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Актуальность. В статье приводятся данные об архитектонике колосьев древнего ячменя XII века, найденного при 
раскопках Усвятского городища в 2019 г. Используя современные молекулярно-генетические подходы, были изучены 
гены доместикации (Btr1, Btr2, Vrs) древних и современных образцов ячменя коллекции ВИР.
Материалы и методы. Исследованы карбонизированные зерновки, найденные археологами при раскопках Усвят. 
Осуществлен дизайн праймеров генов доместикации и поставлены ПЦР с современными и древними зерновками яч-
меня. Работы по изучению древних зерновок выполняли согласно правилам организации палеогенетической лабора-
тории, исключающим контаминацию с современной ДНК. Фрагменты генов доместикации современных и древних 
образцов ячменя секвенировали по Сэнгеру.
Результаты исследования. Выполнено выделение древней ДНК и дальнейшее ее обогащение. Анализ последова-
тельностей генов доместикации позволил восстановить особенности строения колоса древнего ячменя.
Заключение. Восстановлена архитектоника древних злаковых. Выявлено, что древний ячмень являлся двурядным 
и ломкоколосым.
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restoration of the spike architectonics in ancient barley excavated 
at the twelfth-century settlement of usvyaty

Background. The data are presented on the architectonics of ancient barley spikes from the 12th century, excavated in 2019 at 
Usvyaty Settlement. Modern molecular genetics approaches were used to study domestication genes (Btr1, Btr2, and Vrs) in 
ancient and contemporary barleys (germplasm accessions preserved at VIR).
Materials and methods. The carbonized kernels found by archaeologists during the excavations at Usvyaty were analyzed. 
Primers for domestication genes were designed, and PCR was performed on contemporary and ancient barley grains. Ancient 
kernels were studied in accordance with the rules established for organizing a paleogenetics laboratory, which excluded any 
contamination with contemporary DNA. Fragments of domestication genes from contemporary and ancient barley grain sam-
ples underwent Sanger sequencing.
Results. Ancient DNA was isolated and enriched. The analysis of domestication gene sequences made it possible to reconstruct 
the ancient barley spike’s features.
Conclusion. The ancient cereal crop architectonics was restored to ascertain a brittle two-row spike of ancient barley.
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введение

Самые ранние достижения в области селекции рас-
тений принадлежат древним земледельцам, выделив-
шим комплекс видов из флористических регионов зем-
ного шара. Эти растения послужили основой для пер-
вых культур, которые стали выращивать при опреде-
ленных условиях и осуществлять примитивные формы 
отбора, направленного на выделение и закрепление хо-
зяйственно значимых признаков (Goncharov, Kon-
dratenko, 2008). Данные, полученные археологами при 
раскопках древних исторических памятников, свиде-
тельствуют о том, что злаки первыми подверглись до-
местикации (Hillman, 1978; Goloubinoff et al., 1993; 
Brown et al., 1994; Blatter et al., 2002; Bilgic et al., 2016; 
Pankin, von Korff, 2017; Lister et al., 2018). Появление 
культурных форм приурочено к Юго-Западной Азии, 
которую впоследствии стали называть «Дуга плодоро-
дия» (Badr et al., 2000; Riehl et al., 2014). В древних тек-
стах, найденных в Азии, Африке и Европе, ячмень упо-
минается как важный компонент пищевого рациона. 
Данная культура возделывалась в Сирии, Палестине, 
Месопотамии и по площади занимала лидирующее по-
ложение, по сравнению с другими культурами (New-
man C.W., Newman R.K., 2006). Несмотря на то что во вре-
мя раскопок находят множество растительных остат-
ков, у археоботаников остается много вопросов об эта-
пах доместикации диких предков рода Hordeum L. Про-
лить свет на данный аспект возможно путем изучения 
качественных (пленчатость или голозерность ячменя, 
ломкоколосость) и количественных признаков (рядко-
вость) у ископаемых остатков растений с помощью 
современных палеогенетических методов.

