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Актуальність. Зміни клімату і зростання 
техногенного навантаження на довкілля 
дуже негативно відбиваються на життєздат-

ності та продуктивності рослин, значною 
мірою знижуючи їхню врожайність та 
якість врожаю, тому першочерговим 
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Отримання сортів рослин, здатних мати належний рівень продуктивності в умовах 
зміни клімату і все зростаючого потужного техногенного навантаження на довкілля, є 
дуже актуальним для сьогодення. Для вирішення цієї проблеми вже недостатньо мето-
дів класичної селекції, тому дослідники все частіше вдаються до застосування генної 
інженерії та ДНК технологій, які теж мають недоліки й не дають можливості досягну-
ти бажаного результату, коли поставлено за мету отримати сорт, стійкий до дії комп-
лексу стресорів довкілля. В нашій лабораторії в результаті досліджень, які тривали 
упродовж кількох десятиліть, розроблено оригінальну технологію прискореної селек-
ції, засновану на механізмах обміну генетичною інформацією, які існують у природі. 
Метою даної  оглядової статті є аналіз та підсумки власних досліджень, присвячених 
отриманню нових форм рослин з підвищеним адаптаційним потенціалом за допомо-
гою препаратів екзогенних ДНК (е-ДНК), виявлення закономірностей спадкових змін, 
індукованих у разі застосування препаратів е-ДНК з метою отримання селекційно цін-
них змін у рослин. Показано комплексний та спрямований характер таких змін та пер-
спективність застосування е-ДНК для прискореного створення сучасних сортів сіль-
ськогосподарських, лікарських та декоративних рослин з підвищеним адаптаційним 
потенціалом. Пропонується гіпотетичний механізм дії е-ДНК на спадковість рослин.

Ключові слова: екзогенні ДНК, алкілована ДНК, зміна спадкових ознак рослин, селекційно 
цінні ознаки, стійкість до стресорів, фітогормони, гомеотичні гени, гомеобокс-вмісні гени
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агента – тіофосфаміду (е-ДНК(т)), поєднан-
ню дії е-ДНК з певними стресовими чинни-
ками та відбору рослин із бажаними спадко-
вими змінами впродовж багатьох поколінь. 
Однією з найважливіших  властивостей 
нових форм рослин, отриманих за допомо-
гою е-ДНК, є їхня підвищена адаптаційна 
здатність та продуктивність, [2, 3], що від-
криває перспективи використання е-ДНК в 
рослинництві.

Мета. Аналіз та підсумки власних дослі-
джень, завданням яких було отримання 
нових форм рослин з бажаними селекцій-
но цінними ознаками за допомогою е-ДНК, 
виявлення закономірностей дії е-ДНК на 
спадковість рослин при застосуванні їх 
згідно з розробленою нами технологією, 
аналіз перспектив даного методу та побу-
дова гіпотези про можливий механізм 
впливу е-ДНК на спадковість рослин. 

Матеріали і методи. Для отримання 
нових форм рослин було використано насін-
ня чистих ліній рослин кожного з обраних 
для дослідження сортів. Перед висівом 
насіння у ґрунт його пророщували та здій-
снювали його інфільтрацію розчинами пре-
паратів геномної ДНК донора. Виділення 
ДНК та отримання препаратів ДНК, алкіло-
ваної тіофосфамідом, здійснювали згідно з 
методами, детальний опис яких наведено в 
наших попередніх роботах та в монографії 
[3]. Відбір рослин з бажаними ознаками здій-
снювали упродовж багатьох поколінь, також 
за дії стресових чинників.  

Результати дослідження та їх обго-
ворення 

1. Зміни спадкових ознак у тютюну та 
томатів. Нові сорти томатів та картоплі. 
Гіпотеза про можливий механізм дії е-ДНК. 
Перші дослідження, здійснені А. І. Пото-
пальським та Б. О. Левенком на культурі 
клітин тютюну, який мав делецію у ДНК 
хлоропластів, показали можливість корек-
ції дефіцитного за хлорофілом фенотипу 
тютюну за допомогою препаратів ДНК 
тютюну дикого типу, і можуть бути свідчен-

завданням селекціонерів сьогодення є ство-
рення сортів з підвищеним адаптаційним 
потенціалом, стійких до дії комплексу стре-
сорів і здатних давати в таких умовах високі 
врожаї. У пошуках нових методичних підхо-
дів для вирішення цих завдань  дослідники 
все частіше застосовують методи генної 
інженерії та сучасних ДНК технологій та 
вдосконалюють методи класичної селекції, 
але проблема отримання сучасних сортів, 
стійких водночас до комплексу стресорів 
довкілля, залишається відкритою.

