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Мета. Проаналізувати фізіолого-

біохімічні та господарські характеристики гене-

тично модифікованих рослин нових перспекти-

вних генотипів пшениці озимої м’якої насіннє-

вого покоління Т2 з гетерологічним геном орні-

тин-δ-амінотрансферази люцерни. Методи. 

Agrobacterium-опосередкована трансформація in 

vitro; біохімічне визначення активності фермен-

ту орнітин-δ-амінотрансферази (ОАТ) та вмісту 

вільного проліну; морфометричні показники та 

елементи структури врожаю; математича стати-

стика. Результати. З’ясовано, що наявність у 

трансгенних рослин додаткової копії гена oat 

призводить до підвищення активності ферменту 

орнітин-δ-амінотрансферази (в середньому в 1,5 

раза порівняно з вихідними рослинами), проте 

вони суттєво не відрізняються від рослин вихід-

них генотипів за вмістом вільного проліну ні в 

нормі, ні за умов ґрунтової посухи. Встановле-

но, що введення в геном рослин пшениці гене-

тичної конструкції, що підсилює експресію гена 

оаt, стимулює ріст коренів як у нормі, так і за 

стресових умов. За умов недостатнього волого-

забезпечення рослини трансгенних ліній також 

перевищували нетрансформовані рослини за 

кількістю та масою зерен із цілої рослини. Ви-

сновки. Аналіз фізіолого-біохімічних характе-

ристик та господарських ознак трансгенних 

рослин м’якої пшениці, що містять гетерологіч-

ний ген орнітин-δ-амінотрансферази люцерни, 

засвідчив їх підвищену толерантність за дії ґру-

нтової посухи порівняно з нетрасгенними гено-

типами. Біотехнологічні рослини характеризу-

ються більш розвиненою кореневою системою, 

що підвищило здатність рослин до зростання в 

умовах водного дефіциту.  

Ключові слова: Triticum aestivum, Agrobac-

terium-опосередкована трансформація, ген орні-

тин-δ-амінотрансферази, фізіолого-біохімічні та 

господарські характеристики. 

 

Зростаючі загрози глобальних змін кліма-

ту та збільшення частоти екстремальних погод-

них явищ вимагають розробки нових стратегій в 

адаптації рослин до стресів та застосування для 

свого вирішення нових ефективних підходів. На 

сьогодні одним із таких перспективних напря-

мів, які дають можливість підвищити ефектив-

ність створення нових генотипів  культурних 

рослин, стійких до екологічних стресових чин-

ників, є використання методів біотехнології, 

зокрема генетичної інженерії [1]. Введення в 

геном реципієнта невеликого числа гетерологі-

чних генів є швидким підходом до поліпшення 

толерантності рослин [2]. Сучасні інженерні 

стратегії полягають у передачі одного чи декі-

лькох генів, які кодують або біохімічні шляхи, 

або кінцеві точки сигнальних шляхів [3]. Ці 

генні продукти забезпечують певний захист 

проти екологічних стресів або безпосередньо, 

або опосередковано. Біотехнологічні підходи 

дозволяють отримувати рослини пшениці з по-

ліпшеною толерантністю до стресів на основі 

вже наявних, цінних із погляду сільськогоспо-

дарських характеристик, генотипів [4–6]. Ви-

вчення фізіолого-біохімічних і господарських 

характеристик створених рослин має фундамен-

тальний і практичний інтерес, оскільки може 

дати відповідь на питання їх адаптивної пласти-

чності за стресових умов.  

Введення екзогенного гена орнітин-δ-

амінотрансферази в геном пшениці є одним із 

перспективних напрямів створення стійких до 

абіотичних стресів, зокрема посухи, рослин цієї 

культури. Він кодує фермент (ОАТ, КФ 

2.6.1.13), який каталізує перенесення дельта-

аміногрупи орнітину на альфа-кетоглутарат з 

утворенням пірролін-5-карбоксилату (П5К) та 

глутамату [7]. Потенційно орнітин-δ-аміно-

трансфераза може бути важливим регулятором 

клітинного метаболізму, оскільки реакція, що 

каталізується цим ферментом, пов’язує кілька 

біохімічних систем: цикл сечовини, цикл нако-

пичення і деградації проліну і шлях біосинтезу 

поліамінів. Довгий час вважалося, що орнітин-

δ-амінотрансфераза бере участь у синтезі пролі-
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ну під час стресу [8]. Зараз є чимало відомостей, 

