3' 

Ссылка / 

Reference 

Ампликон, п. н./ 

Amplicon, b. p. 

1kb-insertion 
F: GGTCCAACACTCTACCCTTCCTT 

[14] 818 или 1841 
R: GCGAGTTGCCCCAGCTATTACAGA* 

HvMATE-21indel 
F: GCTAGGGCTTGAAAACTGTTTG 

[1] 475 или 496 
R: ACGAACTGTACGATGATGATGC** 

HVM68 
F: AGGACCGGATGTTCATAACG 

[22] 204 
R: CAAATCTTCCAGCGAGGCT 

Примечания: в последовательности праймеров 1kb-insertion R и HvMATE-21indel R нами введены модифи-

кации ввиду их несовпадений с последовательностями гена HvAACT1, имеющимися в базе данных Genbank; 

* последовательность праймера в оригинале GGTGCGAGTTGCCCCTAGCTATTACAGA [13]; ** последовательность 

праймера в оригинале GACGAACTGTACGATGATGATGC [1] (несовпадения выделены полужирным шрифтом, эти 

нуклеотиды исключены) / 

Notes: there were introduced modifications in the sequences of primers 1kb-insertion R and HvMATE-21indel R 

due to their mismatches with the sequences of the HvAACT1 gene available in the Genbank database; * the primer sequence 

in the original GGTGCGAGTTGCCCCTAGCTATTACAGA [13]; ** the primer sequence in the original GACGAACTG-

TACGATGATGATGC [1] (mismatches are highlighted in bold, these nucleotides are excluded) 
 

1Sambrook J., Fritch T., Maniatis T. Molecular cloning: a laboratory manual. New York: Cold Spring Harbor Laboratory 

Press, 1983. 545 p. URL: https://archive.org/details/molecularclonning0000samb/page/n3/mode/2up 
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ПЦР проводили на программируемом 

термостате ТП4-ПЦР-01 «Терцик» («НПО 

ДНК-Технология», Россия). Реакционная смесь 

(10 мкл) содержала 10 нг ДНК, 200 мкМ dNTPs, 

10 pM каждого праймера, 1,5 мМ МgCl2, 1 x PCR 

буфер, 3,75 ед. Taq-полимеразы («СибЭнзайм», 

Россия). Режим ПЦР: 1 цикл (95 оС – 5 мин.);  

35 циклов (95 оС – 30 сек; 55, 62 и 72 оС для 

праймеров HVM68 F/R, HvMATE-21indel F/R 

и 1kb-insertion F/R соответственно – 30 сек, 

72 оС – 1 мин 30 сек); 1 цикл (72 оС – 8 мин  

(2 мин для пары 1kb-insertion F/R)). 

Продукты амплификации разделяли элек-

трофорезом в 1,5%-м агарозном геле; для раз-

деления ПЦР-продуктов, полученных с прайме-

рами HVM68 F/R, использовали 7%-й полиак-

риламидный гель (ПААГ). Гели окрашивали 

бромистым этидием2. Для определения длины 

полученных ампликонов использовали ДНК-

маркеры молекулярного веса («СибЭнзайм», 

Россия). Визуализацию результатов электро-

фореза проводили с помощью трансиллюми-

натора «Квант-312» (Helicon, Россия). Регист-

рация результатов электрофореза выполнена  

с применением видеосистемы «Взгляд» и ПО IC 

Measure. Измерение длины полученных ампли-

конов проводили с помощью программы 

GelAnalyzer 23.1.1. 

Фенотипическое проявление алюмо-

устойчивости исследуемых сортов ячменя  

оценивали по показателю «индекс длины корней» 

(ИДК) [23]. Семена проращивали в рулонной 

культуре в условиях алюмокислого стресса 

(40 мг/л ионов Al3+, pH = 4,0) и контрольных 

(дистиллированная вода, pH = 6,0). Повтор-

ность опыта трёхкратная. Рулоны выдерживали 

в термостате при 21–23 С. Длину корней изме-

ряли через 5 суток. Рассчитывали ИДК (соотно-

шение средней длины корней – контроль/опыт). 

Согласно [23], по реакции на алюминий гено-

типы разделяли на устойчивые (ИДК > 65 %), 

умеренно устойчивые (ИДК 50–65 %), умеренно 

чувствительные (ИДК 40–49 %) и чувствительные 

(ИДК < 40 %). 

