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ГЕНЕТИЧЕСКИЙ РЕСУРС ПЫРЕЯ Thinopyrum elongatum (Host) D.R. Dewey
В СЕЛЕКЦИОННОМ УЛУЧШЕНИИ ПШЕНИЦЫ
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Thinopyrum elongatum (Host) D.R. Dewey является ценным генетическим ресурсом, используемым в
целях улучшения пшеницы методами геномной инженерии и современными генетическими техно-
логиями, как носитель генома Е, базового для рода Thinopyrum. Его представители успешно исполь-
зуются в отдаленной гибридизации и создании интрогрессивных линий для переноса генов хозяй-
ственно ценных признаков в новые сорта пшеницы. В настоящем обзоре представлены основные
генетически охарактеризованные признаки Th. elongatum, перенесенные или желательные для пере-
носа в геном пшеницы: устойчивость к фузариозу, септориозу, к ржавчинным болезням, устойчи-
вость к абиотическим факторам − переувлажнению, засолению почв, к низким температурам, а
также гены, влияющие на качество хлебопекарной продукции. Рассмотрены последние результаты
в области изучения генома Th. elongatum методами геномного и транскриптомного секвенирования.
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Надвигающееся глобальное потепление грозит
сельскохозяйственному производству снижением
экологической приспособленности культур, сме-
ной видов и рас привычных патогенов, негативны-
ми генетическими процессами [1, 2]. Прогнозиру-
ется, что повышение температуры и изменение ха-
рактера осадков усугубит негативное влияние
засухи и может значительно снизить урожайность
пшеницы, если не будут созданы сорта, несущие
гены устойчивости к этим факторам [3, 4]. В по-
исках генов устойчивости селекционеры обраща-
ются в первую очередь к сохраненным образцам
стародавних сортов пшеницы из разных геогра-
фических регионов, однако внутри родов Triticum
и близкородственного Aegilops пул таких генов
ограничен. Перспективным направлением для
улучшения устойчивости пшеницы к различным
стрессам является использование в исследова-
тельских и селекционных программах многолет-
них видов из трибы Triticeae с более отдаленным
родством с культурной пшеницей, таких как Agro-
pyron, Elymus, Elytrigia, Thinopyrum [5–7].

Дикорастущий вид – пырей удлиненный Thi-
nopyrum elongatum (Host) D.R. Dewey, является
многолетним перекрестноопыляющимся злаком
и считается ценным источником генов устойчи-
вости к абиотическим и биотическим стрессам.

Вид высокоадаптивен к контрастным изменени-
ям экологических условий: засухе, низким темпе-
ратурам, засолению почв и к их заболачиванию, а
также устойчив к грибным заболеваниям. В послед-
нее время, благодаря повышенному, по сравнению
с пшеницами, содержанию белка в зерновке, он
также активно рассматривается как потенциальный
донор для улучшения технологических и пита-
тельных качеств известных сортов мягкой пше-
ницы.

ТАКСОНОМИЧЕСКИЕ
И ЦИТОГЕНЕТИЧЕСКИЕ ХАРАКТЕРИСТИКИ 

ПЫРЕЯ УДЛИНЕННОГО
По современным таксономическим представ-

лениям пырей удлиненный относят к роду Thino-
pyrum А. Löve, который был отделен от более
крупного рода пыреи (Elytrigia) в 80-х гг. прошло-
го века вместе с родами Lophopyrum и Trichopryum
на основе морфологических и цитогенетических
данных. Обоснованность такого выделения и
принадлежности пырея удлиненного к роду Thino-
pyrum была подтверждена позднее методами мо-
лекулярной филогении на основе нуклеотидных
последовательностей нетранскрибируемых спей-
серов 5S-рРНК [8], а также сравнением тран-
скриптомных и геномных данных по 180 генам у
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357 видов Poaceae [9]. Современная классифика-
ция дикорастущих полиплоидных видов, род-
ственных пшенице, основана на том, что их хро-
мосомный набор образован разным сочетанием
нескольких геномов [10], о происхождении гено-
мов разных видов рода Thinopyrum имеются до-
вольно противоречивые сведения. Диплоидные
представители Thinopyrum несут базовый для это-
го рода геном E, обозначаемый также Ee, J, Je [11].
Было показано, что он является наиболее синте-
ничным геному D из всех известных геномов со-
временных злаков [12–14].