Виникненню сучасних ДНК техноло-
гій передувало відкриття мутагенної дії 
ДНК та дослідження впливу е-ДНК на 
спадковість живих організмів. Відкриття 
мутагенної дії ДНК в дослідах на дрозофі-
лі, вперше в світі здійснене геніальним 
українським генетиком М.Д. Тарнавським 
80 років тому [1], стало найпершим експе-
риментальним підтвердженням генетич-
ної активності ДНК, передвістям найви-
датніших відкриттів 20 століття та епохи 
молекулярної біології. 

Впливу екзогенних ДНК (е-ДНК) на 
спадковість рослин із метою отримання 
корисних змін присвячені численні дослі-
дження, які проводилися в 70-80-х роках 
минулого сторіччя в лабораторіях світу [2]. 
Ми дотримуємось думки, що можливості 
цього напрямку досліджень і в наш час 
вичерпані не до кінця, він потребує подаль-
шого розвитку і, поряд із генною інженері-
єю, може слугувати для вирішення найакту-
альніших проблем, які постають перед 
селекціонерами. У нашій лабораторії роз-
роблено оригінальну технологію прискоре-
ної селекції, яка дала можливість отримати 
понад 40 нових форм рослин [2-4]. Наша 
технологія полягає у використанні препара-
тів геномної ДНК донорів на стадії проро-
стання насіння реципієнтів, індивідуально-
му добиранню концентрації ДНК та інших 
умов інфільтрації насіння, застосуванню 
препаратів ДНК, алкілованих за допомо-
гою трифункціонального алкілувального 
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отримано лінії солестійких томатів (рис. 
1) та високоврожайний сорт солестійких 
томатів Українські [3] (А. с. України  на 
сорт рослин № 08077; А. І. Потопальський, 
Л. Н. Юркевич). Набута солестійкість 

ням генетичної трансформації шляхом 
інсерції фрагмента ДНК донора [3]. 

На основі рослин чистої лінії сорту 
томатів Київський 139 за дії ДНК соле-
стійкої форми пасльону чорного було 

Рис. 1. Солестійкість нового сорту томатів Українські та окремих ліній при засоленні суб-
страту морською сіллю. Цифрами позначено: 1 – вихідний сорт Київський 139; 2 – сорт томатів 
Українські; 3 – лінія № 1; 4 – лінія № 2; 5 – лінія № 3; 6 – лінія № 4; 7  – лінія № 5

Рис. 2. Величина співвідношення вмісту хл а/хл в (Са : Св) – а та каротину і ксантофілів 
(Скар : Сксант) – б для стадії вигону квітконосної стрілки  у листках рослин-трансформан-
тів із поколінь Т2 та Т3. 
Цифрами 1 – 4 на осі х позначені дані для листків рослин: 1,2 – із покоління Т3 після дії комплексним препара-
том ДНК пасльону чорного солестійкого, pCAMVNEO та pTi8628 – 5-11-1к та 35-34-1к відповідно; 3,4 – із поко-
лінь Т3 та Т2 відповідно від рослини № 73 (ДНК(т) pCAMVNEO; рослини 73-2-1к та 73-1к); 5 – для молодих 
листків рослини 5-11-1к; К і К-1 – вихідний сорт КР20 (зрілі та молоді листки відповідно); цифрою 6 позначено 
молоді листки рослини № 5 із Т1. Дані подано у вигляді M±m, n=10. Відмінність від контролю вірогідна при: * 
– P < 0,01, ** – P < 0,05, *** – P < 0,001
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томатів Українські значно вища, ніж у сор-
тозразків ВІРу, є домінантною ознакою, 
на що вказує успадкування її при схрещу-
ваннях томатами сорту Талаліхінський. 
Сорту притаманна багатоплідність (озна-
ка донора ДНК), наявність білків, власти-
вих солестійкому пасльону, та білків, яких 
не було ні в донора, ні в реципієнта [3]. 

Використання е-ДНК дало можливість 
отримати також перспективний сорт карто-
плі Дзвін [3] (А. с. України на сорт рослин № 
1103; А. І. Потопальський, М. С. Литовченко, 
С. Х. Сігачова, А. С. Мисловська, М. А. Піка).