Проростки, полученные в контроле  

и условиях моделируемого Al3+ стресса,  

использовали для цитологической оценки 

алюмоустойчивости [24]. Для анализа отбирали 

пять проростков, не имеющих механических 

и инфекционных повреждений. Лезвием отре-

зали часть корня с чехликом и помещали  

в 1%-й раствор люголя на 10 мин. Окрашенные 

корневые чехлики просматривали в световом 

микроскопе Микромед-3 с видеоокуляром 

ToupCam UCMOS05100KPA, фотографировали. 

Повторность для каждого образца – трёхкратная. 

Статистический анализ полученных 

данных проводили согласно3 с использованием 

пакета программ Microsoft Excel 2010. Для 

показателя «длина корней» вычисляли среднее 

значение и стандартное отклонение. Для 

оценки влияния токсичности ионов алюминия 

на наличие в корневом чехлике выраженной 

зоны клеток с окрашенными крахмальными 

зёрнами рассчитывали непараметрический 

φ-критерий углового преобразования Фишера 

(2 × арксинус √Х)4. Расчет φ-критерия прово-

дили с помощью online-калькулятора на сайте 

(https://www.psychol-ok.ru/statistics/fisher/). Для 

всех статистических операций принят уровень 

значимости p≤0,01. 

Результаты и их обсуждение. В резуль-

тате ПЦР-анализа с использованием маркера 

HVM68, локализованного на хромосоме 4H  

и тесно связанного с локусом Alp [12], у иссле-

дуемых генотипов ячменя были выявлены ампли-

коны в диапазоне от 175 до 220 п. н. (рис. 1).  

Алюмоустойчивые сорта ячменя имели 

различные по размеру ампликоны: Витрум  

(178 п. н.), Новичок (210 п. н.) и Бионик (212 п. н.), 

Форвард (два ампликона размером 193 и 205 п. н.). 

Кислотоустойчивые сорта Родник Прикамья 

и Дина имели ампликоны 207 и 209 п. н. соот-

ветственно, оба также характеризовались нали-

чием дополнительного ампликона меньшего 

размера (175 п. н.). Среди высокоурожайных 

сортов ячменя различные аллели маркера 

HVM68 имели сорта Зазерский 85 (208 п. н.) 

и Tallon (216 п. н.), близкие по размеру ампли-

коны выявлены у сортов Памяти Дудина и 

Triumph (рис. 1). 

Наши данные о высоком уровне полимор-

физма в локусе HVM68 согласуются с резуль- 

татами исследований зарубежных авторов. 

Размер ПЦР-продуктов, полученных при ампли-

фикации с праймерами HVM68 F/R, при изуче-

нии генетической вариабельности сортов  

ячменя из Кореи, Китая и Японии изменялся  

от 180 до 222 п. н. Наиболее часто выявля-

емый аллель (частота встречаемости 75–83 %)  

был  представлен ампликоном 180 п. н. [25].  

 
2Sambrook J., Fritch T., Maniatis T. Указ. соч. 
3Лакин Г. Ф. Биометрия. М.: «Высшая школа», 1990. 323 с. 
4Урбах В. Ю. Статистический анализ в биологических и медицинских исследованиях. М.: Изд-во МГУ, 1975. 275 с. 
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В работе [22] для маркера HVM68 указан  

размер ампликона 204 п. н., однако в этом  

исследовании проводилось картирование 

различных SSR-маркеров и нет данных об 

алюмоустойчивости изученных генотипов. 

Среди сортов, характеризующихся алюмо-

устойчивостью, идентифицированы аллели 

маркера HVM68 у сортов Dayton (197 п. н.) и 

WB223 (209 п. н.), но они не были уникальными 

среди других генотипов, используемых в селек-

ции ячменя в Австралии [12]. Таким образом, 

маркер HVM68, являясь полиморфным, позво-

ляет выявлять различные аллели данного 

локуса и оценивать генетическое разнообразие 

исследуемых сортов, но для установления связи 

с алюмоустойчивостью ячменя его применение 

при наличии ген-специфичных маркеров,  

на наш взгляд, нецелесообразно.
 

 
Рис. 1. Электрофореграмма продуктов ПЦР, полученных при использовании праймеров HVM68 F/R. 

