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Резюме 
Изучено содержание запасных белков в семенах видов пшениц, различающихся уровнем 
плоидности и геномным составом. Показано, что содержание белка в зерновках может варьировать 
в три раза. Усреднение данных по разным видам и группировка их в зависимости от плоидности и 
геномного состава не выявила значительных различий в суммарном содержании белка, но по 
фракционному составу группы видов различались. Диплоидные и гексаплоидные виды значительно 
отличались по содержанию отдельных фракций белков, тогда как тетраплоидные виды имели 
промежуточное значение. Пшеница спельта, характеризующаяся высоким содержанием и качеством 
белка, является перспективным видом для возделывания, однако интерес представляют также виды 
с геномным составом AbG. Дискриминантный анализ данных показал, что виды с геномом AbG (T. 
timopheevii, T. militinae) отличались по характеристикам белка зерновок от других групп видов. 
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Resume 
The content of storage proteins in the seeds of wheat species with different levels of ploidy and genomic 
composition was studied. It was shown that in caryopses the protein content varied by three times. 
Averaging the data for different species and grouping them depending on the ploidy and genomic 
composition did not reveal significant differences in the total protein content, but the groups of species 
differed in fractional composition. Diploid and hexaploid species significantly differed in the content of 
individual protein fractions, while tetraploid species had an intermediate values. Spelt wheat, characterized 
by a high content and quality of protein, is a promising species for cultivation, however, species with the 
AbG genomic composition are also of interest. Discriminant analysis of the data showed that the species 
with the AbG genome (T. timopheevii, T. militinae) differed from other groups of species in the 
characteristics of the caryopsis protein. 
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Введение 
Пшеница является основной зерновой 

культурой, возделываемой в мире. Ее ценность 
обусловлена содержанием крахмала и белка в 
зерновках. Белки пшениц представлены несколькими 
группами – растворимыми в воде и в солевых 
растворах альбуминами и глобулинами и белками 
клейковины. Клейковина обуславливает 
хлебопекарные свойства пшеничной муки и состоит 
из спирто- и щелочерастворимых белков – 
проламинов и глютелинов, на которые приходиться 
более половины массы белков пшеницы [Абугалиева 
и др. (Abugalieva et al.), 2018; Воротынцева 
(Vototyntseva), 2021]. 

Пшеница (род Triticum) представлен более, 
чем 20 видами, отличающимися друг от друга 
плоидностью и геномным составом. Основными 
культивируемыми видами являются твердая и мягкая 
пшеница (T. durun, T. aestivum). Ранее широко 
культивировалась полба или пшеница двузернянка (T. 
dicoccum). Больший интерес в настоящее время 
вызывает изучение и культивирование спельты (T. 
spelta). Основными направлениями в селекции 
пшеницы были увеличение содержания белка, 
увеличение доли клейковины в белке, увеличение 
массы семени и колоса, уменьшение высоты растения 
и увеличение площади флагового листа, устойчивости 
к фитопатогенам. В настоящее время уделяется 
внимание диким сородичам пшениц как 

потенциальным донорам генов сельскохозяйственных 
признаков [Храмцова и др., 2003 (Khramtsova et al., 
2003); Гончаров и др., (Goncharov et al., 2008); 
Абугалиева и др., (Abugalieva et al, 2018); 
Воротынцева, (Vototyntseva, 2021)]. 

Современные культивируемые виды являются 
амфиплоидами и содержат в себе геномы АВ (2n= 
28)и ABD (2n = 42), полученные от различных
предков [Khramtsova et al., 2003; Гончаров и др.
(Goncharov et al.), 2008].

Ранее нами было проведено изучение вклада 
плоидности и геномного состава пшениц на 
организацию фотосинтетического аппарата и 
интенсивность фотосинтеза растений [Khramtsova et 
al., 2003]. 

Цель нашей работы – изучить вклад 
плоидности и геномного состава культивируемых 
пшениц и их сородичей в суммарное и фракционное 
содержание белка в зерновках. 

Материалы и методы 
В работе использовали семенной материал, 

полученный из коллекции Всероссийского института 
растениеводства (ВИР), г. Санкт-Петербург. Растений 
культивировали мелкоделяночным способом на 
биостанции Уральского федерального университета 
(Свердловская обл., г. Двуреченск) на серых лесных 
почвах. Всего в работе изучен 37 генотип, 
относящийся к 9 видам пшениц (таблица 1). 

Таблица 1. 
Характеристика образцов пшениц / Table 1 - Characteristics of wheat samples 

Плоидность: 
Ploidy: 

2n = 14 2n = 28 2n = 42 

Геном: 
Genome: 

Ab AbG AuB AuBD AbGD 

Число 
генотипов, шт. 
Number of 
genotypes, pcs. 

7 4 9 16 1 

Виды: 
Species: 

T. monococcum
T. timopheevii
T. militinae

T. dicoccum

T. aestivum
T. compactum
T. spelta
T. sphaeracoccum

T. kiharae

Фракции белков были выделены 
последовательной исчерпывающей экстракцией в 
дистиллированную воду, 2% р-р хлорида натрия, 70% 
этанол и 5% гидроксид натрия. Количество белка 
было определено спектрофотометрически по методу 
Бредфорд [Bradford, 1976]. 

Был произведен линейный дискриминантный 
анализ полученных данных. В качестве предикторов 
были взяты массовые доли фракций белка. В качестве 
дискриминируемых классов – данные о плоидности или 
геноме. Анализ был произведен с использованием 
языка программирования Python 3 [Van Rossum, Drake, 
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2007] и его библиотек (scikit-learn [Pedregosa et al., 
2011] – модель дискриминантного анализа; Matplotlib 
[Hunter, 2007] – визуализация результатов). На 
графиках показаны доверительные области (2σ) по 
осям. 