ДНК солестійкої форми пасльону вия-
вилася ефективною також для отримання 
перспективних форм та ліній тютюну [2, 
3]. За допомогою е-ДНК пасльону чорно-
го солестійкого та плазмід (pCAMVNEO, 
pTi 8628) у тютюну сорту Крупнолистный 
20, крім солестійкості, було індуковано 
спадкові зміни за вмістом хлорофілів та 
каротиноїдів упро довж розвитку (рис. 
2-4), часом настання старіння фотосинте-
тичних тканин. Спадкові зміни співвідно-
шення вмісту окремих груп пігментів 
фотосинтезу, зокрема хлорофілів а та в, 

Рис. 3. Величина співвідношення вмісту каро-
тину та лютеїну (Скар:Cлют) для стадії вигону 
квітконосної стрілки (41-а доба) у листках 
рослин-трансформантів із поколінь Т2 та Т3. 
Цифрами 1 – 4 на осі х позначені дані для листків 
рослин: 1,2 – із покоління Т3 після дії комплексним 
препаратом ДНК пасльону чорного солестійкого, 
pCAMVNEO та pTi8628 – 5-11-1к та 35-34-1к відповід-
но; 3,4 – із поколінь Т3 та Т2 відповідно від рослини 
№ 73 (ДНК(т) pCAMVNEO; рослини 73-2-1к та 73-1к); 
5 – для молодих листків рослини 5-11-1к; К і К-1 – 
вихідний сорт КР20 (зрілі та молоді листки відповід-
но). Дані подано у вигляді M±m, n=10. Відмінність 
від контролю вірогідна при: * – P < 0,01, ** – 
P < 0,05, *** – P<0,001.

Рис. 4. Величина співвідношення вмісту віо-
лаксантину та лютеїну (Свіо : Слют) для 
стадії вигону квітконосної стрілки (41-а 
доба) у листках рослин-трансформантів із 
поколінь Т2 та Т3. 
Цифрами 1 – 4 на осі х позначені дані для листків 
рослин: 1,2 – із покоління Т3 після дії комплексним 
препаратом ДНК пасльону чорного солестійкого, 
pCAMVNEO та pTi8628 – 5-11-1к та 35-34-1к відповід-
но; 3,4 – із поколінь Т3 та Т2 відповідно від рослини 
№ 73 (ДНК(т) pCAMVNEO; рослини 73-2-1к та 73-1к); 
5 – для молодих листків рослини 5-11-1к; К і К-1 – 
вихідний сорт КР20 (зрілі та молоді листки відповід-
но). Дані подано у вигляді M ± m, n = 10. Відмінність 
від контролю вірогідна при: *** – P < 0,001

Рис. 5. Успадковування “дикого” зеленого 
фенотипу (збереження хлорофілів до 
завершення розвитку) в рослин тютюну 
після інфільтрації проростаючого насіння 
жовтолистого сорту КР20 розчинами пре-
паратів е-ДНК(т): контроль, сорт КР20 – 
праворуч, посередині та ліворуч – Т2  від 
рослини № 113 (е-ДНК(т) пасльону чорного 
солестійкого та від рослини № 73 (е-ДНК(т) 
pCAMVNEO відповідно
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регуляції геному,  відповідальні за адаптацію 
до змін у довкіллі. Впливом е-ДНК на гени, 
які кодують ключові компоненти таких сиг-
нальних сіток, можна було б пояснити пле-
йотропний характер багатьох змін, отриму-
ваних за допомогою е-ДНК [2-4]. 

Запропонована нами гіпотеза узгоджу-
ється з гіпотезою, раніше запропонованою 
Ю. М. Алєксандровим та С. М. Гершензоном 
про активізацію переміщень мобільних 
генетичних елементів (МГЕ) як основний 
механізм дії е-ДНК на геном господаря, 
оскільки відомо, що активізація транспозо-
нів є основою одного з механізмів адапта-
ції (Л. З. Кайданов, 1979 – згідно з [2, 3]).

2. Мутації, отримані за допомогою е-ДНК 
у жита. Новий сорт жита, який став 
Державним стандартом для тетраплоїдів. 
Міжродові гібриди та перспективні форми 
інших злакових. На диплоїдному озимому 
житі Житомирське за допомогою е-ДНК 
рослинного та тваринного походження 
було отримано 16 мутацій, в тому числі 

віолаксантину та лютеїну [2-4], можуть 
бути свідченням адаптаційних перебудов 
у фотосистемах, які зазвичай індукуються 
при зміні умов освітлення. 

Збереження хлорофілів у листках до 
завершення розвитку (рис. 5) є корисною 
ознакою, яка сприяє більшому накопиченню 
корисних речовин, котрі обумовлюють 
якість сировини; швидке руйнування хлоро-
філів у зрілих листках при завершенні розвит-
ку є також корисною ознакою, що забезпечує 
бажаний колір сировини високої якості [3]. 