Номера дорожек соответствуют образцам: 1 – отрицательный контроль; 2 – Форвард; 3 – Родник Прикамья; 

4 – Памяти Дудина; 5 – Новичок; 6 – Зазерский 85; 7 – Дина; 8 – Витрум; 9 – Бионик; 10 – Triumph; 11 – Tallon; 

М – маркер молекулярной массы / 

Fig. 1. Electrophorogram of PCR products obtained using HVM68 F/R primers. The track numbers correspond 

to the samples: 1 – negative control; 2 – ‘Forvard’; 3 – ‘Rodnik Prikamiya’; 4 – ‘Pamyati Dudina’; 5 – ‘Novichok’; 

6 – ‘Zazerskij 85’; 7 – ‘Dina’; 8 – ‘Vitrum’; 9 – ‘Bionik’; 10 – ‘Triumph’; 11 – ‘Tallon’; M –marker of molecular weight 
 

Анализ сортов ячменя с использованием 

ПЦР-маркеров для выявления мутаций, связан-

ных с регуляцией гена HvAACT1, показал, что 

исследуемые генотипы ячменя не имели 

вставки 1kb-insertion, усиливающей экспрессию 

гена HvAACT1. У всех образцов был получен 

ампликон 818 п. н. (рис. 2, A), который харак-

терен для чувствительных к токсичным ионам 

алюминия образцов ячменя [14] или для устой-

чивых сортов, несущих другие мутации гена 

HvAACT1. Мутация 1kb-insertion (ПЦР-продукт 

1841 п. н.), выявленная у алюмотолерантного 

сорта Murasakimochi, описана преимущест-

венно у генотипов ячменя H. vulgare, возделы-

ваемых в Восточной Азии [14]. 

Использование для выявления делеции 

маркера HvMATE-21indel позволило обнару-

жить данную мутацию (ПЦР-продукт 475 п. н.) 

в геноме трёх сортов, характеризующихся 

алюмоустойчивостью (Новичок, Бионик) и кисло-

тоустойчивостью (Родник Прикамья) (рис. 2, B, 

дорожки 3, 7, 9). Однако у сортов-регенерантов 

(Форвард, Витрум) и кислотоустойчивого сорта 

Дина был выявлен ампликон 495 п. н., совпа-

дающий с таковым у высокоурожайных сортов 

(Зазерский 85, Triumph, Tallon, Памяти Дудина). 

Таким образом, исследованные в работе гено-

типы ячменя, по-видимому, имеют разные  

механизмы алюмоустойчивости, что представ-

ляет интерес для дальнейшего изучения. 

Для характеристики фенотипа по признаку 

алюмоустойчивости широко используемым  

параметром является ИДК. При выращивании 

сортов ячменя в контрольных условиях различий 

по величине средней длины корня не выявлено. 

В условиях алюмокислого стресса относи-

тельно контроля (7,91±1,81 см) снизилась 

длина корней только у сорта Памяти Дудина 

(3,51±1,46 см), который характеризуется наимень-

шим значением ИДК (44,4 %) из всех иссле-

дованных генотипов и отнесён к умеренно 

чувствительным сортам (табл. 2). 
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Рис. 2. Электрофореграммы продуктов ПЦР с праймерами для выявления мутаций гена HvAACT1: А) 

1kb-insertion (номера дорожек соответствуют образцам ДНК сортов ячменя: 1 – Tallon; 2 – Витрум;  

3 – Дина; 4 – Зазерский 85; 5 – Новичок; 6 – Памяти Дудина; 7 – Родник Прикамья; 8 – Triumph; 9 – Бионик; 

10 – Форвард; 11 – отрицательный контроль; М – маркер молекулярной массы; B) HvMATE-21indel (номера 

дорожек соответствуют образцам ДНК генотипов ячменя: 1 – Tallon; 2 – Triumph; 3 – Бионик; 4 – Витрум;  

5 – Дина; 6 – Зазерский 85; 7 – Новичок; 8 – Памяти Дудина; 9 – Родник Прикамья; 10 – Форвард; 11 – отри-

цательный контроль; М – маркер молекулярной массы. Ампликоны, соответствующие наличию мутации 

(475 п. н.), обозначены буквой «α», «β» – ампликоны 495 п. н.) /  
Fig. 2. Electrophoregrams of PCR products with primers for detecting HvAACT1 gene mutations: 

A) 1kb-insertion (track numbers correspond to DNA samples of barley cultivars: 1 – ‘Tallon’; 2 – ‘Vitrum’;  