що фермент OAT функціонує в альтернативно-

му шляху метаболізму проліну в мітохондріях 

за стресових умов [9]. Припущення, що ген ор-

нітин-δ-амінотрансферази пов’язаний із синте-

зом проліну підтверджують результати експе-

риментів, отриманих на генетично модифікова-

них рослинах. Зокрема, рослини рису з підви-

щеною експресією гена oat накопичують більше 

проліну, ніж нетрасгенні рослини [10]. Виявле-

но, що експресія гена oat підвищує рівень стій-

кості трансгенних рослин пшениці до посухи і 

засолення [9; 11]. Інші автори у своїх роботах не 

виявили прямого зв’язку між експресією oat, 

концентрацією проліну та дією стресових фак-

торів [12].  

Нами шляхом Agrobacterium-опосеред-

кованої трансформації в культурі in vitro отри-

мано трансгенні рослини 4 нових перспектив-

них генотипів озимої м’якої пшениці (Ук 065; 

Ук095/17; Ук 209h; Ук 322/17), які несуть цільо-

вий ген орнітин-δ-амінотрансферази Medicago 

truncatula та селективний – неоміцинфосфотра-

нсферази II (nptII) E.coli [13]. Із цих рослин 

шляхом самозапилення отримано рослини на-

сіннєвого покоління Т2, трансгенна природа 

яких була підтверджена за допомогою ПЛР з 

праймерами, специфічними до генів oat та nptII. 

Тому метою нашої роботи був аналіз фізіолого-

біохімічних та господарських характеристик 

створених генотипів насіннєвого покоління Т2.  

 

Матеріали і методи 

Толерантність до дефіциту води в асепти-

чних умовах аналізували на безгормональному 

агаризованому середовищі MС з додаванням 

селективного агента – маніту, що знижує зовні-

шній водний потенціал. Рослини з асептичної 

культури адаптували в ґрунт у квітні в умовах 

вегетаційного досліду. Вирощування проводи-

лося у вегетаційних посудинах об’ємом 10 л, 

наповнених ґрунтом. Ґрунт для вирощування 

брався однорідний, попередньо вимішувався, 

просіювався крізь сита з отвором 3 мм. Усі по-

судини наповнювалися однаковим об’ємом ґру-

нту. 

У половині посудин вихідні та трансгенні 

форми рослин вирощували за умов нормального 

поливу – 70% від повної вологоємності (ПВ). У 

другій половині посудин шляхом припинення 

поливу у фазу виходу в трубку вологість ґрунту 

зменшували до 30% ПВ та підтримували її на 

цьому рівні протягом 7 діб. Вологість ґрунту 

контролювали гравіметричним методом. Після 

посухи рослини дослідного варіанта продовжу-

вали поливати, як і контрольні.  

Біохімічні показники (активність орнітин-

δ-амінотрансферази та вміст вільного проліну) 

вимірювали у прапорцевих листках рослин на 7 

добу від початку посухи. Визначення вмісту 

вільного проліну в листках проводили за мето-

дикою Чинард, що ґрунтується на утворенні 

забарвленого продукту взаємодії L-проліну з 

нінгідриновим реактивом, з модифікаціями [14]. 

Активність орнітин-δ-амінотрансферази (ОАТ) 

оцінювали згідно з [15] і обраховували як кіль-

кість ферменту, необхідну для отримання 

1нмоль П5К за хвилину (1U) в перерахунку на 

1мг білка. 

Показники структури зернової продукти-

вності досліджуваних рослин (масу зерна з рос-

лини, кількість зернин у колосі) визначали у 

фазу повної стиглості зерна. Також у цю фазу 

аналізували висоту рослин та довжину коренів 

контрольних та генетично-модифікованих рос-

лин. Повторність визначення біохімічних та 

морфометричних показників – триразова. 

Результати наведено у вигляді середніх 

значень та стандартної похибки (m ± SE). Різни-

цю між даними вважали достовірною за р ≤ 

0,05. 

 

Результати та обговорення 

Для підтвердження активності цільового 

гена oat зрілі зародки з насіння рослин Т2 виса-

джували на селективне середовище з 0,8М мані-

ту для визначення рівня їх толерантності до 

водного дефіциту (рис.). З’ясовано, що транс-

генні рослини ростуть на селективному середо-

вищі з манітом швидше, зберігаючи яскраво-

зелене забарвлення, на відміну від контрольних, 

які значно відставали в рості, мали блідо-зелене 

забарвлення і згодом гинули.  