Новим формам рослин тютюну були 
притаманні також ранні терміни зацві-
тання, зміни забарвлення квітів, морфо-
логії листків, втрата апікального доміну-
вання та здатність утворювати значну 
кількість бічних пагонів. Отримані безал-
калоїдні форми  тютюну можуть бути 
використані як лікарські рослини [3].

Результати досліджень, проведених на 
тютюні, послужили також базою для гіпоте-
зи про можливість впливу е-ДНК на системи 

1. Частота появи рослин з ярим типом розвитку в поколінні Т1 після дії е-ДНК  
та е-ДНК(т) на проростаюче насіння озимого жита сорту Житомирське

Варіант досліду Ярих рослин, % Варіант досліду Ярих рослин, %
M0±m M0±m

Контроль (дисти-
льована вода)

2,00±1,16 Той же

ДНК із тимусу теля-
ти, 100-400 мкг/мл 14,37±2,25***

ДНК(т) із тімусу теляти, 
100-200 мкг/мл 8,26±2,50*

ДНК людини,  
100-400 мкг/мл 14,77±2,37***

ДНК(т) людини,  
100-200 мкг/мл 12,50±4,41*

ДНК гороху,  
100-200 мкг/мл 10,56±2,77***

ДНК(т) гороху,  
100 мкг/мл 5,87±2,89

ДНК пирію, 100-200 
мкг/мл 10,80±2,33***

ДНК(т) пирію,  
100-200 мкг/мл 3,44±1,41

ДНК нетреби колю-
чої, 100-300 мкг/мл 8,19±2,01**

ДНК(т) нетреби колючої, 
100-300 мкг/мл 2,00±1,45

ДНК щириці, 100-
200 мкг/мл 9,62±2,87**

ДНК(т) щириці, 
100-200 мкг/мл 4,28±1,71

ДНК топінамбуру, 
100-300 мкг/мл 7,82±2,08**

ДНК(т) топінамбуру,
100-300 мкг/мл 6,34±1,83*

Примітка. Відмінність від контролю достовірна при: * – P=0,05; ** – P=0,01; *** – P=0,001
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селекційно цінних [3]. Серед них перш за 
все заслуговують на увагу нові форми ярих 
рослин, отримані з озимих (табл .1), та 
стійкі до вилягання короткостеблові 
форми жита (табл. 2, рис. 6). 

Відомо, що механізми адаптації до 
низьких температур у зернових пов’язані 
з наявністю гомеотичних MADS бокс-вміс-
них генів озимості-ярості, які здатні пере-
ходити до іншого алельного стану [5]. 
Зокрема, необхідний для набуття ознаки 
ярості перехід vrn-1→VRN-1 відбувається 
за делеції чи інерції в зоні промотора (в 
районі CArG-боксу) або делеції послідов-
ності завдовжки 440 п. н. в першому інтро-
ні, що унеможливлює приєднання репре-
сорів флорального розвитку, дія яких усу-
вається яровизацією. Озимість та ярість 

2. Вплив препаратів екзогенних ДНК на довжину головного стебла (% від 
контролю) жита сорту Житомирське в Т1(1) та в Т2 (2)

П
ре

па
-

ра
т 

Д
Н

К е-ДНК е-ДНК(т)
100 мкг/

мл
200 мкг/

мл
300 мкг/

мл
400 мкг/

мл
100 мкг/

мл
200 мкг/

мл
400 мкг/

мл

ти
му

су 1 90,1±2,5
***

81,2±2,8
***

83,6±3,0
*** 82,0±1,7*** 78,5±4,6

*** 90,7±3,8*** -

2 93,1±3,2 80,4±3,5
**

86,2±5,1
* 82,2±5,9 83,0±3,7

** 81,8±3,9**

лю
ди

ни 1 100,1±2,2 100,8±4,0 100,0±2,9 91,4±2,4* 100,8±2,9 91,3±2,4** -

2 92,6±4,6 105,4±3,2 89,5±4,7 85,9±2,3* 88,7±6,4 90,5±6,0 -

ку
ку

ру
-

1 90,8±2,7
**

91,1±2,4
*** - 84,8±3,9*** 100,2±2,0 91,4±1,9*** 56,8±4,9***

2 98,3±5,3 99,1±2,4 - 80,4±3,5*** 86,5±4,8 82,3±1,7*** 61,1±2,9***

щ
ир

иц
і 1 91,8±4,5

**
92,0±3,3

** - - 92,4±3,3
*** 92,3±2,8*** -

2 84,3±4,9
***

74,8±4,3
*** - - 83,8±4,1

* 90,1±2,4* -

лю
пи

ну 1 100,5±2,2 - - - 101,4±1,3 - -

2 100,8±2,1 - - - 92,2±3,1 - -

ко
нт

ро
ль 1 108,98±1,78 см – 100%

2 131,5±3,80 см – 100 %

Примітка: Відмінність від контролю вірогідна при: * – P ≥ 0,1; ** – P ≥ 0,01; *** – P ≥ 0,001.