3 – ‘Dina’; 4 – ‘Zazerskij 85’; 5 – ‘’Novichok; 6 – ‘Pamyati Dudina’; 7 – ‘Rodnik Prikamiya’; 8 – ‘Triumph’;  

9 – ‘Bionik’; 10 – ‘Forvard’; 11 – negative control; M – marker of molecular weight; B) HvMATE-21indel (track 

numbers correspond to DNA samples of barley genotypes: 1 – ‘Tallon’; 2 – ‘Triumph’; 3 – ‘Bionic’;  

4 – ‘Vitrum’; 5 – ‘Dina’; 6 – ‘Zazerskij 85’; 7 – ‘Novichok’; 8 – ‘Pamyati Dudina’; 9 – ‘Rodnik Prikamiya’;  

10 – ‘Forvard’; 11 – negative control; M – marker of molecular weight. The amplicons corresponding to the presence 

of the mutation (475 b. p.) are indicated by the letter "α", "β" – amplicons of 495 b. p.) 
 

Бóльшая часть исследуемых сортов (90 %) 

по показателю ИДК была отнесена к умеренно 

устойчивым (Форвард, Новичок, Витрум, 

Зазерский 85, Tallon) и устойчивым (Дина,  

Бионик, Родник Прикамья, Triumph) генотипам. 

Кроме того, для оценки алюмоустойчи-

вости ячменя была использована методика, 

основанная на цитологической оценке крах-

мальных зёрен в клетках корневого чехлика 

[24]. Согласно данным цитологической оценки, 

исследуемые сорта ячменя различались по ре-

акции на алюмокислый стресс (табл. 3). 

К неустойчивым были отнесены сорта, у кото-

рых доля корневых чехликов с идентифици- 

рованной зоной клеток с окрашенными крах-

мальными зёрнами (рис. 3, A, C) в условиях 

стресса снижалась в сравнении с контролем. 

Так, у сортов Triumph, Родник Прикамья и  

Памяти Дудина этот показатель в условиях 

стресса снижался на 80,0 % и более (табл. 4). 

Также достоверно (p≤0,01) отличались кон-

трольный и опытный варианты у сорта Бионик: 

реакция на стресс проявилась в снижении доли 

корневых чехликов с окрашенной зоной  
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на 40,0 % от контроля. Не выявлено стати-

стически значимых отличий от контроля  

по данным цитологических исследований  

у сортов Дина, Форвард, Новичок, Витрум, 

Зазерский 85 и Tallon, что позволило отнести 

их к устойчивым.  
 

Таблица 2 – Морфометрические показатели корней исследуемых генотипов ячменя в стрессовых  

и контрольных условиях (n = 150, лабораторный опыт) / 

Table 2 – Morphometric parameters of the roots of the studied barley genotypes under stress and control  

conditions (n = 150, laboratory experiment) 
 

Сорт / Cultivar 

Средняя длина корней, см / 

Average root length, cm ИДК, % /  

RLI, % 
контроль / control Al3+ 

‘Triumph’ 5,25±2,32 3,87±1,34 73,7 

Зазерский 85 / ‘Zazerskij 85’ 8,76±2,83 5,54±1,76 63,2 

‘Tallon’ 7,57±2,67 4,52±1,65 59,7 

Витрум / ‘Vitrum’ 5,22±1,94 3,32±1,20 63,6 

Памяти Дудина / ‘Pamyati Dudina’ 7,91±1,81   3,51±1,46* 44,4 

Дина / ‘Dina’ 5,24±2,02 4,26±1,37 81,3 

Бионик / ‘Bionik’ 5,5±2,06 4,77±1,34 86,7 

Новичок / ‘Novichok’ 8,24±2,61 4,55±1,40 55,2 

Форвард / ‘Forvard’ 7,77±2,08 4,93±1,88 63,4 

Родник Прикамья / ‘Rodnik Prikamiya’ 8,57±2,67 5,86±1,58 68,4 

Примечания: ИДК – индекс длины корней (соотношение средней длины корней – контроль/опыт); 

* достоверное отличие от контроля / 

Notes: RLI – root length index (average root length ratio control/experiment); * significant difference from 

control 
 

 

Таблица 3 – Цитологическая оценка генотипов ячменя по наличию в корневых чехликах окрашенной 