Оцінка осмостійкості трансформантів 

проводилася на підставі порівняння сирої маси 

контрольних і трансгенних рослин, що росли 4 

тижні на середовищі з високим вмістом маніту 

(0,8 М) і на стандартному середовищі MС 

(табл. 1). У якості контролю використовували 

нетрансгенні рослини вихідних генотипів. 

Встановлено, що введення конструкції pBi-OAT 

не призводить до достовірних відмінностей за 

масою рослин на стандартному середовищі МС, 

проте достовірно підвищує сиру масу трансген-

них рослин на середовищі з додаванням 0,8М 

маніту в порівнянні з нетрансгенними формами. 
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Під час вирощування контрольних рослин пше-

ниці на середовищі з манітом їх ріст поступово 

призупинявся, тому сира маса рослин була зна-

чно нижчою.  

 

 
Рис. Фенотиповий прояв ознаки стійкості до 

осмотичного стресу в трансгенних рослин Т2 озимої 

пшениці: ріст контрольних та трансгенних рослин 

(лінія Ук065/2)  на селективному середовищі з 0,8 М 

маніту.  

 

Таким чином, осмотичний стрес достовірно 

знижує масу контрольних рослин і не призво-

дить до достовірних змін сирої маси трансген-

них рослин у порівнянні зі стандартними умо-

вами. Ці результати дозволяють зробити висно-

вок, що введення генетичної конструкції, що 

підвищує експресію гена oat, призводить до 

підвищення осмостійкості трансгенних рослин.  

Для того, щоб безпосередньо оцінити, 

якою мірою введена конструкція підвищує екс-

пресію гена oat, було проведено дослідження 

активності цього ферменту в листках трансфор-

мантів покоління Т2 і у контрольних рослин 

вихідних генотипів (табл. 2).  

Встановлено, що у варіанті, де вологість 

ґрунту підтримували на рівні 70% повної воло-

гоємності, активність ОАТ у вихідних рослин 

була невисокою, в середньому складала 

0,46±0,09 нмоль П5К/хв.*мг білка, а у трансген-

них генотипів була в середньому в 1,5 раза бі-

льшою – 0,79±0,11 нмоль П5К/хв.*мг білка. На 

7 день посухи активність ОАТ і у контрольних, і 

у трансгенних рослин підвищується порівняно з 

варіантом із достатнім вологозабезпеченням 

приблизно в 1,5–1,7 раза. При цьому у транс-

генних форм вона, як і у контролі, була біль-

шою, ніж у вихідних генотипів (у середньому у 

1,5 раза). Отже, у трансгенних рослин (порівня-

но з контролем) спостерігали збільшення актив-

ності ОАТ як за достатнього вологозабезпечен-

ня, так і за його дефіциту, що, очевидно, зумов-

лено експресією чужорідного гена.  

 

Таблиця 1. Сира маса контрольних і трансгенних рослин за фізіологічних умов та за дії 0,8 М 

маніту 

Генотип  

Сира маса рослин, на середовищі МС, 

мг 

Сира маса рослин на середовищі 

МС+0,8 М маніту, мг 

контроль трансформанти контроль трансформанти 

Ук 065  608,2±19,3 622,4±23,4 232,2±11,2 591,5±18,7 

Ук095/17 580,5±20,4 603,8±22,3 215,8±13,4 559,4±10,8 

Ук 209h 578,7±19,2 598,8±21,8 221,6±17,5 548,6±16,3 

Ук 322/17 604,2±16,1 612,3±22,4 233,2±18,4 595,1±19,2 

 

Таблиця 2. Активність ферменту орнітин-δ-амінотрансферази в листках  трансформантів поко-

ління Т2 і у контрольних рослин вихідних генотипів 

Генотип 

Активність ферменту, нмоль П5К/хв.*мг білка 

Фізіологічні умови Умови посухи 

контроль трансформанти контроль трансформанти 

Ук 065  0,41±0,08 0,73±0,09 0,68±0,07 1,18±0,12 

Ук095/17 0,47±0,09 0,81±0,11 0,72±0,08 1,23±0,15 

Ук 209h 0,51±0,1 0,86±0,14 0,79±0,09 1,31±0,17 

Ук 322/17 0,45±0,08 0,77±0,09 0,75±0,08 1,17±0,12 
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Рослини генетично змінених рослин на-

сіннєвого покоління Т2 характеризуються вміс-

том вільного проліну практично таким же, як і в 

контролі за умов нормального поливу, так і в 

штучно створених умовах водного дефіциту. 