2. Вплив препаратів екзогенних ДНК на довжину головного стебла (% 
від контролю) жита сорту Житомирське в Т1(1) та в Т2 (2) 
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мкг/мл 
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- 
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86,2±5,1 
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** 
81,8±3,9

** 
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ди
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* 100,8±2,9 91,3±2,4

** 
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* 88,7±6,4 90,5±6,0 - 

ку
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91,1±2,4 

*** 

- 84,8±3,9
*** 100,2±2,0 91,4±1,9

*** 
56,8±4,9

*** 
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*** 86,5±4,8 82,3±1,7

*** 
61,1±2,9

*** 

щ
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і 1 91,8±4,5 
** 

92,0±3,3 
** 

- - 92,4±3,3 
*** 

92,3±2,8
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- 
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- 
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ну
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нт
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 1 
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2 
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       Примітка: Відмінність від контролю вірогідна при: * – P ≥ 0,1; ** – P ≥ 0,01; *** – 
P ≥ 0,001. 

 
Рис. 6. Короткостеблова форма жита (праворуч), отримана після дії е- 

ДНК(т) кукурудзи на жито сорту Житомирське 
 

Рис. 6. Короткостеблова форма жита 
(праворуч), отримана після дії е- ДНК(т) 
кукурудзи на жито сорту Житомирське
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Менделю як домінантний моногенний 
фактор, зменшення довжини стебла відбу-
валося за рахунок зменшення довжини 
всіх меживузоль [3]. Водночас спостеріга-
ли ознаки, пов’язані із продуктивністю 
жита: галуження стебла та колосу – в поко-
лінні Т2; домінантну мутацію триквітково-
сті жита, яка дає збільшення зерна з колосу 
на 65 % – в поколіннях Т3-Т4 рослин при 
застосуванні е-ДНК(т) [3]. Загалом найе-
фективнішою для посилення формотвор-
чого процесу в жита виявилася інфільтра-
ція колосків до запилення е-ДНК(т) дво-
дольної рослини з наступним запиленням 
сумішшю власного та чужого пилку. 

Обʼєктом для досліджень впливу е-ДНК 
стало також тетраплоїдне жито. Сорт тетра-
плоїдного жита Славутич М-1 створено за 
обробки насiння жита Славутич, отримано-
го раніше у нашій лабораторії С. Г. 
Машталер, е-ДНК(т) пирiю. Тетраплоїдне 
яре жито сорту Свiтанок було отримано за 
обробки насiння сорту Ленiнградське 
тетраплоїдне е-ДНК(т) рослинного похо-
дження. Результатом багаторічної праці 
став сорт тетраплоїдного жита Древлянське 
(А.с. № 248808; А. І. Потопальський, 
Л. Н. Юркевич, М. П. Литовченко [3]), яке 
визнане в Україні Державним стандартом 
для його тетраплоїдних сортів [3]. Жито 
Древлянське отримано на основі рослин 
тетраплоїдного сорту Белта за дії препара-
тів е-ДНК тваринного походження з наступ-
ним добором на збіднених азотом ґрунтах.

За допомогою е-ДНК темнозернистої 
кукурудзи на основі рослин жита сорту 
Житомирське було створено нову форму 
озимого жита – Житнях, якому притаман-
ні високий адаптаційний потенціал, неви-
багливість до ґрунтів, стійкість до корене-
вої гнилі, борошнистої роси та плісняви; 
засухо- та зимостійкість [3]. Іншим при-
кладом міжродового гібрида є ячмінь 
сорту Кучмінь, створений за дії е-ДНК(т) 
кукурудзи з чорним зерном на ярий ячмінь 
сорту Подільський-14 та наступним інди-

контролюються також домінантними та 
рецесивними алелями гена VRN-2, що є 
репресором флорального розвитку,та 
іншими активаторами та репресорами 
переходу до цвітіння, гени яких теж нале-
жать до родини MADS боксу, і які прямо 
чи опосередковано впливають на експре-
сію генів VRN-1 (згідно з [3]). В нашому 
дослідженні можливий алельний перехід 
гена vrn-1→VRN-1 або гена VRN-2→ vrn-2. 
Морфологічні зміни, отримані у жита 
водночас із набуттям ознаки ярості, 
можуть бути пов’язаними з мутаціями 
гомеотичних генів іншого класу – гоме-
обокс-вмісних, які є універсальними регу-
ляторами процесів морфогенезу в рос-
линному та тваринному світі [6]. 