Архитектоника соцветия ячменя уникальна и раз-
нообразна. Соцветие представлено сложным колосом, 
у которого два боковых и центральный одноцветковые 
колоски располагаются на одном уступе колосового 
стержня. На основе фертильности и стерильности бо-
ковых колосков ячмень подразделяется на двурядный 
и шестирядный (Koppolu et al., 2013). В геноме ячменя 
известно пять локусов гена Vrs (Six­rowed spike), кото-
рые ассоциированы с рядностью колоса: vrs1, vrs2, vrs3, 
vrs4 и vrs5 (Komatsuda et al., 2004; Ramsay et al., 2011; 
Koppolu et al., 2013; Bull et al., 2017; Van Esse et al., 2017; 
Youssef et al., 2017). Потеря функции любого из этих ге-
нов приводит к разному количеству фертильных и сте-
рильных простых колосков (Komatsuda et al., 2004; 
Ramsay et al., 2011). У дикого ячменя так же, как 
и у современных сортов, колос может быть двурядным 
и шестирядным. 

Еще одним хозяйственно важным признаком в селек-
ции ячменя является ломкоколосость. Дикие предки 
рода Hordeum имели ломкий колос, что облегчало рас-
пространение растений и расселение на новые террито-
рии. Для человека такие формы усложняли сбор урожая, 
так как при созревании колос рассыпался и это приводи-
ло к потере урожая. Поэтому древние земледельцы отби-
рали растения с прочным колосом. Молекулярно-генети-
ческие методы исследования ячменя с ломким и нелом-
ким колосом выявили два гена, Btr1 (Non­brittle rachis 1) 
и Btr2 (Non­brittle rachis 2) (Takahashi, Hayashi, 1964), ко-
торые регулируют наличие мелкоклеточной зоны в ме-
сте перехода верхнего членика в нижний, развитие 
большого участка пазушной ткани в основании верхнего 
членика. Выявленные гены располагаются на хромосо-
ме 3Н и являются взаимодополняющими. M. Pourkheiran-

dish et al. (2015) показали, что несмотря на схожую струк-
туру и расположение на одной хромосоме, Btr1 и Btr2 от-
личаются на уровне нуклеиновых кислот и кодируют 
разные пептиды.

Сравнение ископаемых остатков зерновок и коло-
сьев древнего ячменя с дикими и современными куль-
турными формами свидетельствует об отборе, направ-
ленном на изменение архитектоники колоса. По срав-
нению с диким предком ячменя H. spontaneum (K. Koch) 
Thell., процесс доместикации существенно изменил 
внешний вид культурных растений, наделив их 
 признаками, необходимыми для успешного возделыва-
ния и сбора урожая, – голозерностью, прочностью ко-
лоса и многорядностью. Раскопки древнего поселения 
Джармо в Ираке показали масштабное возделывание 
ячменя уже в 7000–6500 до н. э. В больших количествах 
двурядный голозерный ячмень выращивался на тер-
ритории южной Иордании, в то время как шестиряд-
ный голозерный ячмень впервые упоминается в памят-
никах Али-Кош (Ali Kosh), Гаджилар (Hacilar) и Чатал 
Хююк (Catal Huyuk) возрастом 7000–6000 лет до н. э. 
(Harlan, 1979).

На сегодняшний день остаются актуальными вопро-
сы, затрагивающие процесс доместикации ячменя, кото-
рый возделывался на территории Северо-Запада России. 
Ранее T. Semilet et al. (2023) при изучении древней ДНК 
(дДНК) карбонизированных зерновок установили, что 
в Усвятском городище (Псковская область) в XII веке вы-
ращивали пленчатые формы. Однако остались вопросы 
о строении колоса и определении рядности и ломкости 
колоса. Целью данного исследования являлось восстанов-
ление архитектоники колосьев древ них злаков, произ-
раставших на территории Древней Руси в XII веке, с по-
мощью современных молекулярно-генетических мето-
дов.