Також виявлено, що за дії посухи і у вихідних, і 

у трансгенних рослин рівень L-проліну підви-

щувався приблизно утричі порівняно з відпові-

дними контрольними варіантами (табл. 3). От-

же, за збільшення активності ОАТ рівень віль-

ного проліну значно не змінюється порівняно з 

вихідним генотипом. Таким чином, з’ясовано, 

що введення генетичної конструкції, яка підви-

щує експресію гена oat, не призводить до суттє-

вої зміни вмісту вільного проліну в листках 

рослин ні в нормі, ні за дії посухи. 

Більш висока толерантність до водного 

дефіциту рослин Т2 у порівнянні з вихідними 

генотипами знайшла відображення в характері 

їх росту. В умовах водного стресу на стадії ви-

ходу в трубку середня висота вихідних рослин 

становила приблизно 52–55 см, а генетично 

змінені рослини мали середню висоту 62–65 см. 

Порівняльний аналіз ростових параметрів конт-

рольних та трансгенних рослин у фазу повної 

стиглості (табл. 4) показав, що генетично зміне-

ні генотипи переважали вихідні за цим показни-

ком на 7–10 см.  

За довжиною коренів генетично модифі-

ковані рослини у варіанті з достатнім вологоза-

безпеченням перевищували рослини вихідних 

генотипів у середньому на  

5–6 см, за умов посухи – на 3–3,7 см. Слід за-

значити, що рослини з добре розвинутою коре-

невою системою можуть мати переваги у забез-

печенні водою і поживними речовинами порів-

няно з рослинами з меншою кореневою систе-

мою. 

За кількістю зерен із колосу головного па-

гона різниця між трансгенними лініями та вихі-

дними генотипами була неістотною (табл. 4). 

Маса зерна з колосу головного пагона у рослин 

трансгенних ліній за умов посухи також істотно 

не відрізнялася від контрольних. Водночас у 

трансгенних ліній кількість та маса зерен із рос-

лини за умов посухи в середньому були досто-

вірно вищими, ніж у вихідних генотипів.  

 

Таблиця 3. Вміст вільного проліну в листках  трансформантів покоління Т2 і у контрольних ро-

слин вихідних генотипів 

Генотип 

Вміст вільного проліну, мг%/г сирої маси 

Фізіологічні умови Умови посухи 

контроль трансформанти контроль трансформанти 

Ук 065  25,4±2,2 26,7±2,3 72,3±7,1 75,1±7,2 

Ук095/17 30,7±2,5 31,3±2,6 85,9±7,8 90,3±8,1 

Ук 209h 22,1±2,1 24,6±2,3 66,3±7,1 70,4±7,2 

Ук 322/17 24,3±2,3 25,4±2,7 68,0±7,2 70,6±7,3 

 

Таблиця 4. Ростові параметри та показники структури урожайності рослин вихідних генотипів 

та трансгенних ліній за умов посухи (30% ПВ) 

Генотип 

Головний пагін Рослина 

кількість 

зерен, шт. 

маса зерна, 

г 

кількість 

зерен, шт. 

маса 

зерна, г 

довжина 

коренів, см 
висота, см 

Вихідні генотипи 

Ук 065 36,6±2,2 1,05±0,08 93,7±3,7* 1,95±0,11* 8,1±0,9 78,2±3,0 

Ук095/17 38,8±2,8 1,12±0,07 96,5±4,0* 2,34±0,11* 9,4±1,3 90,4±4,0 

Ук 209h 37,2±3,1 1,05±0,08 89,1±4,0* 2,15±0,13* 8,9±1,0 93,1±4,1 

Ук 322/17 40,1±3,6 1,13±0,07 95,7±4,1* 2,29±0,13* 9,1±1,4 87,1±4,2 

Трансгенні лінії 

Ук 065 39,2±2,1 1,12±0,09 114,7±4,1* 2,30±0,12* 11,2±1,2 88,3±3,5 

Ук095/17 40,8±3,0 1,18±0,09 113,4±3,8* 2,71 ±0,14* 12,5±1,1 97,4±3,7 

Ук 209h 39,8±3,2 1,17±0,08 104,9±3,7* 2,54±0,15* 12,9±1,4 100,7±4,8 

Ук 322/17 42,3±3,7 1,27±0,08 110,4±4,3* 2,75±0,16* 12,8±1,0 94,9±4,4 
Примітки. Різниця істотна за р ≤0,05; * – з вихідним генотипом. 
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Таким чином, проведений фізіолого-