Головними факторами, які регулюють 
довжину стебла та меживузоль, є рівень 
біологічно активних гіберелінів у провід-
них тканинах та чутливості до них [7,8]. 
Висота рослин та ознаки, від яких зале-
жить врожайність, у зернових детерміну-
ються комплексом гіберелінів, брасіно-
стероїдів та цитокінінів [9]. Рівень фіто-
гормонів у рослинних тканинах контро-
люється сигналами від програми розвитку 
та від довкілля, підполягає регуляції гоме-
обоксними генами [10-12]. Ініціювання та 
розвиток додаткових органів (стебел, 
пагонів, галуження квітконосного стебла, 
осі суцвіття, розділення листкової плас-
тинки на сегменти, тощо), вміст хлорофі-
лів, поява антоціанових пігментів також 
регулюється гомеобоксними генами [13-
17]. Вага зерен, зокрема в пшениці, кон-
тролюється геном-модулятором, який 
може мати плейотропну дію на довжину 
стебла [18]. Отже, в отриманих нових 
форм жита може бути зміненим рівень 
фітогормонів у тканинах як наслідок змін 
у найважливішій ланці його регуляції за 
участю гомеобокс-вмісних генів.

Отримана нами ознака короткостебло-
вості в диплоїдного озимого жита сорту 
Житомирське успадковува лася згідно 
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рету, арундо донакс, тощо). Подальший 
розвиток цього напрямку досліджень і 
впровадження його в практику є дуже пер-
спективним, оскільки дає можливість 
звільнитися від азотних добрив, дорого-
вартісних і шкідливих для довкілля. 
Створення сортів злаків, здатних до ефек-
тивної фіксації атмосферного азоту за 
допомогою діазотрофів, асоційованих з 
кореневою системою рослин, є першо-
черговою задачею планетарного масшта-
бу, зокрема, у США на такі дослідження 
виділяється фінансування, яке перевищує 
сумарні витрати на космічну тематику.

3. Отримання перспективних форм лікар-
ських, декоративних та кормових рослин. За 
допомогою е-ДНК отримано багато нових 
форм рослин –лікарських, декоративних та 
багатоцільового призначення. Поміж ними 
– захищені авторськими свідоцтвами сорт 
ехінацеї пурпурової Поліська красуня (А. с. 
України на сорт рослин № 07012; А. І. 
Потопальський, Л. Н. Юркевич) та сорт 
гарбузів кавбуз Здоров¢яга (А. с. України на 
сорт рослин № 05119; А. І. Потопальський), 
який має морфологічні ознаки гарбуза та 
кавуна, є лікарською рослиною та цінним 
дієтичним овочем [3,19]; безалкалоїдні 
форми люпину та створені на їх основі сорт 
люпину жовтого (Lupinus luteus) 
Індустріальний, захищений авторським сві-
доцтвом (автор – А. І. Потопальський), та 
сорт люпину багаторічного (Lupinus 
polyphyllus Lindl.) Поліська веселка.

Ехінацея сорту Поліська красуня була 
отримана за дії препарату ДНК(т) ромаш-
ки звичайної на насіння рослини ехінацеї 
пурпурової, акліматизованої в Україні. 
Сорт Поліська красуня відзначається під-
вищеною продуктивністю за біомасою, 
вмістом біологічно активних сполук, 
більш морозостійкий та посухостійкий, 
раніше починає вегетацію та зацвітає; іму-
ностимулююча та протипухлинна дія у 
рослин цього сорту на 20 % вища, ніж у 
вихідної форми [3].

відуальним добором на збіднених азотом 
ґрунтах високопродуктивних рослин, 
стійких до хвороб та інших стресорів 
довкілля. Високобілковий молекулярний 
озимий гібрид пшениці та жита – 
Пашницю створено за обробки насіння 
рослин високоврожайної лiнiї пшеницi 
Асоцiативна остиста нашої селекції е-ДН-
К(т) тетраплоїдного жита сорту 
Древлянське з наступним покращуючим 
добором на збiднених азотом ґрунтах [3].

