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Вступ.Значнакількістьвіруснихзахво-
рюваньнапосівахцукровогобурякапро-
являютьсярізноманітнимисимптомами і
відрізняютьсяякзаскладомзбудників,так
ізаїхшкідливістю[5].Рослиницукрових
буряківуражуютьсярізногородувірусами,
серед яких найпоширенішими є віруси
некротичногопожовтінняжилокбуряка,
жовтяниці буряка, слабкого пожовтіння
бурякатамозаїкибуряка[4,6].

При розвитку мозаїки цукристість
зменшується на 0,4–1% і одночасно зни-
жуєтьсяврожайністьнасіння(на15–20%)
такоренеплодів[1].

Загальну характеристику вірусу моза-
їки цукрових буряків (Beet mosaic virus 
(BtMV)) і застосування молекулярно-біо-
логічних методів його діагностики наве-
деновпрацях[1–3,5,9–15].

BtMV відноситься до групи Potyvirus,
має ниткоподібну форму віріонів розмі-
ром 695–770 нм. В уражених клітинах
утворює паракристалічні включення,
помітні у світловому мікроскопі. Геном
BtMV містить 9591 нуклеотидів та одну
відкритурамкузчитування[1,4].

ЗаумовураженняцукровихбуряківBtMV
симптомизахворюваннямаскуютьсязатем-
ператури вище 21 °С і нижче 10 °С. У світ-
ло-зелених ділянках листків міститься до
70–80% інфікованих вірусом клітин, у тем-
но-зелених–тільки2–7%.Темно-зеленіділян-
ки мозаїчного листка мають певний рівень
стійкостіпротивірусу.Зарізкихформвияв-
ленняхворобилисткидеформуютьсяізгор-
таються,здебільшогоусередину[1].

Матеріали та методи досліджень.
Матеріаломдлядослідженьслугувалилист-
кові пластинки рослин цукрових буряків
сортів Кармеліта, Альона, Настя,
Джорджина,ЛавініяіЛеопардізсимптома-
ми захворювання BtMV, які відбирались в
агроценозах Агрономічної дослідної стан-
ціїНУБіПУкраїни.Дослідженняпроводи-
ливлабораторіїкафедриекобіотехнології
та біорізноманіття НУБіП України.
ЕкстракціюРНКпроводилизадопомогою
комерційного набору «РИБО-сорб»
(AmpliSens,РФ),азворотнутранскрипцію,
– застосовуючи комплект реагентів
Реверта-L,(AmpliSens,РФ)згіднорекомен-
дацій виробника. Полімеразну ланцюгову
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кає необхідність застосування молекуляр-
но-біологічнихметодівдіагностики,таких
якПЛР,задопомогоюякогоможнавияви-
ти конкретну нуклеотидну послідовність
геномувлисткахцукровихбуряків.

Упроцесідослідженнянамипроведено
боінформативний аналіз нуклеотидних
послідовностейгенів,щокодуєбілокобо-
лонки вірусу. Виявлено консервативні
ділянки нуклеотидних послідовностей
вірусумозаїкибуряка.Напідставіпроведе-
ногоаналізустворенодизайнпраймерів:

BtMV-15’-ggccatacatgcctcgttat-3’
BtMV-23’-gtgagcgttgacatctgtgg-5’

реакціюпроводилизадопомогоюампліфі-
катора «GeneAmp 2400» (Applied Bio-
systems). Під час проведення полімеразної
ланцюговоїреакції(ПЛР)використовували
олігонуклеотидніпраймеривласногодизай-
ну, специфічні до консервативних ділянок
геномівBtMV.Режимампліфіації:5хвпри
95°С–денатураціякДНК;наступні30циклів
30сзатемператури95°С–денатурація;30с
затемператури55°С–відпалпраймерів;30с
за температури 72°С – синтез комплемен-
тарнихланцюгівДНК.

ПіслязакіченняПЛРпроводилиелек-
трофоретичнерозділенняпродуктівамп-
ліфікаціїв1,5%агарозномугеліздодаван-
ням бромового етидію в концентрації
0,5мкг/мл[8].

Наелектрофореграмівідзначалинаяв-
ність (або відсутність) яскраво-червоних
ампліконів певного розміру. Специфіч-
ність ампліфікованого фрагменту ДНК
визначализайогорозміромповідношен-
ню до фрагментів стандартних маркерів.
Візуалізаціюпродуктівампліфікаціїпрово-
диливультрафіолетовомусвітлі[11].

Результати досліджень.Відбіррослин-
ного матеріалу проводився за зовнішніми
симптомамиураження.Зметоювиявлення
вірусногозахворюванняпровеливізуальне
обстеження посівів цукрових буряків на
досліднихполях івідібралирослинизчіт-
кимпроявомвірусуBtMV,якийвиявляється
упросвітлінніжилок,мозаїчномумалюнку
на молодих листках, виникненні дрібних,
різних за формою маслянистих плям, а за
різкихформураження–деформаціїтаскру-
чуванні листків (рис. 1). Спостерігається
також затримка росту, що призводить до
карликовостірослин.

 Від чіткого і постійного контролю за
фітосанітарним станом посівів цукрових
буряківзалежитьпродовольчаібіологічна
безпека у країні. Одним з основних мето-
дівздійсненнятакогоконтролюєвисоко-
специфічна і ефективна діагностика та
ідентифікаціяфітопатогенів.Отже,вини-
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Рис. 1. Симптоми вірусу мозаїки буряка на листкових пластинах гібридів 

цукрових буряків: (А – Настя, Б – Альона, В – Кармеліта, Г – Джорджина) 
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ністьBtMV.Отже,розробленадіагностич-
натест-системаєефективною.

Висновок
Застосування розроблених методом

полімеразної ланцюгової реації прайме-
рівдляідентифікаціїРНКвірусумозаїки
цукровихбуряківзабезпечуєсинтезфраг-
ментівДНКрозрахованогорозміру.

ЗадопомогоюметодуПЛРпроаналізо-
вано зразки уражених BtMV листків
цукровихбуряківзазначенихвищесортів
(рис.2).

Наелектрофореграмічітковидно,що
у сортів Настя, Альона, Кармеліта і
Джорджинарозмірпродуктуампліфікації
становить239п.н.,ацесвідчитьпронаяв-
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Проведен биоинформационный анализ 
нуклеотидных последовательностей гена, 
который кодирует белок оболочки вируса. 
Показаны консервативные участки нуклео-
тидных последовательностей вируса мозаики 
сахарной свеклы. На основании проведенного 
анализа создан дизайн праймеров. 

АННОТАЦИЯ

I. Andrusyk, I. Antipov, E. Bogach.  
PCR-diagnostics and identification of beet mosa-
ic virus // Biological Resources and Nature 
Managment.– 2014. – 6, №5–6. – P.11 –13.

Bioinformatics analysis of the nucleotide 
sequences of gene that encodes the coat protein of 
a virus is done. Nucleotide sequences of the con-
served regions of sugar beet mosaic virus are 
shown. Based on the analysis the design primers 
are created.

SUMMARY