Пырей удлиненный, или Thinopyrum elongatum
(Host) D.R. Dewey, 1984 (syn.: Lophopyrum elonga-
tum (Host) Á. Löve, 1980; Elymus elongatus (Host)
Runemark, 1972; Elytrigia elongata (Host) Nevski.,
1933; Agropyron elongatum (Host) Beauv., 1812) [15]
определен как вид с диплоидным набором хромосом
(2n = 2x = 14, EE), имеющий автополиплоидные
тетраплоидные (2n = 4x = 28), гексаплоидные
(2n = 6x = 42) и декаплоидные формы (2n = 10x =
= 70) [16, 17]. При этом в различных литературных
источниках существуют противоречия в разгра-
ничении декаплоидной формы Th. elongatum и
другого декаплоидного вида из рода Thinopyrum –
Th. ponticum (Podp.) Barkworth & D.R. Dewey (syn.
Elytrigia elongata auct. nonn.) [15, 18, 19]. Кроме то-
го, ранее эти два вида описывали как один вид
под названием Agropyron elongatum (Host) Beauv.
[20, 21], а также как Elytrigia elongata (Host) Nevski
[22], что следует учитывать при работе со старыми
коллекциями. Нужно отметить, что также суще-
ствуют сложности в определении видовой при-
надлежности этих пыреев из-за значительного
внутривидового генетического полиморфизма,
способности к широкой гибридизации и слабо
выраженных морфологических различиях. Опре-
деленность вносят исследования их кариотипов с
помощью методов геномной гибридизации in situ
(FISH, GISH), с определением субгеномнго со-
става [23, 24]. Пырей понтийский Тh. ponticum
(Podp.) Barkworth & D.R. Dewey описывается сей-
час как декаплоидный вид (2n  = 10x  = 70) с раз-
личными геномными составами: автополиплоид-
ным Eb геномом EbEbEbEbEb [25] и аллополипло-
идными − JJJJsJs [26, 27] и EeEbExStSt [28], где
Eb/Ee/Ex − варианты генома J, происходящие от
близкородственных геномов Th. bessarabicum
(Jb)/Th. elongatum (Je), а геном St (Js) от близкород-
ственного вида рода Pseudoroegneria.

ИСТОРИЯ И ПРАКТИКА ИСПОЛЬЗОВАНИЯ 
Th. elongatum В СЕЛЕКЦИИ ПШЕНИЦЫ

По доступности для использования в скрещи-
вании, селекции и улучшению признаков пшени-
цы род Thinopyrum был в свое время отнесен к тре-
тичному генофонду [29]. Основную проблему при

скрещивании пшеницы и диплоидного Th. elonga-
tum составляет низкая всхожесть гибридных семян
поколения F1, низкая фертильность гибридов F1 в
отличие от гибридов гексаплоидного пырея проме-
жуточного Th. intermedium (Host) Barkworth &
D.R. Dewey. Первое успешное скрещивание пше-
ницы с пыреями (Elymus repens (L.) Gold, syn. Ely-
trigia repens subsp. repens (L.) Desv. ex Nevski), а также
с видами рода Thinopyrum удалось осуществить
академику Н.В. Цицину [30]. Его целью было созда-
ние зерновой культуры с многолетней вегетацией.
Н.В. Цицин в Зональном институте зернового хо-
зяйства Нечерноземной полосы проводил работу
по отдаленной гибридизация пшеницы с сизым
пыреем (Agropyron glaucum (Desf. ex DC.) Roem. &
SchulTh., syn. Th. intermedium (Host) Barkworth &
DR Dewey) для получения сортов озимой мягкой
пшеницы [31]. На основе 42-хромосомных форм
пшенично-пырейных гибридов (ППГ) 599 и 186
Н.В. Цицин и Г.Д. Лапченко впервые успешно
вывели озимые сорта мягкой пшеницы. Растения
показывали средний уровень зимостойкости, от-
дельные селекционные линии содержали в зерне
до 19% белка [32]. Для создания улучшенных сор-
тов яровой пшеницы широко использовались ли-
нии ППГ 56 и Грекум 114 [33]. С использованием
в качестве родителей Th. elongatum и Th. aestivum
cv. China Spring был получен амфиплоид мягкой
пшеницы с добавленным геномом Е (2n = 8x = 56;
геном AABBDDEE) [34], позднее был создан пол-
ный набор дисомных аддитивных линий (в которых
каждая хромосома Th. elongatum была добавлена к
геному пшеницы), а также моносомные линии с
рядом отдельных хромосом Thinopyrum [35–37].