Объекты исследования

Материалом для исследования послужили карбони-
зированные зерновки ячменя, которые были найдены 
при раскопках Усвятского городища XII века (Псковская 
область, Россия). Воздействие высоких температур на 
территории Усвят законсервировало семена, сохранив 
у большинства внешние видоспецифические признаки. 
Общее количество семян составило 34 000. По результа-
там морфологического анализа зерновок ячменя насчи-
тывалось 28 825. Выборка карбонизированных зерновок 
рода Hordeum состояла из 20 повторностей (образцов). 
Современные сорта из мировой коллекции ВИР (к-24634, 
к-27605, к-31522) и 3 образца дикого ячменя (w-610, 
w-909, w-843) использовали в качестве положительных 
контролей.

Палеогенетические методы изучения древней ДНк

На первом этапе исследования дДНК ячменя прово-
дили in silico-анализ генов, ассоциированных с ломко-
колосостью (Btr) и рядностью простых колосков (Vrs) яч-
меня. При работе в геномных базах данных (NCBI, Phyto-
zome) были подобраны последовательности нуклеоти-
дов и выявлены мутации (вставки, делеции), которые 
приводили к изменению экспрессии генов и возникнове-
нию неломкоколосых шестирядных форм соцветий. 
К данным участкам были подобраны пары праймеров 
для дальнейшей постановки ПЦР и проведения секвени-
рования (таблица).
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Выделение, амплификацию и секвенирование дДНК 
осуществляли по общепринятым правилам работы 
с древней ДНК, опубликованным ранее (Pääbo et al., 1989; 
Poinar, 2001; Semilet et al., 2023). Работы вели в специаль-
но оборудованном помещении (рис. 1).

Для изолирования ДНК использовали коммерческий 
набор DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Германия). Процесс 
выделения ДНК осуществлялся согласно протоколу 
производителя. Преимущество данного набора состоит 
в том, что благодаря двухэтапной очистке ДНК на колон-
ках, генетический материал выделяется без примеси ве-
ществ. Стадию рефрагментации (обогащения) дДНК про-
водили с использованием набора Sigma-Aldrich Genome-
Plex Complete Whole Genome Amplification (WGA, США). 
Технология обогащения фрагментов ДНК посредством 
направленной гибридизации позволяет накапливать пул 
фрагментов ДНК для повышения точности сборки рас-
ширенных участков генома. Концентрацию ДНК измеря-
ли спектрофотометрическим методом на приборе Nano-
Photometer NanoDrop.

Амплификацию дДНК проводили по протоколу Touch 
down с повышением и понижением температурного ре-
жима отжига праймеров. Реакционная смесь общим 
объемом 20 мкл содержала 200 нг матричной ДНК (после 
рефрагментации), 2,5 мМ dNTP, 1х ПЦР-буфер (67 мМ 
TrisHCl, pH 8,8, 10 мМ dNTPs, 0,01% Твин-20), 12 мМ MgCI2, 
5 ед/мкл Taq-Polymerase, по 0,5 мкМ каждого из прайме-
ров. Амплификацию проводили при следующих услови-
ях: предденатурация в течение 2 мин при 94°С; 13 цик-
лов, состоящих из денатурации 15 сек при 94°С, отжига  
30 сек при 65°С (со снижением температуры 0,7°С/цикл) 
и полимеризации 45 сек при 72°С; 24 цикла, состоящие 
из предденатурации 15 сек при 94°С, отжига 30 сек при 
56°С, полимеризации 45 сек при 72°С и финальной элон-
гации 10 мин при 72°С. Продукты ПЦР разделяли 
в 1,5–2-процентном горизонтальном агарозном геле, 
приготовленном на 1хTAE-буфере (40 мM трис-HCI, 
20 мM ацетат натрия, 1 мM ЭДТА, pH 8.4; «Евроген»). 
Фрагменты ДНК окрашивали бромидом этидия с после-
дующей визуализацией ультрафиолетовым светом с ис-

Таблица. Список праймеров, использованных в работе

Table. list of the primers used in the study

Название Прямой праймер Обратный праймер Продукт, пн NCBI accession No.

