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VII. Відомості про ДіР
Назва роботи українською:
Баркодінг та оцінка генетичної мінливості рідкісних видів флори України

Назва роботи англійською:
Barcoding and assessment of genetic variability of rare species of flora of Ukraine

Реферат українською:
Об'єкт дослідження — Біорізноманіття покритонасінних рослин Євразії, його збереження та раціональне
використання. Мета роботи — Здійснити баркодинг, уточнити таксономічний статус та оцінити генетичне
різноманіття рідкісних видів флори України. Методи дослідження – молекулярно-генетичні (ПЛР,
молекулярні маркери, клонування фрагментів ДНК, сиквенування), біоінформатичні (аналіз послідовностей
ДНК, побудова філодендрограм, робота з базами даних). Ефективний моніторинг флори, оцінка
життєздатності наявних популяцій та раціональне управління біоресурсами неможливі без точної
ідентифікації видів та оцінки генетичного різноманіття на між- та внутрішньовидовому рівнях. У роботі
розшифровано ділянки хлоропластного (matK, trnT-L, trnL-F, trnS-G, trnH-psbA) та ядерного (ITS1-2 та 5S
рДНК) геномів, проведено скринінг біоінформатичних баз даних, за допомогою молекулярного баркодингу
визначено видову приналежність, уточнено таксономічний статус та оцінено генетичне різноманіття 45
рідкісних видів флори України, які належать до родів Aconitum, Lathyrus, Limonium/Goniolimon, Muscari та
Tulipa. Для оцінки внутрішньовидової (популяційної) генетичної мінливості застосовано SRAP-маркери.
Встановлена генетична унікальність українських представників комплексних видів A. anthora s. l. та T.
sylvestris s. l. Показано, що українські зразки M. botryoides належать до нового, раніше неописаного виду.
Підтверджено гіпотезу про можливість гібридизації між видами L. vernus і L. venetus, що може призводити до
зникнення L. venetus у природних популяціях.

Реферат англійською:
The subject of the research is the biodiversity of angiosperms of Eurasia, their preservation, and rational use. The
purpose of the work is to carry out barcoding, clarify the taxonomic status and assess the genetic diversity of rare
species of the flora of Ukraine. Molecular genetic (PCR, molecular markers, cloning of DNA fragments, sequencing)
and bioinformatics (analysis of DNA sequences, construction of philodendrograms, work with databases) methods
were used. Effective monitoring of flora, assessment of viability of existing populations and rational management
of biological resources are impossible without accurate identification of species and assessment of genetic
diversity at the inter- and intra-species levels. In the work, selected regions of the chloroplast (matK, trnT-L, trnL-
F, trnS-G, trnH-psbA) and the nuclear (ITS1-2 and 5S rDNA) genomes were sequnced, bioinformatics databases
were searched, species affiliation was determined using molecular barcoding, the taxonomic status was
clarifiedand and the genetic diversity was assessed for 45 rare species of the flora of Ukraine, which belong to the
genera Aconitum, Lathyrus, Limonium/Goniolimon, Muscari and Tulipa. SRAP markers were used to assess
intraspecific (population) genetic variability. The genetic uniqueness of Ukrainian representatives of the complex
species A. anthora s. l. and T. sylvestris s. l. was demonstrated. It is shown that the Ukrainian samples of M.
botryoides belong to a new, previously undescribed species. The hypothesis about the suspected hybridization
between L. vernus and L. venetus species, which can lead to the disappearance of L. venetus in natural populations
was confirmed.

Індекс УДК: 575.17, 575.113.1:616-076, 57.06, 577.21

Коди тематичних рубрик: 34.23.35, 34.23.07, 34.03.21, 62.37.99.07
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VIII. Наукова (науково-технічна) продукція (НТП)
Назва НТП українською: Методика молекулярно-генетичної ідентифікації (баркодингу) батьківських
форм та гібридів між рідкісними видами роду Lathyrus флори України

Назва НТП англійською: Methods of molecular genetic identification (barcoding) of parental forms and
hybrids between rare species of the genus Lathyrus of the flora of Ukraine