Застосування нашої технології дало 
можливість отримати також скоростиглий 
сорт цукрової кукурудзи Делікатесна; висо-
коврожайний, стійкий до вилягання, дії 
комплексу стресорів довкілля та здатний 
давати високі врожаї на збіднених азотом 
ґрунтах сорт вівса Незламний, пшеницю 
інтенсивного типу Асоцiативну-1, сорго 
Солестійке, просо Поліське піщане, тощо. 
Сорт вівса Незламний створено за дії на 
зерно вівса сорту Льговський е-ДНК(т) 
очерету з наступним селекційним добором 
високоврожайних форм на збіднених азо-
том та засолених ґрунтах. Сорт пшеницi 
Асоцiативна-1 отримано за дiї препаратiв 
е-ДНК(т) рослинного походження на 
насiння пшеницi Асоцiативна остиста з 
наступним покращуючим  добором рослин 
на збiднених азотом ґрунтах. Сорт проса 
Поліське піщане, якому притаманні збіль-
шення рівня асоціативної азотфіксації, 
високий вміст білка, його альбумінових 
фракцій, незамінних амінокислот – лізину, 
метіоніну та здатність давати високі вро-
жаї на бідних на азот ґрунтах, був отрима-
ний за обробки насiння проса сорту 
Янтарне препаратами е-ДНК(т) диких 
злакiв та завдяки наступному добору най-
більш перспективних рослин на збiднених 
азотом ґрунтах [3].

Принциповою новизною одержаних 
за новою біотехнологією злаків є їх  здат-
ність до асоціативної фіксації атмосфер-
ного азоту завдяки цій власти во сті, пере-
даній від дикорослих злаків (пирію, оче-
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скоростиглий сорт великоплід них гарбузів 
Універсал універсального призначення, 
який поєднав у собі комплекс корисних 
ознак, успадкованих від Кавбуза та нових, 
отриманих завдяки гібридизації [21,22]. 
Сорту Універсал (Кавбуз х Волжская серая) 
притаманні рожево-червоний колір пло-
дів, близький до оранжевого кольору 
м’якоті, відсутність під корою зеленого 
шару клітин, велике та середнє насіння 
сріблясто-білого кольору з тонкою оболон-
кою, високий вміст каротину (13-15 мг %) 
та пектинових речовин  (до 10 % на суху 
речовину); також корисна  маркерна озна-
ка – яскраво жовтий колір плодоніжок 
жіночих квіток, що суттєво полегшує 
ведення насінництва даного сорту; протя-
гом перших 7-10 днів на рослинах зацвіта-
ють  тільки жіночі квітки, що є ознакою, 
корисною для отримання гетерозисних 
гібридів [22]. 

Висновки. Однією з найважливіших 
властивостей нових форм рослин, отри-
маних за допомогою е-ДНК, є їхня підви-
щена адаптаційна здатність та продуктив-
ність. Показано комплексний і спрямова-
ний характер змін, отримуваних у рослин 
за допомогою е-ДНК, та перспективність 
використання е-ДНК згідно з розробле-
ною нами технологією для отримання 
нових форм і сортів рослин – сільсько-
господарських, лікарських, декоративних 
та багатоцільового призначення. 

Аналіз численних змін, отриманих на 
різних рослинах, дає можливість зробити 
припущення, що екзогенні ДНК вплива-
ють на системи регуляції геному, відпові-
дальні за адаптацію до змін у довкіллі. 
Оскільки отримані нами зміни ідентичні 
таким, які обумовлюються відомими мута-
ціями гомеотичних генів, а також зміна-
ми в регуляції їх експресії, дуже ймовір-
но, що мішенями дії е-ДНК можуть бути 
саме гомеотичні гени, які належать до 
MADS-боксу та гомеобоксу, кодують факто-
ри транскрипції та контролюють проход-

Кавбуз Здоров’яга було отримано за дії 
е-ДНК(т) кавуна на насіння гарбуза. 
Виявлено відмінності у складі нуклеотидів 
геномної ДНК кавбуза Здоров’яга, який є 
міжродовим гібридом кавуна (Citrullus lana-
tus) та гарбуза великоплідного (Cucurbita maxi-
ma), порівняно з  донором та реципієнтом 
ДНК, а також складу білків та цукрів [3]. 

На даний час показана перспектив-
ність використання кавбуза Здоров’яга в 
селекційному процесі для збагачення 
генофонду гарбузів при отриманні їх 
нових сортів методом віддаленої гібриди-
зації [20]. За зовнішнім видом Кавбуз 
Здоров’яга є Cucurbita maxima з поліпшени-
ми, селекційно цінними ознаками: смуга-
сто-зеленим та оранжевим кольором пло-
дів, відсутністю під корою зеленого шару 
клітин, що є сприятливим для викори-
стання в якості сировини у переробній 
промисловості, та значно підвищеним 
вмістом корисних речовин (цукрів, пек-
тину, каротину, вітаміну С). 