HvVrs1 GATCGGAAAGCACTCAGCC GAGCAAGCATACCTCGTTCTC 801 AB489121.1

HvVrs4 GAGATGGACGGAGGAGGG GAGCAAGCATACCTCGTTCTC 282 AB489121.1

HvBtr-1a CCGCAATGGAAGGCGATGTA ATGGAGCACCAGGAGCT 240 LT727735.1

HvBtr-1b ATAGTCAGCGTGGTGGTGG CGTGGAGCTGCTCTTCCAT 255 LT727735.1

HvBtr-2 TCGTAGCTTGACCTACATCA AGAGGGAGAAGACGTTGC 233 LT727760.1

HvBtr-2a ATGGAGGTTTGGAGGAAGAC AGAGGGAGAAGACGTTGC 271 LT727760.1

HvBtr-2b GCAACGTCTTCTCCCTCT TCAGCCATGCAGAAGCAT 328 LT727760.1

Рис. 1. Изоляция древней ДНк в лаборатории вИР

fig. 1. Isolation of ancient DNA in the VIr laboratory
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пользованием системы гель-документирования Gel Doc 
XR+ (Bio-Rad).

Секвенирование образцов по Сэнгеру проводили на 
генетическом анализаторе 3500xl (Applied Biosystems®, 
США). Амплифицированные фрагменты ДНК элюирова-
ли из 1-процентного агарозного геля с использованием 
набора diaGene, согласно протоколу производителя 
(«Диа-М», Россия). Очищенную ДНК-матрицу использо-

вали для секвенирующей реакции, которая протекала 
в 15 мкл смеси (содержащей 90 нг ДНК-матрицы, 
10 пмоль праймера, 1,5 мкл 5X Big Dye 3.1 и 3 мкл 5X бу-
фера) при следующих условиях: предцикл – 5 мин при 
95°С; денатурация – 40 сек при 95°С; отжиг – 30 сек при 
55°С; полимеризация – 4 мин при 60°С; число циклов – 25. 
Продукты реакции секвенирования очищали методом 
осаждения этанолом с последующей сушкой при комнат-
ной температуре и растворением в 10 мкл формамида 
 Hi-Di™ (Thermo FS, США) с целью денатурации матрич-
ной ДНК. Обработку полученных секвенограмм проводи-
ли с использованием программного обеспечения 
UGENE v.40.0 (Okonechnikov et al., 2012).

Результаты исследования

Для изучения архитектоники колоса древнего ячменя 
XII века и реконструкции внешнего облика растений при-
меняли современные молекулярно-генетические подхо-
ды. Изучаемая выборка карбонизированных зерновок 
рода Hordeum состояла из 20 образцов. При работе с дДНК 
проводили дополнительно рефрагментацию для получе-
ния качественных фрагментов генетического материа-
ла. В качестве положительных контролей использовали 
современные сорта ячменя из мировой коллекции ВИР.

Ломкоколосый фенотип был определен при изуче-
нии аллельного состояния генов Btr1 и Btr2. При по-

становке полимеразной цепной реакции были полу-
чены короткие фрагменты гена Btr1 современного 
(рис. 2, a) и древнего генетического материала ячменя 
(см. рис. 2, b). Выборка современных образцов ячменя 
включала дикорастущие виды – H. spontaneum (w-610, 
w-909), H. murinum L. (w-843) с ломким колосом – и куль-
турные формы H. vulgare L. (к-24634, к-27605) с нелом-
ким колосом.

Полученные продукты амплификации были элюиро-
ваны из агарозного геля и секвенированы. На первом 
этапе осуществлялось секвенирование современных об-
разцов ячменя и выравнивание относительно референс-
ной последовательности гена Btr1 (LT727735.1) (рис. 3). 
Данный этап необходим для определения возможных 
мутаций в гене, приводящих к возникновению неломко-
колосых форм ячменя.