Также академиком Цициным был создан но-
вый синтетический вид злаков – трититригия
(×Trititrigia cziczinii Tsvel., syn. Triticum agropyrotriti-
cum Cicin, 2n = 56), геном которой содержит 42
хромосомы мягкой пшеницы и 14 хромосом пы-
рея, в процессе селекции которой были использо-
ваны пырей средний (Elytrigia intermedia (Host)
Nevski) и пырей удлиненнй (E. elongata (Host)
Nevski) [38]. В продолжение работ Н.В. Цицина в
Главном ботаническом саду РАН путем скрещива-
ний различных вариантов промежуточных форм
ППГ создаются сорта и стабильные по морфологи-
ческим и биологическим признакам самоопыляе-
мые линии с различным сочетанием хозяйственно
ценных признаков, таких как высокая урожай-
ность, продуктивность колоса, скороспелость, лег-
кий обмолот зерновок, послеуборочное отрастание
генеративных побегов, высокие хлебопекарные
качества муки [39, 40]. Был зарегистрирован и
предлагается к внедрению в сельхозпроизводство
перспективный сорт трититригии Памяти Люби-
мовой, сочетающий качества высокоурожайной
зерновой и кормовой культуры [41]. Отличительная
особенность сорта, привнесенная из генофонда
пырея – интенсивное послеуборочное отрастание
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новых побегов, позволяющая за вегетационный пе-
риод снимать до трех укосов зеленой массы.

ГЕНЫ УСТОЙЧИВОСТИ 
К ФИТОПАТОГЕНАМ

В российской и мировой практике пырей
удлиненный в основном используется в качестве
источника генов устойчивости к грибным болез-
ням [33]. Исследования устойчивости Th. elonga-
tum к грибным заболеваниям показали, что этот
вид несет на длинном плече хромосомы 7 (7EL)
участок с локусом высокоэффективной устойчи-
вости к фузариозу колоса (fusarium head blight,
FHB) [42, 43], в нем также была локализована
устойчивость к листовой (Lr19 и Lr29) и стебле-
вой (Sr25 и Sr43) ржавчине [44, 45]. Сообщалось
также, что устойчивость к FHB может локализо-
ваться и на хромосоме 1E Th. elongatum, передав-
шей этот признак в дисомную аддитивную линию
твердой пшеницы DGE-1 [46]. В селекционной
работе успешно применяются транслокационные
линии, несущие гены устойчивости Th. elongatum
к бурой и стеблевой ржавчине, оказывающей зна-
чительное влияние на урожайность пшеницы –
Lr19/Sr25, Lr24/Sr24, Lr29 [47]. Работы по перено-
су генов устойчивости к болезням от A. elongatum
в геном мягкой пшеницы были проведены в
США [48, 49] и Китае [50]. В актуальных россий-
ских сортах пшеницы преимущественно исполь-
зованы транслокации с генами Lr19/Sr25 [51].

В Омском аграрном университете им. П.А. Сто-
лыпина с 1990-х гг. велась работа по созданию
ППГ на основе Th. elongatum (syn. Agropyron elon-
gatum (HosTh.) Beauv.), были созданы яровые
ППГ разных поколений – 380 образцов, а также
490 интрогрессивных линий на основе этих ППГ
[52]. В 2012–2017 гг. на естественном инфекцион-
ном фоне при усилении поражения пшеницы
грибными болезнями были выделены устойчивые
линии ППГ: к мучнистой росе, бурой и стеблевой
ржавчине, к листовой и колосовой форме септо-
риоза, с групповой устойчивостью к ржавчинным
болезням. Генетический анализ показал присут-
ствие в интрогрессивных линиях от одного до
трех генов устойчивости к бурой ржавчине, от-
личных от известных Lr19, Lr24, Lr29 [53]. В ре-
зультате был создан набор перспективных линий
с генами Th. elongatum, сочетающих такие призна-
ки как сокращенный период вегетации, высокая
урожайность, устойчивость к комплексу болез-
ней, в том числе и к возбудителям септориоза
Parastagonospora nodorum (Berk.) Quaedvl. и Septoria
tritici Desm [54].