НТП, яку передбачалося створити:
Причини, через які НТП не було створено:
Отримані результати: Методи, теорії

Галузь застосування: Лабораторні дослідження

Реєстраційний номер картки технології:
Опис НТП: Методика належить до галузі молекулярної генетики та може бути використана для
ідентифікації (баркодингу) батьківських форм та гібридів між рідкісними видами роду Lathyrus (чина) при
проведенні екологічних, ботанічних, біотехнологічних досліджень, розробці природоохоронних заходів та
інших сферах практичної діяльності, які потребують високоточної ідентифікації близькоспоріднених рослин
роду Lathyrus. Методика включає два етапи. На першому етапі використовується набір SRAP молекулярних
маркерів для попереднього виявлення гібридних форм видів роду Lathyrus. На другому етапі здійснюється
додаткова верифікація отриманих результатів. Для цього здійснюється ПЛР-ампліфікація високомінливих
ділянок хлоропластного (psbA-trnH) та ядерного (ITS1-2) геномів та наступне сиквенування отриманих
ампліфікатів. Порівняльний аналіз отриманих та еталонних послідовностей дозволяє достовірно розрізнити
батьківські види та міжвидові гібриди у представників роду Lathyrus.

Соціально-економічна спрямованість НТП: Поліпшення стану навколишнього середовища

Вплив НТП на довкілля:
Впровадження НТП: Впроваджено

Практична реалізація НТП
Початок етапу: 09.2023

Закінчення етапу: 12.2023

Споживачі продукції: Для магістрів, аспірантів і докторантів, науковців.

Перспективні ринки: Україна

Характер співробітництва з інвестором
Потрібний обсяг інвестицій, тис. грн.:
Права, що надаються інвестору після завершення роботи:
Наявність бізнес-плану:
Техніко-економічне обгрунтування:
Потенціальний обсяг продажу, тис. грн.:
Очікуваний термін окупності (років):
Додаткова інформація:

Назва НТП українською: Метод ідентифікації функціональних повторів 5S рДНК у представників роду



Tulipa

Назва НТП англійською: Method for identification of functional 5S rDNA repeats in representatives of the
genus Tulipa

НТП, яку передбачалося створити:
Причини, через які НТП не було створено:
Отримані результати: Методи, теорії

Галузь застосування: Лабораторні дослідження

Реєстраційний номер картки технології:
Опис НТП: Метод належить до галузі молекулярної генетики та може бути використана для таксономічної
ідентифікації видів і внутрішньовидових форм представників роду Tulipa (тюльпан), паспортизації сортів та
оптимізації селекції тюльпану садового – Tulipa gesneriana L., а також - у екологічних, природоохоронних,
ботанічних, біотехнологічних дослідженнях та інших сферах практичної діяльності, які потребують
високоточної ідентифікації близькоспоріднених форм тюльпанів. Метод використовується для ідентифікації
близькоспоріднених форм тюльпанів з використанням полімеразної ланцюгової реакції (ПЛР) та
сиквенування. Для цього розроблені праймери, які дозволяють специфічно ампліфікувати міжгенну
спейсерну ділянку функціональних повторів 5S рДНК. При цьому наявні у геномах видів роду Tulipa
псевдогени залишаються неампліфікованими. Отримані ПЛР-продукти сиквенуються. Порівняльний аналіз
отриманих та еталонних послідовностей дозволяє здійснити ідентифікації близькоспоріднених форм
тюльпанів.

Соціально-економічна спрямованість НТП: Поліпшення стану навколишнього середовища

Вплив НТП на довкілля:
Впровадження НТП: Впроваджено

Практична реалізація НТП
Початок етапу: 09.2023

Закінчення етапу: 12.2023

Споживачі продукції: Для магістрів, аспірантів і докторантів, науковців.

Перспективні ринки: Україна

Характер співробітництва з інвестором
Потрібний обсяг інвестицій, тис. грн.:
Права, що надаються інвестору після завершення роботи:
Наявність бізнес-плану:
Техніко-економічне обгрунтування:
Потенціальний обсяг продажу, тис. грн.:
Очікуваний термін окупності (років):
Додаткова інформація:
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