В двух образцах (к-24634 и к-27605) выявлена деле-
ция одного нуклеотида (цитозина) в экзоне (положение 
275 пн). Это подтверждает, что в гене Btr1 произошла му-
тация и сорта ячменя несут рецессивный аллель btr1, 
определяющий неломкий колос (культурный фенотип). 
У дикорастущих ломкоколосых форм не выявлено деле-
ции в данном положении. Полученный результат свиде-
тельствует о том, что молекулярно-генетические мето-
ды могут быть использованы для характеристики об-
разцов ячменя по признаку «ломкоколосость». Далее 
осуществлялось секвенирование продуктов амплифи-
кации дДНК (рис. 4) 

На следующем этапе проводили анализ гена Btr2, так 
как перестройки в его последовательности также вызы-
вают возникновение неломкоколосых форм. Для опреде-
ления аллельного состояния гена Btr2 проводили ампли-
фикацию с видоспецифичными праймерами (см. табли-
цу). Полученные продукты амплификации (размер 
271 пн) современной ДНК были проанализированы при 

Рис. 3. выравнивание полученных последовательностей гена Btr1 современных образцов ячменя из 
коллекции вИР относительно референсной последовательности гена из базы NCBI (lT727735.1)

fig. 3. Alignment of the Btr1 gene sequences from contemporary barley accessions preserved at VIr against the 
reference gene sequence from the NCBI database (lT727735.1)

a  b

Рис. 2. электрофореграммы продуктов амплификации образцов ДНк с праймером hvBtr1b, продукт 
амплификации 240 пн: a – современные образцы ДНК ячменя (1 – маркер молекулярного веса St 100; 2 – w-610; 

3 – к-31522; 4 – w-843; 5 – к-24634; 6 –к-27605; 7 – w-909; 8 – отрицательный контроль); b – образцы ДНК древнего 
ячменя (1 – маркер молекулярного веса St 100; 2–7 –древняя ДНК; 8 – отрицательный контроль)

fig. 2. Electrophoretic patterns of DNA amplification products obtained with the primer hvBtr1b, product size 
240 bp: a – contemporary barley DNA samples (1 – molecular weight marker St 100; 2 – w-610; 3 – k-31522; 4 – w-843; 
5 – k-24634; 6 –k-27605; 7 – w-909; 8 –negative control); b – ancient barley DNA samples (1 – molecular weight marker 

St 100; 2–7 – ancient DNA; 8 – negative control)
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помощи секвенирования и выравнивания с референсной 
последовательностью из базы NCBI (LT727769.1) (рис. 5).

Результаты анализа секвенограмм образцов ячменя 
с неломким колосом показали отсутствие делеции в 12 пн 
в экзоне (285–295 пн). У дикого ячменя H. spontaneum 
(образцы w-909 и w-610) отсутствие перестроек в генах 
Btr1 и Btr2 определяет фенотипический признак – ломко-
колосость. У культурных форм ячменя к-27605 и к-24634 
выпадение участка в гене Btr1 и отсутствие изменений 
Btr2 связаны с возникновением неломкоколосого фено-
типа. Секвенирование участка Btr2 у древних образцов 
ячменя не выявило мутаций в гене.

Рядность колоса ячменя – еще один важный фено-
типический признак, который определяет урожай-
ность растений. Определение двурядности/шестиряд-
ности ячменя осуществлялось при помощи анализа ал-
лельного состояния гена Vrs1. При анализе последова-
тельностей гена из базы данных NCBI были определе-
ны три различных аллеля (Vrs1.а1, Vrs1.а2, Vrs1.а3). 
Мутации в данном гене приводят к появлению шести-
рядных форм.

Перед секвенированием гена Vrs1 мы получили про-
дукты амплификации размером около 801 пн на совре-
менных образцах двурядного (w-610, w-909, к-27605) 

и шестирядного ячменя (к-24634) из коллекции ВИР 
(рис. 6).

