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АНОТАЦІЯ
Проаналізовано 19 сортів озимого ячменю на наявність поліморфізму ДНК за локусами 5Н хромосоми OPA17А, HvBm5A_1, WG644, PSR637, ЕBmag812, UMB702, які локалізовані в області ключових генів морозостійкості Fr-H1 та Fr-H2. За ПЛР-аналізом досліджених генотипів детектовано поліморфізм профілів ДНК за локусами OPA17 А, HvBm5A_1. Також у сортів ячменю виявлені алельні відмінності за мікросателітними локусами UMB702, ЕBmag812. У межах досліджених STS-локусів WG644, PSR637 на генетичному матеріалі, що досліджували, поліморфізм не виявлений. 
Кваліфікаційну роботу викладено на 64 сторінках друкованого тексту; вона включає 5 таблиць, 10 рисунків, з яких 9 - оригінальні. В роботі наведено посилання на 74 публікації (10 кирилицею та 64 латиницею). Роботу виконано у відділі загальної та молекулярної генетики Селекційно-генетичного інституту (СГІ-НЦНС), м. Одеса.
Ключові слова: ячмень, ПЛР, ДНК-маркери, низькотемпературна стійкість

The DNA polymorphism was analyzed in 19 winter barley varieties in the loci OPA17А, HvBm5A_1, WG644, PSR637, ЕBmag812, UMB702 of the 5H chrоmosome, which are localized in in the gene region of main frost resistance                    genes Fr-H1 and Fr-H2. DNA polymorphism was detected in the OPA17, HvBm5A_1 by PCR analysis of winter barley genotypes. Allelic differences were also detected in the UMB702, EBmag812 microsatellite loci of barley varieties. No DNA-polymorphism was not detected within the examined STS loci of WG644, PSR637 on the genetic material under study.
The work is described on 64 pages, it contains 5 tables and 10 figures. Reference is made to 74 sourses of literature (10 Cyrillic and 46 Latin). The project was done at the Department of General and Molecular Genetics, Plant Breeding and Genetics Institute.
Key words: Barley, PCR, DNA-markers, Low Temperature Resistance
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ВСТУП

Ячмінь це важлива культура, яка має велике економічне значення для світового сільськогосподарського виробництва. Низька температура є впливовим стресовим чинником, що обмежує врожайність багатьох рослин агрономічної цінності, зокрема, ячменю. Це призводить до необхідності одержання нових генотипів, стійких до несприятливих умов вирощування. Внаслідок цього молекулярна основа низькотемпературної стійкості є областю інтенсивного вивчення. Оскільки одержання нових сортів з певними ознаками є результатом складного і тривалого селекційного процесу, це, в свою чергу, призводить до необхідності залучення допоміжних інструментів, зокрема ДНК-маркерів, з якими можливо прискорення оцінки та добору стійких генотипів [Akar et al., 2009]. 
У представників Triticeae відмінності за морозостійкістю та яровизаційною потребою були віднесені до гомеологічних хромосом 5 групи. Наразі відомо, що в довгому плечі хромосоми 5Н ячменю локалізований великий QTL, відповідальний за стійкість рослин до впливу негативних температур, довжина ефективної дії якого складає 21 сМ. Цей QTL розподілений на два QTL-регіони, що покривають ділянки bin 11 (локус             Fr-H1) та bin 9-10 (локус Fr-H2) 5H хромосоми та фланковані молекулярними маркерами [Francia et al., 2004; Skinner et al., 2006]. Перший і другій QTL пояснюють, відповідно, 36,6 і 21,5 % фенотипічної мінливості щодо зимостійкості ячменю, 30,6 і 30,7 % морозостійкості, оціненої у контрольованих умовах [Francia et al., 2004]. Перший QTL (Fr-H1) локалізований в такій ж самій позиції, в який знаходиться ген HvBM5A, що відповідає за яровизаційну потребу і може плейотропічно впливати на рівень морозостійкості [Szucs et al., 2007]. З використаннім популяції дигаплоїдів підтверджено асоціацію цього QTL з локусом Fr-H1 та додатково ідентифіковано ще три QTLs на 1HL (Fr-H3), 4HS і 4HL [Fisk, 2013; Visioni et