зоны клеток (n = 15, лабораторный опыт) / 

Table 3 – Cytological evaluation of barley genotypes based on the presence of a colored cells zone in the root 

caps (n = 15, laboratory experiment) 
 

Сорт / Cultivar 

Доля корневых чехликов с окрашенной зоной, % / 

The proportion of root caps with a colored zone, % φэмп 

контроль / control Al3+ 

‘Triumph’ 93,3   13,3* 5,124 

Зазерский 85 / ‘Zazerskij 85’ 46,7 33,3 0,753 

‘Tallon’ 66,7 53,3 0,750 

Витрум / ‘Vitrum’ 66,7 33,3 1,865 

Памяти Дудина / ‘Pamyati Dudina’ 93,3   13,3* 5,124 

Дина / ‘Dina’ 60,0 40,0 1,104 

Бионик / ‘Bionik’ 86,7   46,7* 2,437 

Новичок / ‘Novichok’ 46,7 66,7 1,112 

Форвард / ‘Forvard’ 80,0 93,3 1,106 

Родник Прикамья / ‘Rodnik Prikamiya’ 93,3   6,7* 5,735 

* Обозначены варианты, достоверно отличающиеся от контроля при р ≤ 0,01 (φтеор= 2,31) /  

* The variants that significantly differ from the control at р ≤ 0.01 are indicated (φtheory = 2.31) 
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Рис. 3. Структура корней ячменя (×200) сорта Tallon в контрольных условиях (A, B) и присут-

ствии ионов Al3+ (C, D). Стрелками обозначена зона клеток с окрашенными крахмальными зёрнами / 

Fig. 3. The structure of ‘Tallon’ barley roots (×200) under control conditions (A, B) and in the presence 

of Al3+ ions (C, D). The arrows indicate the area of cells with colored starch grains 
 

Стоит отметить, что у сортов Новичок  

и Форвард в условиях стресса наблюдали 

увеличение доли корневых чехликов с окра-

шенной зоной клеток (на 20,0 и 13,3 % от конт-

роля соответственно). У ячменя Новичок ранее 

было установлено, что он проявляет «алюмо-

зависимость» и его показатели в условиях 

алюмокислого стресса могут превосходить 

таковые в контрольных условиях [19].  

Таким образом, согласно цитологической 

оценке, генотипы были распределены на устой-

чивые и неустойчивые. Однако данные по 

алюмоустойчивости в лаборатории не всегда 

совпадали с полученными ранее результатами 

оценки на почвенных фонах и в полевых 

условиях [19, 20]. В этой работе мы учитывали 

образцы, в которых визуализируется зона окра-

шенных клеток в корневом чехлике, а не её 

нарушения, но эта оценка может быть недоста-

точна. На рисунке 3 показана цитологическая 

картина, наблюдаемая у сорта Tallon, который, 

согласно ИДК, характеризуется как умеренно 

устойчивый. Однако зона окрашенных клеток 

корневого чехлика хорошо визуализируется как 

в контроле (рис. 3, А), так и в условиях стресса 

(рис. 3, С), но при этом отсутствует в контроле 

у других растений этого сорта (рис. 3, В).  

В то же время в присутствии ионов Al3+  

корешки этих растений (рис. 3, C, D) имеют 

признаки стресса, выраженного в деформации 

клеток, утолщении корня, а также темной 

окраске меристемы корня, тогда как сам чехлик 

становится полупрозрачным. Более того оказа-

лось, что в контрольных условиях исследо-

ванные сорта различались между собой по доле 

корневых чехликов, имеющих выраженную 

зону с окрашенными крахмальными зёрнами 

(табл. 4). Используемый методический подход 

требует дальнейшей доработки. Необходима 

оценка его эффективности с применением  

широкого ряда генотипов, контрастных  

по алюмоустойчивости. 

В таблице 4 суммированы результаты, 

полученные при изучении фенотипа и генотипа 

10 сортов ячменя. Среди сортов, у которых  

ранее установлена кислотоустойчивость, у трёх 
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– был выявлен маркер HvMATE-21indel, сцеп-

ленный с алюмоустойчивостью, и все они были 

отнесены к устойчивым или умеренно устой-

чивым к Al3+ по показателю ИДК. Сорт Памяти 

Дудина по совокупности лабораторных оценок 

(ИДК, цитологическая оценка, ДНК-маркеры) 

характеризовался как неустойчивый к алюмо-

кислому стрессу.  
 