После реакции секвенирования по Сэнгеру c прай-
мерами к гену Vrs1 получили нуклеотидные после до-
вательности, которые с использованием программы 
UGENE v.40.0 (Okonechnikov et al., 2012) и программы 
AliView (v. 1.27) выравнивали относительно рефе-
ренсной последовательности гена Vrs1 из базы NCBI 
(AB489121.1). На основе выравнивания ресеквенирован-
ных последовательностей гена Vrs1 была выявлена де-
леция в 1354-м нуклеотиде (аллель vrs1.a) у образца 
к-24634, которая приводит к сдвигу рамки считывания 
и является одной из наиболее распространенных мута-
ций, приводящих к шестирядности колоса (рис. 7). 

Перед секвенированием последовательности гена 
Vrs1 древних образцов ячменя провели ПЦР с перекрыва-
ющимися праймерами, которые охватывают всю после-
довательность гена Vrs1. В результате получили продук-
ты амплификации размером до 300 пн на древних образ-
цах ячменя (рис. 8).

На основе анализа полученных фрагментов последо-
вательности гена Vrs1 древних образцов ячменя мы не 
выявили ожидаемых перестроек в генетическом матери-
але, приводящих к шестирядности колоса (рис. 9). 

Рис. 5. выравнивание полученных последовательностей гена Btr2 современных образцов ячменя 
относительно референсной последовательности гена btr2 из базы NCBI (lT727769.1)

fig. 5. Alignment of the Btr2 gene sequences obtained from contemporary barley accessions against the reference 
btr2 gene sequence from the NCBI database (lT727769.1)

Рис. 4. выравнивание полученных секвенограмм относительно референсной последовательности гена Btr1 
из базы NCBI (lT727735.1) и образцов древней ДНк ячменя. На рисунке фрагмент, где возможно наличие 

однонуклеотидной делеции, отвечающей за неломкоколосый фенотип

fig. 4. Alignment of the obtained sequencing patterns against the reference Btr1 gene sequence from the NCBI 
database (lT727735.1) and ancient barley DNA samples. The figure shows a fragment where there may be 

a single-nucleotide deletion responsible for the non-brittle spike phenotype
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Рис. 8. электрофоретические спектры продуктов амплификации древних образцов ДНк ячменя 
с праймером hvVrs4 (1 – Маркер молекулярного веса St 100; 2–9 – образцы древней ДНк ячменя; 

10 – отрицательный контроль)

fig. 8. Electrophoretic patterns of DNA amplification products from ancient barley with the primer hvVrs4 
(1 – molecular weight marker St 100; 2–9 – ancient DNA samples; 10 – negative control)

Рис. 6. электрофоретические спектры продуктов амплификации современных образцов ДНк ячменя 
с праймером hvVrs1 (1 – Маркер молекулярного веса St 100; 2 – к-27605; 3 – к-24634; 4 – w-610; 5 – w-909; 

6 – отрицательный контроль)

fig. 6. Electrophoretic patterns of DNA amplification products from contemporary barley accessions with the primer 
hvVrs1 (1 – molecular weight marker St 100; 2 – k-27605; 3 – k-24634; 4 – w-610; 5 – w-909; 6 – negative control)

Рис. 7. выравнивание последовательностей гена Vrs1 современных образцов ячменя 
относительно референсной последовательности из базы данных NCBI (AB489121.1)

fig. 7. Alignment of the Vrs1 gene sequences from contemporary barley accessions 
against the reference gene sequence from the NCBI database (AB489121.1)

Рис. 9. выравнивание полученных прочтений гена Vrs1 древних образцов ячменя 
относительно референсной последовательности из базы данных NCBI (AB489121.1)

fig. 9. Alignment of the obtained Vrs1 gene reads from ancient barley against the reference sequence 
from the NCBI database (AB489121.1)
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На основе полученных нами данных мы предпола-
гаем, что древний ячмень обладал двурядным ломким 
колосом. Однако не исключен вариант, что у ячменя 
XII века, найденного на территории Усвятского горо-
дища, могли быть и другие перестройки в геноме, ко-
торые не удалось изучить из-за фрагментарности 
ДНК.