біохімічний аналіз генетично-модифікованих 

рослин м’якої озимої пшениці насіннєвого по-

коління Т2 з гетерологічним геном орнітин-δ-

амінотрансферази. З’ясовано, що трансгенні 

рослини не відрізнялися від контрольних за 

оптимальних умов вирощування, проте в умо-

вах осмотичного стресу вони характеризуються 

більш швидким характером росту порівняно з 

контрольними генотипами. Виявлено, що рос-

лини Т2 відрізняються підвищеною активністю 

ферменту орнітин-δ-амінотрансферази як у фізі-

ологічних умовах, так і стресових. Встановлено, 

що введення генетичної конструкції, яка підви-

щує експресію гена oat, не призводить до суттє-

вої зміни рівня вільного проліну в листках рос-

лин ні в нормі, ні за дії ґрунтової посухи. Під-

вищення зернової продуктивності цілої рослини 

в трансгенних лініях пшениці з додатковою 

копією гена oat ми пов’язуємо з тим, що у них 

краще розвинена коренева система, ніж у рос-

лин вихідних генотипів. Отже, більш потужна 

коренева система генетично змінених рослин 

сприяла їх кращій адаптації до посухи, що мог-

ло позитивно вплинути на показники структури 

врожаю.  

 

Висновки 

Генетично модифіковані рослини м’якої 

озимої пшениці насіннєвого покоління Т2 з ге-

терологічним геном орнітин-δ-амінотрансфе-

рази краще пристосовані до умов осмотичного 

стресу. З’ясовано, що наявність у трансгенних 

рослин додаткової копії гена oat призводить до 

підвищення активності ферменту орнітин-δ-

амінотрансферази (у середньому в 1,5 рази по-

рівняно з контролем), проте вони суттєво не 

відрізняються від рослин вихідних генотипів за 

вмістом L-проліну ні в нормі, ні за умов ґрунто-

вої посухи. Трансгенні рослини мають кращу 

адаптаційну пластичність, оскільки за умов не-

достатнього вологозабезпечення рослини транс-

генних ліній перевищували нетрансформовані 

рослини за кількістю та масою зерен із цілої 

рослини. Встановлено, що введення в геном 

рослин пшениці генетичної конструкції, що 

підсилює експресію гена оаt, стимулює ріст 

коренів за стресових умов, що підвищило здат-

ність рослин до зростання в умовах водного 

дефіциту.  
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PHYSIOLOGICAL, BIOCHEMICAL AND ECONOMIC CHARACTERISTICS OF TRANSGENIC WINTER 

WHEAT PLANTS WITH GENE ORNITIN-Δ-AMINOTRANSFERASES 

Aim. To analyze the physiological, biochemical and economic characteristics of genetically modified plants of new 

promising genotypes of winter bread wheat of seed generation T2 with the heterologous gene of ornithine-δ-

aminotransferase of alfalfa. Methods. Agrobacterium-mediated transformation in vitro; biochemical determination of 

the activity of the enzyme ornithine-δ-aminotransferase (OAT) and the content of free L-proline; morphometric indica-

tors and elements of crop structure; mathematical statistics. Results. It was found that the presence of additional copies 

of the oat gene in transgenic plants leads to increased activity of the enzyme ornithine-δ-aminotransferase (on average 

1.5 times compared to the original plants), but they do not differ significantly from plants of the original genotypes in 

free L-Proline is neither normal nor under conditions of soil drought. It has been shown that the introduction into the 

genome of wheat plants of a genetic construct that enhances the expression of the oat gene stimulates root growth both 

under normal and stressful conditions. Under conditions of insufficient moisture supply, plants of transgenic lines also 

exceeded untransformed plants in the number and weight of grains from the whole plant. Conclusions. Analysis of 

physiological and biochemical characteristics and economic characteristics of transgenic soft wheat plants containing 

the heterologous gene of ornithine-δ-aminotransferase of alfalfa showed their increased tolerance to soil drought com-

pared to non-transgenic genotypes. Biotechnological plants are characterized by a more developed root system, which 

increased the ability of plants to grow in conditions of water scarcity.  

Keywords: Triticum aestivum, Agrobacterium-mediated transformation, ornithine-δ-aminotransferase gene, physiologi-

cal, biochemical and economic characteristics. 