УСТОЙЧИВОСТИ Th. elongatum 
К АБИОТИЧЕСКИМ СТРЕССАМ

Генофонд Th. elongatum, помимо устойчивости
к патогенам, является также источником для повы-
шения устойчивости к абиотическим стрессовым
факторам, таким как устойчивость к переувлажне-
нию, засолению почв и низким температурам. Из-
вестно, что Th. elongatum и E. repens обладают лучшей
переносимостью избыточного переувлажнения, чем
пшеница. В результате экспериментов на пше-
ничных амфиплоидных линиях с чужеродными
добавочными хромосомами от Th. elongatum было
выявлено, что наличие у линии хромосомы 2Е
связано с положительным влиянием на рост кор-
ней в условиях переувлажнения [55]. Причем бы-
ло доказано, что приобретенный признак не свя-
зан эффектом увеличения дозы гомеологичного
хроматина, что свидетельствует о локализации
комплекса генов, отвечающих за устойчивость к
переувлажнению, в длинном плече хромосомы 2Е.

Влияние отдельных пар хромосом Th. elongatum
(syn. E. elongata) на солеустойчивость мягкой
пшеницы было продемонстрировано в полевых
экспериментах на растениях замещенных линий
Th. aestivum cv. Chinese Spring. Линии с хромосо-
мой 3Е при выращивании в условиях среднего и
сильного засоления почвы показали более эф-
фективный выброс избыточного Na+ и лучшее
сохранение уровня внутриклеточного K+ во фла-
говых листьях, а также более высокую сухую массу и
урожайность зерна по сравнению с контрольным
сортом Chinese Spring [56]. Авторы показали, что
повышенная солеустойчивость интрогрессивных
линий не сопряжена со снижением продуктивности
реципиентной культуры вне стрессовых условий.
Таким образом, интрогрессия локусов хромосо-
мы 3E от Th. elongatum очень перспективна для
повышения солеустойчивости пшеницы.

В Институте цитологии и генетики СО РАН
проводилась работа по интродукции генетического
материала пыреев с акцентом на устойчивость к ло-
кальным климатическим условиям, холодовому
стрессу. Исходным материалом для получения мо-
розостойких форм ППГ послужила коллекция се-
мян двух видов, пырея сизого и пырея удлиненного
[57], однако более успешным и продуктивным ока-
зался отбор линий с генетическим материалом
пырея сизого Th. intermedium.

ГЕНЫ, ВЛИЯЮЩИЕ НА КАЧЕСТВО 
ХЛЕБОПЕКАРНОЙ ПРОДУКЦИИ

Виды Aegilops и Thinopyrum служат богатым ис-
точником генетического разнообразия запасных
белков зерна, в первую очередь низкомолекуляр-
ных субъединиц глютенина (LMW-GS). Низко-
молекулярные глютенины влияют на показатели
вязкости и упругости теста, некоторые из аллелей
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кодирующих их генов связаны с хорошим каче-
ством выпечки хлеба [58]. В работе японских ис-
следователей было подтверждено, что обогаще-
ние твердых сортов пшеницы генами именно
LMW-GS значительно повышает качество теста
[59], что сделало поиск доноров ценных аллелей
весьма актуальным. Разными исследователями
были получены гибридные линии пшеницы и
Thinopyrum, обладающие превосходными показате-
лями качества теста, для некоторых было показано,
что улучшение качества не связано с генами высо-
комолекулярных субъединиц глютенина [60, 61].

Молекулярно-филогенетический анализ восьми
клонированных генов LMW-GS из Th. elongatum
(syn. A. elongatum) показал относительно слабую
идентичность последовательностей между собой
и отличия в структуре генов от их гомеологов из
пшеницы и эгилопса [62], что делает их крайне
привлекательными для вовлечения в селекцию
культурных злаков. В недавней работе китайских
исследователей в геноме E Th. elongatum было
идентифицировано в общей сложности 19 генов
α-глиадинов, 9 γ-глиадинов, 19 ω-глиадинов, 2 гена,
кодирующих субъединицы высокомолекулярно-
го глютенина (HMW-GS), и 5 генов, кодирующих
субъединицы низкомолекулярного глютенина
(LMW-GS) [63].