Обсуждение результатов

Проведение палеогенетических исследований иско-
паемых остатков растений и животных имеет свою спе-
цифику, поскольку при изучении древней ДНК высока 
вероятность контаминации искомой последовательно-
сти с генетическим материалом бактерий, микроорга-
низмов и/или современных растительных объектов. Не-
большие объемы экстрагированной ДНК позволяют ра-
ботать лишь с отдельными фрагментами генома (Hagel-
berg, Hofreiter, 2015; Semilet et al., 2023). Имеющиеся 
современные методологические достижения и развитие 
новых технологий изучения древней ДНК решают мно-
гие проблемы при постановке эксперимента (Druzhkova 
et al., 2015; Fulton et al., 2019).

Начало работы с дДНК было положено 40 лет назад, 
когда группа ученых выделила генетический материал 
из ископаемых останков южноафриканской лошади 
и установила их близкое филогенетическое родство 
с зеб рами (Higuchi, 1984). Сегодня в качестве объектов 
дДНК для палеогенетических исследований могут слу-
жить кости человека и животных, копролиты, мягкие 
ткани, волосы, микроорганизмы и растительные остат-
ки. Современные исследователи изучают дДНК человека, 
млекопитающих (Poinar et al., 2001; Poinar et al., 2006; 
Leonard et al., 2007; Campos et al., 2010; Reich et al., 2010; 
Dabney et al., 2013; Weyrich et al., 2015), а также бактерий 
(Willerslev et al., 2004).

Работы, связанные с палеогенетическими исследо-
ваниями растений, немногочисленны. Наиболее цен-
ным объектом исследования являются древние семена 
и пыльца (Blatter et al, 2002; Bennett, Parducci, 2006). 
Примечательно, что качество экстрагированной дДНК 
зависит от условий, из которых был изъят материал. На 
основании современных археологических находок уче-
ные  отмечают, что семена сохраняются при высушива-
нии, заболачивании, полном или частичном обуглива-
нии (семена «консервируются» в результате пожаров 
природного или антропогенного происхождения) и ми-
нерализации (кальцификации) (Fernandez et al., 2013; 
Wales et al., 2019). Лучше всего генетический материал 
сохраняется в высохших останках, так как из-за бы-
строй потери воды и предотвращения реакций гидро-
лиза ДНК меньше фрагментируется. Анализ ДНК, кото-
рая экстрагирована из обугленного материала, свиде-
тельствует о наихудшей сохранности генетического 
материала с низкой вероятностью восстановления (Fer-
nandez et al., 2013). Обугленные семена серого цвета 
свидетельствуют о том, что исследуемые образцы 
перенесли очень высокую температуру по сравнению 
с черными (Bilgic et al., 2016).

Бóльшая часть исследований дДНК осуществляется 
с образцами, полученными при раскопках на территории 
«Дуги плодородия» – региона на Ближнем Востоке, где 
большинство находок составляют зерновки и колосья 
злаковых. Это не удивительно, так как это область, где 
начался сбор диких видов и появление первых одомаш-
ненных форм в керамическом неолите (Riehl et al., 2014). 

Поэтому многие работы по палеогенетике связаны с изу-
чением ископаемого материала злаковых, найденных 
в западной части Центральной Азии, на юге Туркмени-
стана (Charles, Bogaard, 2010), в Южной Азии (Costantini, 
1984), и самых ранних находок возрастом около 9 тыс. 
лет в раскопе памятника Али Кош в Хузестане (Helback, 
1959; Lister et al., 2013). На территории России палеогене-
тических работ с растительным материалом практиче-
ски не проводилось.