al., 2013]. Другий знайдений QTL (Fr-H2) збігається на картах різних модельних популяцій з позицією кластеру генів HvCBF, які є транскрипційними факторами для запуску експресії генів COR, що включаються у відповідь на низьку температуру [Dhillon et al., 2013; Francia et al., 2016].
З літературних джерел відомо про мікросателітні та інші ДНК-маркери, які пропонуються для оцінки генетичної варіабельності стійкості до абіотичних стресів, зокрема низькотемпературного [Toth et al., 2004; Rapacz et al., 2010]. Досліджено асоціації ПЛР-маркерів (мікросателітних та STS) з низькотемпературною чутливістю для добору алелів, які можуть бути застосовані в маркерній селекції (МАС). Низкою дослідників знайдено статистично значущий зв'язок між толерантністю до негативних температур в умовах лабораторно-польових випробувань і маркерами 5Н хромосоми ячменю. Тому молекулярно-генетичне дослідження поліморфізму ділянок ДНК хромосоми 5Н наразі є актуальним. Це сприятиме розробці системного підходу для оцінки генотипів за стійкістю до несприятливих умов. 
Метою роботи було вивчення ДНК-поліморфізму локусів хромосоми 5Н у сортів ячменю шляхом ПЛР-аналізу.
Задачі роботи:
1. Провести ПЛР-аналіз поліморфізму ДНК сортів ячменю, що дослід-жуються з одиничними специфічними праймерами до охарактеризованих локусів OPA17A та HvBm5A_1.
2. Провести ПЛР-аналіз поліморфізму ДНК сортів ячменю зі специфічними праймерами до STS-локусів WG644, PSR637.
3. Дослідити алельні відмінності мікросателітних локусів ЕBmag812, UMB702 у сортів ячменю шляхом ПЛР-аналізу.
Об’єкт дослідження – молекулярно-генетичний поліморфізм локусів 5Н хромосоми ячменю (Hordeum vulgare L.).
Предмет дослідження - ДНК-поліморфізм локусів  хромосоми 5НL ячменю (Hordeum vulgare L.), що знаходяться в області генетичних детермінант стійкості до низьких температур.
Автор дипломної роботи щиро вдячний науковому керівнику, кандидату біологічних наук, доценту кафедри генетики та молекулярної біології Задерей Н.С. та науковому консультанту, кандидату біологічних наук, провідному науковому співробітнику відділу загальної та молекулярної генетики СГІ-НЦНС  Бальвінській М.С. за допомогу у проведенні досліджень.
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1. За ПЛР-аналізом в дослідженій вибірці сортів ячменю у межах  охарактеризованих ділянок 5Н хромосоми OPA17А та HvBm5A_1 встановлена генетична мінливість. У досліджених сортів ячменю ДНК-поліморфізм виявляється в наявності алелів різного розміру: 650 п.н. та 700 п.н. за локусом OPA17А та в наявності алеля 380 п.н. та нуль-алеля за локусом HvBm5A_1. Алель 700 п.н. локусу OPA17А виявляється одночасно з алелем 650 п.н. у чотирьох сортів ячменю, що свідчить про внутрішньосортову гетерогенність цих сортів за даним локусом.
2. В дослідженій вибірці сортів ячменю, на відміну від іншого генетичного матеріалу, встановлено відсутність варіабельності ДНК у межах STS-локусів WG644, PSR637 хромосоми 5Н.
3. За мікросателітними ділянками 5Н хромосоми ЕBmag812 та UMB702 в дослідженій вибірці сортів детектовано незначний рівень алельного різноманіття та нерівномірний розподіл алельних варіантів, що підтверджується  невисоким значенням РІС (РІСЕBmag812 = 0,5 та РІСUMB702 = 0,39). Сорт Кондрат виявив внутрішньосортову гетерогенність за локусом ЕBmag812. 
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