СОВРЕМЕННЫЕ МЕТОДЫ 
ИССЛЕДОВАНИЙ ГЕНОФОНДА ПЫРЕЯ
Th. elongatum И ЕГО ИСПОЛЬЗОВАНИЕ

В ИЗУЧЕНИИ МОЛЕКУЛЯРНО-
ГЕНЕТИЧЕСКИХ ОСНОВ УСТОЙЧИВОСТИ

Для успешного переноса ценных признаков
интрогрессией фрагментов необходимо создание
систем картирования и маркирования целевых
участков, создания генетических карт видов-доно-
ров. Для генетической характеристики Th. elongatum,
его гибридов с пшеницей и интрогрессивных ли-
ний было разработано и подобрано множество
ДНК-маркеров, специфичных для генома J (E):
микросателлитных повторов (SSR, simple sequence
repeats), экспрессируемых последовательностей
(EST, expressed sequence tag), SCAR-маркеров, мар-
керов консервативных последовательностей (COS,
conserved orthologous set) и наборы маркеров од-
нонуклеотидных полиморфизмов (SNPs, single
nucleotide polymorphisms) [14, 32, 64–68]. В 2013 г.
китайскими исследователями для получения мо-
лекулярных маркеров, высокоспецифичных для
хромосомы 7E Th. elongatum, была впервые ис-
пользована технология SLAF-seq (specific length
amplified fragment sequencing) [69]. Следует заме-
тить, что отсутствие “эталонного” генома для
Th. elongatum сильно ограничивало возможности
разработки высокоспецифичных маркеров и ши-
рокого применения современных методов мар-

кер-ассоциированной селекции (МАС) для пере-
носа материала Thinopyrum в пшеницу.

Консенсусная генетическая карта Th. elonga-
tum была получена с использованием набора
SNP-маркеров (Axiom® Wheat-Relative Genotyp-
ing Array) с подтверждением геномной гибриди-
зацией in situ (GISH) [15]. Для семи хромосом на
карте были локализованы 263 маркера SNP, вери-
фицированных на специфичность к Th. elongatum,
с плотностью маркеров от 19 до 68 точек на группу
сцепления. Плотность была невысока, но иссле-
дователям удалось картировать перенесенные от
Th. elongatum фрагменты в геномах у 134 интро-
грессивных линий и их потомков. Конечная цель
иследования − с помощью данных маркеров
отобрать линии с единичными интрогрессиями,
представляющими весь геном E Th. elongatum в
перекрывающихся сегментах.

Геном пырея удлиненного Th. elongatum с ди-
плоидным набором хромосом JeJe, (2n = 14) в 2020 г.
был просеквенирован и размещен в базе GenBank
(номер GCA_011799875.1) в рамках проекта по
изучению горизонтального переноса генов гриб-
ного патогена в геном злаков на материале биооб-
разца, полученного из Туниса [70]. В результате
была получена сборка размером 4.63 Гб с семью
группами сцепления и размером контигов N50 –
2.15 Мб. В геноме удалось определить последова-
тельности 44474 генов, кодирующих белки, 41144
из них были локализованы на семи собранных
хромосомах. С помощью полученных геномных
данных было выявлено, что локус Fhb7, контроли-
рующий устойчивость к фузариозу колоса, кодиру-
ет глутатион-S-трансферазу. Фермент инактивиру-
ет трихотециновые микотоксины фитопатогена,
присоединяя к ним глутатион, что придает расте-
нию-хозяину широкую устойчивость к разным
видам Fusarium. Гомологи нуклеотидной после-
довательности Fhb7 не обнаруживались у расте-
ний, был сделан вывод, что Th. elongatum получил
ген Fhb7 путем горизонтального переноса от эн-
дофитного аскомицета рода Epichloë – возбудите-
ля чехловидной болезни злаков. Всего в геноме E
было аннотировано 1897 аналогов генов устойчи-
вости. Интрогрессия гена Fhb7 придает пшенице
устойчивость как к фузариозу колоса, так и к кор-
невой гнили в различных фоновых условиях среды
без снижения урожайности, что делает его чрез-
вычайно перспективным для дальнейшего ис-
пользования в селекции злаковых культур [71].

