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Изучение мягкой пшеницы Triticum aestivum L. диктуется её важностью как одной из
основных продовольственных культур и обусловлено в значительной степени запросами
селекции.

Установление генов, контролирующих проявление остистости, может быть использо-
вано для изучения генетического разнообразия мягкой пшеницы по этому признаку и по-
следующего отбора форм с повышенной продуктивностью на фоне меняющихся условий
внешней среды [3].

Целью данного исследования был поиск гена-кандидата признака остистости и сопо-
ставление его структуры у остистых и безостых форм пшеницы.

Объектами нашего исследования были выбраны шесть сортов мягкой пшеницы Triticum
aestivum L. (Любава 5, Синтетик, Элемент 22, Стар +, Зауральская, Саратовская 29) и де-
вять линий мягкой пшеницы Triticum aestivum L. (K1731, 5219, 6535, 15014, 20546, 62501,
24724, Скифянка, MV VEKNI). Материалы для исследования были взяты из коллекции
лаборатории молекулярной генетики и цитогенетики растений ИЦиГ СО РАН.

На первом этапе выполнения данной работы мы выделяли геномную ДНК из расти-
тельного материала [1] и с помощью спектрофотометра определяли концентрацию выде-
ленной ДНК. Проверку качества выделенной ДНК осуществляли электрофорезом в ага-
розном геле. В соответствии с данными спектрофотометрии и полученными электрофоре-
граммами производилось разбавление образцов ДНК для выравнивания их концентраций.

Следующим этапом нашего исследования был анализ потенциальных генов-кандидатов
[2, 3], контролирующих остистость. Для этого было проведено конструирование специфи-
ческих праймеров для ПЦР-амплификации различных районов этих генов с последующей
их проверкой на выборке остистых и безостых образцов.

В результате было установлено, что ген C2H2Znfin является наиболее вероятным кан-
дидатом гена-ингибитора признака остистости мягкой пшеницы Triticum aestivum L. Ком-
бинации специфических для рецессивного и доминантного аллелей этого гена праймеров
показали точные результаты на выборке остистых и безостых форм.
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