Для видов, представленных одним генотипом, 
в таблицах приведены средние значения содержания 
белка из 3-х повторностей. Для видов, 
представленных несколькими генотипами, расчет 
среднего значения и ошибки среднего проводили по 
всей совокупности данных каждого вида. 

Результаты и обсуждение 
Суммарное содержание белка в исследуемых 

образцах может варьировать почти в три раза и 
составлять от 7,3% (у T. sphaerococcum) до 20,5% (у T. 

militinae). При этом основной фракцией является 
глютелин – от 3,3% (у T. aestivum) до 12,9% (у T. 
militinae). Содержание клейковины составляет 69–79% 
от всех белков зерновки (у T. militinae и T. 
speltaсоответственно). Таким образом, лидером как по 
содержанию, так и по качеству белка является 
спельта, что объясняет проявляемый к ней 
исследователями интерес. Мягкая пшеница 
характеризовалась низким содержанием и качеством 
белка. Это может быть связано с тем, что в данном 
исследовании изучен только один сорт – 
Красноуфимская - 90. Результаты представлены в 
таблице 2.Представленные данные использовали для 
дискриминантного анализа. 

Таблица 2. 
Содержание белка в исследованных видах пшеницы 

Table 2 - Protein content in the studied wheat species 
Содержание белка, % / Protein content, % Вид / Species 

Альбумин 
Albumin 

Глобулин 
Globulin 

Глютелин 
Glutelin 

Проламин 
Prolamin 

Сумма 
Summ 

T. aestivum 1,02 1,03 3,26 2,69 7,99 

T. compactum 1,26±0,16 1,00±0,16 4,73±0,89 1,34±0,08 8,55±1,14 

T. dicoccum 2,52±0,22 1,83±0,23 8,53±1,00 1,81±0,17 14,64±1,43 

T. militinae 3,22 2,56 12,88 1,95 20,48 

T. monococcum 2,36±0,05 1,64±0,12 7,26±0,97 1,98±0,20 13,38±1,18 

T. spelta 2,00±0,21 1,42±0,35 10,57±0,79 1,48±0,23 15,26±1,41 

T. sphaerococcum 1,13 0,68 4,41 0,93 7,31 

T. timopheevii 2,44±0,21 2,46±0,13 8,02±1,13 2,48±0,13 15,07±1,45 

T. kiharae 1,88 1,73 5,40 0,97 9,90 

При группировке данных по геномам и по 
плоидности четких тенденций изменения суммарного 
содержания белка не выявлено.Наименьшее 

содержание белка (11,8%) обнаружено в группе 
пшениц AuBD. Максимальное содержание белка –в 
группе с геномным составом AbG – 15,1% (Рисунок 1). 

Рис. 1. Влияние плоидности (А) и геномного состава (В) на суммарное содержание белка в зерновках пшеницы 
Fig. 1. Effect of ploidy (A) and genomic composition (B) on the total protein content in wheat grains 
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Дискриминантный анализ показал, что 
фракционный состав белков надежно разделяет 
варианты с крайними значениями плоидности, в то 
время как образцы с 2n = 28 занимают промежуточное 
положение (рис. 2 А). Если группировать варианты, 
исходя из их геномного состава, то геном Ab 
отделяется от генома AuBD, а их объединяет 
геномAuB (рис. 2 В). Очевидным объяснением 
является то, в основном данные геномы содержат 

образцы, отличающиеся плоидностью (табл. 1). 
Однако следует отметить, что имеется четкое 
обособление образцов с геномом AbG. Для видов с 
данным геномом характерно максимальное 
содержание белка, что позволяет нам предположить, 
что растения с геномом G могут быть перспективны 
как доноры генов, отвечающих за увеличение 
содержания белка.  

Рис. 2 Дискриминантный анализ видов пшениц по признаку «группы запасных белков», выполненных  
для образцов, отличающихся плоидностью (А) и геномным составом (В) 

Fig. 2 Discriminant analysis of wheat species based on the "storage protein group" fulfilled for samples differing in 
ploidy (A) and genomic composition (B) 

В целом, данные дискриминантного анализа 
совпадают с данными, полученными при сравнении 
параметров мезофилла листа у пшениц, 
отличающихся плоидностью. В исследованиях Е. 
Храмцовой с соавторами также было показано четкое 
расхождение диплоидных и гексоплоидных пшениц и 
промежуточное положение тетраплоидных 
[Khramtsova et al., 2003; 2004]. Данные, по 
суммарному содержанию белка находятся в пределах, 
отмеченных в литературе ранее [Мамадюсуфова и др. 
(Mamadyusufova et al.), 2013; Митрофанова и др. 
(Mitrofanova et al.), 2021], однако в литературе 
недостаточно данных по сравнению содержания белка 
разных фракций в пшеницах различных видов. 

Заключение 
Показано, что содержание белка, в пшеницах разных 
видов может варьировать практически в три раза. При 
этом, при усреднении данных по разным видам и их 
группам в зависимости от плоидности и геномного 
состава различия становятся менее заметными. При 
этом диплоидные и гексаплоидные виды значительно 
отличаются друг от друга, тогда как тетраплоиды 

занимают промежуточное положение. Пшеница 
спельта является перспективным видом для 
возделывания, отличающимся высоким содержанием 
и качеством белка, однако интерес представляют 
также виды с геномным составом AbG (T. timopheevii, 
T. militinae), которые значительно отличаются
фракционным составом белков от видов с другими 
геномами. 
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