Применение транскриптомного подхода мо-
жет расширить возможности выявления из боль-
ших семейств генов вариантов, усиливающих
экспрессию в ответ на заражение определенным
штаммом патогена, то есть идентификацию наи-
более функционального локуса из семейства тан-
демно расположенных гомологов и гомеологов у
полиплоидов и у интрогрессивных линий. Tак, в
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2016 г. было опубликовано исследование, в ре-
зультате которого были просеквенированы и
определены интродуцированные в Th. aestivum из
Th. intermedium гены путем сравнения транскрип-
томов [72]. Изучение транскриптомов позволило
выявить набор генов, различающихся по экс-
прессии в листьях интрогрессивной линии
SN6306 и родительского сорта Yannong 15 при
инокуляции их Blumeria graminis f. sp. tritici, возбу-
дителем мучнистой росы злаков. Важно отметить,
что часть из них оказались уникальными, не ан-
нотированными ранее. Следует заметить, однако,
что системного изучения транскриптомов у пред-
ставителей рода Thinopyrum до сих пор не прово-
дилось, хотя отдельные работы по функциональ-
ной геномике Th. elongatum имеются [63]. В базе
данных Киотской энциклопедии генов и геномов
KEGG (https://www.kegg.jp) на настоящий мо-
мент отсутствуют данные для этого вида по экс-
прессии генов различных метаболических путей,
но можно прогнозировать их быстрое накопление,
в первую очередь данных, которые будут получены
при транскиптомном анализе интрогрессивных
линий с селекционно ценными признаками.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
В настоящее время в научно-селекционной

практике, в том числе и в России, накоплено зна-
чительное количество генетического материала
Th. elongatum в виде фрагментов генома Е различно-
го размера, транслоцированных в интрогрессивные
линии мягкой пшеницы. Получены линии, устой-
чивые к фузариозу колоса корней, листовой и
стеблевой ржавчине, септориозу, часть из них оха-
рактеризована как носители генов Fhb7, Lr19/Sr25,
Lr24/Sr24, Lr29. Получена первичная нуклеотид-
ная последовательность генома E, базового субге-
нома для видов рода Thinopyrym, что значительно
расширяет возможности подбора маркерных
праймеров и расширения применения методов
МАС, точной локализации генов, кодирующих
морфологические и селекционно ценные призна-
ки, в том числе и QTL. Обзор исследовательских
работ показывает, что общей тенденцией становит-
ся перенос генов дикорастущих злаков, охарактери-
зованных методами геномного и транскриптомного
секвенирования. Для отбора интрогрессивных ли-
ний это позволит максимально точно определять
локализацию функционально значимых для пе-
реносимого признака генов и, таким образом,
внести желаемый признак без негативных эффек-
тов. Наличие генетически изученных доноров да-
ет возможность пополнить банк генов устойчиво-
сти к актуальным расам фитопатогенов и на их
основе создать новые неоднородные по генам
устойчивости сорта пшеницы.

Работа выполнена при финансовой поддержке
гранта РНФ № 22-16-00010 (Т.В. Коростылева,
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№ 0092-2022-0003 (А.Н. Шиян)
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Thinopyrum elongatum (Host) D.R. Dewey is a valuable resource for the application of genomic engineering
and modern genetic technologies aimed at wheat improvement because it carries genome Е, the parent ge-
nome of the Thinopyrum genus. Its representatives are successfully used in distant hybridization and produc-
tion of introgressive lines for transferring genes of economically valuable traits into new wheat varieties. This
review presents the available data on the main genetically characterized traits of Th. elongatum that have been
or can be used for transfer into the wheat genome. These traits include resistance to fusariosis, septoriosis,
rust diseases, and abiotic environmental factors – overwatering, soil salinity and low temperatures, as well as
the traits that determine the quality of bakery products. The latest studies of Th. elongatum genome by genome
and transcriptome sequencing are also considered.

Keywords: Thinopyrum elongatum, resistance to fusariosis, resistance to rusts, resistance to septoriosis, intro-
gressive lines, Lr genes, genome, transcriptome.