Кавбуз Здоров’яга був використаний як 
одна із вихідних батьківських форм в удо-
сконаленій схемі селекційного процесу, 
розробленій в Інституті південного овочів-
ництва і баштанництва УААН (Херсон). 
Понад 10 років тому вперше була підтвер-
джена важлива очікувана властивість отри-
маного за новою технологією  гібрида 
кавуна і гарбуза передавати  свої властиво-
сті нащадкам також за класичної міжвидо-
вої гібридизації. За схрещування з 
Кавбузом Здоровʼяга були отримані про-
сті, подвійні та потрійні міжвидові фер-
тильні гібриди, що є новим, розробленим 
Інститутом південного овочівництва і баш-
танництва УААН способом збагачення 
генофонду всіх гарбузів – учасників схре-
щування [20]. Новий спосіб збагачення 
генофонду гарбузів захищений патентом 
України [21]. Використання цієї методики 
дало можливість отримати нові, перспек-
тивні для подальшого селекційного проце-
су форми міжвидових гібридів гарбузів  та 
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дями на різноманітні стресори [23-25]. 
Заслуговує на увагу, що найперша з мута-
цій, отримана за допомогою е-ДНК на 
дрозофілі М. Д. Тарнавським, є гомеотич-
ною [1]. Показана універсальність вико-
ристання нашої технології також для 
отримання корисних спадкових змін у 
комах, риб та теплокровних тварин.

ження окремих етапів програми розвитку, 
ідентичність тканин та органів, форму 
органів, а також гени стресового сигналін-
гу, які модулюють розвиток тканин та орга-
нів залежно від умов довкілля. Серед гоме-
отичних генів особливої уваги заслугову-
ють гомеобокс-вмісні як найбільш числен-
ні [6; 13-17] та такі, які пов’язані з відпові-
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SUMMARY

At present obtaining of the plants cultivars, possess-
ing the high level productivity in the changed climate 
and the expansion of the potent man-caused influence 
on the environment is very significant. The methods of 
the classic selection are not sufficient for the solution of 
this problem, and the researchers employ further and 
further to the gene engineering and DNA technologies, 
having also disadvantages and not enable to reach the 
desirable result, when the aim is the obtaining of the 
cultivar to be resistant to the complex of environmental 

stressors. The original technology of accelerated selec-
tion, to be found on the natural mechanisms of the 
genetic information changing, are elaborated in our 
laboratory as the result of the investigations, that pro-
ceeded for some decades. The aim of the present review is 
the analysis and the make of resumes of own investiga-
tions, dedicated to the obtaining of the new forms of the 
plants, possessing of heightened adaptability, by exoge-
nous DNAs (e-DNAs) preparations, discovery of the 
regularities of hereditary changes, induced by the using 
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of the e-DNAs preparations to obtain the selective 
important changes in the plants. It is shown the com-
plex and directed character of such changes and the 
prospects of the using of e-DNAs for the accelerated 
obtaining of the modern cultivars of agricultural, 
medicinal and ornamental plants, possessing the 
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АННОТАЦИЯ

Получение сортов растений, обладающих надле-
жащим уровнем продуктивности в условиях измене-
ния климата и все возрастающей мощной техноло-
гической нагрузки на окружающую среду – одна из 
наиболее актуальных задач нашего времени. Для 
решения этой проблемы уже недостаточно методов 
классической селекции, поэтому исследователи все 
чаще обращаются к генной инженерии и ДНК тех-
нологиям, которые тоже имеют недостатки и не 
дают возможности добиться желаемого результата, 
когда ставится цель получить сорт, обладающий 
устойчивостью к комплексу стрессоров окружающей 
среды. В нашей лаборатории в результате исследова-
ний, которые продолжались несколько десятилетий, 
разработано оригинальную технологию ускоренной 
селекции, в основе которой лежат механизмы обмена 
генетической информацией, существующие в приро-
де. Цель данной обзорной статьи – анализ и подведе-
ние итогов собственных исследований, посвященных 

получению новых форм растений, обладающих повы-
шенным адаптационным потенциалом, при помо-
щи препаратов экзогенных ДНК (э-ДНК), выявле-
ние закономерностей наследственных изменений, 
индуцированных при использовании препаратов 
э-ДНК с целью получения селекционно ценных изме-
нений у растений. Показан комплексный и направ-
ленный характер таких изменений и перспектив-
ность применения э-ДНК для ускоренного создания 
современных сортов сельскохозяйственных, лекар-
ственных и декоративных растений с повышенным 
адаптационным потенциалом.  Предлагается гипо-
тетический механизм действия э-ДНК на наслед-
ственность растений.
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