Таблица 4 – Результаты изучения генотипа и фенотипа 10 сортов ячменя по признаку алюмоустойчивости / 

Table 4 – Results of studying the genotype and phenotype of 10 barley cultivars according to aluminum  

resistance trait 
 

Сорт / 

Cultivar 

Генотипические различия*/ 

Genotypic differences 

Алюмоустойчивость согласно фенотипу**/ 

Aluminum resistance according to phenotype 

HvMATE-21indel 1kb-insertion ИДК / RLI 
цитологическая оценка / 

cytological evaluation 

Новичок / ‘Novichok’ + - MT T 

Дина / ‘Dina’ - - T T 

Форвард / ‘Forvard’ - - MT T 

Бионик / ‘Bionik’ + - T S 

Витрум / ‘Vitrum’ - - MT T 

Родник Прикамья / 

 ‘Rodnik Prikamiya’ 
+ - T S 

Памяти Дудина / 

‘Pamyati Dudina’ 
- - MS S 

‘Triumph’ - - T S 

‘Tallon’ - - MT T 

Зазерский 85 / ‘Zazerskij 85’ - - MT T 

Примечания: * в столбцах знаком «+» обозначено наличие ампликона, соотносимого с алюмоустойчивостью; 

** в столбце «ИДК» алюмоустойчивость генотипов обозначена согласно шкале [23] (MS – умеренно чувствительный, 

MT – умеренно устойчивый, T – устойчивый); в столбце «цитологическая оценка» генотипы разделены на устойчивые 

(T) и неустойчивые (S) / 

Notes: * in the columns the "+" sign indicates the presence of an amplicon correlated with aluminum resistance;  

** in the "RLI" column the aluminum resistance of the genotypes is indicated according to the scale [23] (MS – moderately 

sensitive, MT – moderately tolerant, T – tolerant); in the "cytological evaluation" column the genotypes are separated into 

tolerant (T) and sensitive (S) 
 

Согласно молекулярно-генетическому 

анализу, в геноме высокоурожайных сортов  

зарубежной селекции не обнаружено мутаций  

в регуляторных областях гена HvAACT1  

с использованием маркеров HvMATE-21indel  

и 1kb-insertion. Однако фенотипически эти 

сорта по величине ИДК относены к умеренно 

устойчивым (Зазерский 85, Tallon) и даже 

устойчивым (Triumph) генотипам (табл. 4). 

Данные цитологической оценки алюмо-

устойчивости генотипов ячменя также не во всех 

случаях совпадали с результатом, полученным 

при анализе ИДК. В то же время распределение 

сортов на группы по алюмоустойчивости  

на основании величины ИДК не для всех сортов 

соответствовало их полевой устойчивости [19, 20]. 

Этот факт, вероятно, можно объяснить различ-

ными адаптационными механизмами для иссле-

дованных генотипов. Таким образом, для оценки 

фенотипа также целесообразно использовать 

комплекс представленных подходов.  

Заключение. Среди использованных  

в работе ПЦР-маркеров алюмоустойчивости 

ячменя наиболее перспективным для дальнейших 

исследований являлся маркер HvMATE-21indel. 

Применение маркера HVM68 оказалось затруд-

нительно при использовании ПЦР с анализом 

результатов электрофореза в ПААГ ввиду  

высокого полиморфизма данного локуса. 

Поэтому для более точной идентификации  

аллели, выявляемой маркером HVM68, необхо-

димо проведение фрагментного анализа. Маркер 

1kb-insertion легко визуализировался в агароз-

ном геле, но эта мутация промоторной области 

гена HvAACT1 является достаточно редкой.  

Несмотря на то, что ген HvAACT1 считается 

основным, связанным с алюмоустойчивостью 

ячменя, его регуляция осуществляется различ-
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ными механизмами, что позволяет исполь- 

зовать несколько ПЦР-маркеров для выявления 

различных мутаций данного гена. Дальнейшие 

исследования планируется сосредоточить  

на анализе как большего набора генотипов  

ячменя, так и расширении количества ген-

специфичных ДНК-маркеров. Представленная 

методика цитологической оценки перспективна 

в определении устойчивости генотипа на моде-

лируемый алюмокислый стресс, но требует 

оптимизации. Для характеристики алюмоустой-

чивости ячменя по фенотипу целесообразно  

использовать комплексный подход, включаю-

щий как полевые, так и лабораторные оценки. 
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