Объектом для данного исследования послужили 
карбонизированные зерновки ячменя XII века, найден-
ные при раскопках древнейшего города Северо-Запада 
России – Усвят. Ранее T. Semilet et al. (2023) выполнили 
постановку и отработку методики работы с обуглен-
ным ископаемым материалом и провели палеогенети-
ческие исследования. Удалось установить один из при-
знаков доместикации древних ячменей – наличие до-
полнительных чешуй у зерновок, ассоциированное 
с геном Nud. По результатам первичного морфологиче-
ского и молекулярно-генетических анализов был уста-
новлен пленчатый фенотип изучаемых образцов. Дан-
ный признак приближает древний ячмень к дикому фе-
нотипу H. spontaneum. В представленном исследовании 
мы продолжили изучение архитектоники колоса древ-
него ячменя. Для реконструкции внешнего облика 
были выбраны гены Btr1, Btr2, Vrs1, ассоциированные 
с хозяйственно ценными признаками. Возникновение 
мутаций в генах Btr1, Btr2 ассоциировано с появлением 
неломкого колоса, что облегчает уборку урожая, пред-
отвращая потери зерна. Делеции в последовательно-
сти гена Vrs1 определяют шестирядность ячменей, что 
в свою очередь связано с повышением урожайности 
культуры.

Изолирование дДНК, постановка амплификации с ви-
доспецифичными праймерами, секвенирование по Сэн-
геру и выравнивание с известными последовательностя-
ми из базы данных NCBI показали:

– возможность работы с ископаемым материалом, 
подвергшимся горению;

– пригодность видоспецифичных праймеров для вы-
явления признаков архитектоники колоса древних ячме-
ней XII века;

– отсутствие делеций в генах Btr1 и Btr2 и ломкоколо-
сый фенотип древнего ячменя;

– отсутствие перестроек в гене Vrs1, ассоциирован-
ных с шестирядным фенотипом.

Перспективы использования анализа ДНК для уточ-
нения характеристик древних «сортов» растений имеют 
гораздо больший потенциал. Молекулярно-генетиче-
ские методы работы с дДНК, использованные в данной 
работе, возможно применить для изучения аллельного 
состояния других генов, ассоциированных с хозяйствен-
но ценными признаками ячменя и/или других расти-
тельных объектов. Идентификация видов, происхожде-
ние, доместикация, распространение культурных расте-
ний и реконструкция популяций, населявших в прошлом 
определенную территорию, – вопросы, на которые не-
возможно ответить только с помощью морфологических 
археоботанических исследований.

Таким образом, по совокупности результатов настоя-
щего исследования на основе анализа генов Btr1, Btr2, 
Vrs, а также ранее проведенного нами изучения гена Nud 
(Semilet et al., 2023) можно заключить, что в хозяйствен-
ной деятельности XII века в городище Усвяты использо-
вали семена от растений двурядного пленчатого ломко-
колосого ячменя (рис. 10).
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Заключение

Представленные в данной статье результаты палео-
генетических исследований древней ДНК ячменя XII века 
позволили восстановить архитектонику колоса и понять 
степень схожести древних форм с культурными и дики-
ми предками рода Hordeum. Несмотря на процессы карбо-
низации древних зерновок, нам удалось выделить фраг-
менты дДНК и реконструировать внешний облик расте-
ния. Наличие ломкого колоса и двурядность позволяет 
нам сделать вывод о том, что древний ячмень, выращи-
вавшийся нашими далекими предками, был по фенотипу 
и генотипу ближе к дикому виду H. spontaneum. Однако 
остаются нерешенными вопросы о возникновении ячме-

ня на территории Усвят. Как указывалось, H. vulgare был 
одомашнен на территории Дуги плодородия. Растения 
при размещении на новых территориях меняют свой 
адаптивный потенциал в связи с воздействием факто-
ров окружающей среды конкретного региона, что вле-
чет за собой изменения в работе генов, ассоциирован-
ных со временем вегетации и генеративным развитием 
(McClung et al., 2021). Это являлось решающим фактором 
распространения ячменя на новые территории – от Дуги 
плодородия до северных широт. Необходимо в дальней-
шем продолжить исследование древней ДНК для опреде-
ления очага возникновения и распространения древних 
ячменей XII века.

Рис. 10. Реконструкция архитектоники колоса ячменя на основе анализа дДНк

fig. 10. reconstruction of the barley spike architectonics based on the aDNA analysis
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