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Культурные ячмени Алтая в коллекции Гербария ВИР (WIR)

В гербарных коллекциях России проинвентаризировано разнообразие ячменя культурного 
(Hordeum vulgare L.), собранного на территории российской части Алтая. Сборы H. vulgare s.l. 
из этого региона представлены только в Гербарии культурных растений мира, их диких 
родичей и сорных растений (WIR), всего 40 образцов, за исключением еще одного гербарного 
листа в Алтайском государственном университете (ALTB). В коллекции WIR среди алтайских 
гербарных образцов ячменя культурного преобладает H. vulgare subsp. vulgare var. pallidum 
Ser. – 36 образцов. Другие разновидности представлены единичными образцами: H. vulgare 
subsp. distichon var. nutans Schuebl. – два образца, H. vulgare subsp. vulgare var. coeleste 
и H. vulgare subsp. distichon var. erectum Rode ex Schuebl. – по одному. На гербарных листах 
оформлены растения, подготовленные в результате гербаризации репродуцированных 
образцов алтайских стародавних сортов (ландрасов) из коллекции Всероссийского 
института генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова, которые были собраны 
на Алтае в первой половине XIX века. Изученные гербарные образцы будут использованы 
в исследованиях разнообразия H. vulgare и истории его формирования на российской части 
Алтая с использованием современных молекулярно‑генетических методов.

Ключевые слова: Hordeum vulgare L., гербарные коллекции, многорядный пленчатый 
и голозерный ячмень, двурядный пленчатый ячмень, ландрасы
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Cultivated barleys of Altai in the VIR  
herbarium collection (WIR)

The herbarium collections of Russia have been inventoried for determining the preserved diversity 
of cultivated barley (Hordeum vulgare L.) collected in the Russian part of Altai. It was found that 
the collected samples of H. vulgare s.l. from this region, the total of 40 accessions, are represented 
only in the Herbarium of Cultivated Plants of the World, their Wild Relatives and Weeds (WIR) at 
the N.I. Vavilov All‑Russian Institute of Plant Genetic Resources (VIR), excluding one herbarium sheet 
preserved in the Altai State University (ALTB). Among the Altai herbarium accessions of cultivated 
barley in the WIR collection, the dominating one is H. vulgare subsp. vulgare var. pallidum Ser. 
(36 accessions). Other botanical varieties are represented by few accessions: H. vulgare subsp. 
distichon var. nutans Schuebl. by two, and H. vulgare subsp. vulgare var. coeleste and H. vulgare 
subsp. distichon var. erectum Rode ex Schuebl. by one each. Herbarium sheets contain plants grown 
from seed accessions of Altai ancient varieties (landraces) preserved at VIR, which were collected in 
Altai in the first half of the 19th century. The studied herbarium samples will be used in studies of 
the diversity of H. vulgare and the history of its formation in the Russian part of Altai using modern 
molecular genetic methods.
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Ячмень культурный (Hordeum vulgare L.) – 

одно из древнейших возделываемых растений, 

широко используемое как кормовая и пище‑

вая культура, а также в пивоварении. Многие 

исследования по эволюции культурного ячме‑

ня, в том числе и молекулярно‑генетические, 

посвящены изучению процессов одомашнива‑

ния и выявлению возможных диких предков 

(Azhaguvel, Komatsuda, 2007; Badr et al., 2000; 

Brown et al., 2009; Civáň et al., 2021; Kilian, 2006; 

Mascher et al., 2016; Poets et al., 2015). Боль‑

шинство работ по истории возделывания тех 

или иных растений опираются на археобота‑

нические источники, которые с одной стороны 

бывают очень малочисленными, с другой – не 

всегда могут достоверно свидетельствовать 

о том, что данный вид выращивался именно на 

этой территории. При изучении распростране‑

ния неолитического сельского хозяйства в Евро‑

пе с помощью филогеографического анализа 

ДНК ячменя доказана возможность привлече‑

ния в исследование традиционных местных 

сортов ячменя, так как в геноме сохраняют‑

ся следы их доисторического происхождения 

(Jones et al., 2012). Для выяснения путей форми‑

рования генофонда H. vulgare s.l. на территории 

Алтайского края с использованием полиморф‑

ных RAPD и ISSR маркеров были изучены образ‑

цы ячменя стародавней селекции (первой 

половины XX века) из коллекции Всероссий‑

ского института генетических ресурсов расте‑

ний имени Н.И. Вавилова (ВИР), собранные на 

Алтае (Alpatieva et al., 2013). Учитывая первона‑

чальные гипотезы о формировании генофон‑

да алтайских ячменей несколькими путями, 

а именно, с переселенцами из европейской 

части России, из Центральной Азии, из Китая 

и из ближайших земледельческих районов 

Восточной Сибири, для сравнительного изуче‑

ния кроме алтайских образцов были отобраны 

образцы и из этих регионов. Результаты прове‑

денного анализа, с одной стороны подтвердили 

возможную связь ряда алтайских стародавних 

сортов (ландрасов) ячменя с традиционными 

ячменями севера европейской части России, 

с другой стороны, выявили обособленность 

многорядных голозерных ячменей от голозер‑

ных ячменей Китая и Монголии (Alpatieva et al., 

2013).

Для продолжения исследования разнообра‑

зия H. vulgare s.l. на российской части Алтая 

(Республика Алтай, Алтайский край) с исполь‑

зованием современных молекулярно‑ге‑

нетических методов начато формирование 

экспериментальной выборки из проб расти‑

тельной ткани, отобранных с гербарных образ‑

цов, и из образцов семян стародавних сортов 

алтайского происхождения из коллекции ВИР, 

в которой сохраняется более 20 тыс. образцов 

культурного ячменя, представленного местны‑

ми формами, селекционными сортами и дики‑

ми видами Hordeum L. из всех земледельческих 

регионов мира.

Одним из важнейших источников информа‑

ции о таксономическом разнообразии, мор‑

фологических особенностях, географическом 

распространении и местах обитания расте‑

ний являются научные гербарные коллекции. 

В последние десятилетия гербарные образ‑

цы все чаще становятся объектами молекуляр‑

но‑генетических исследований (Fomina et al., 

2019). Использование современных подходов 

секвенирования (next‑generation sequencing, 

NGS) позволяет преодолеть классические пре‑

пятствия для анализа гербарной ДНК. NGS 

технологии открывают двери для широкого 

привлечения ДНК из загербаризированных рас‑

тений в филогенетические исследования и для 

развития отдельного направления – гербар‑

ной геномики (Bakker et al., 2016; Bakker, 2017; 

Bakker et al., 2020).

В Гербарии культурных растений мира, их 

диких родичей и сорных растений (Герба‑

рий ВИР, WIR), находящейся во Всероссийском 

институте генетических ресурсов растений име‑

ни Н.И. Вавилова (ВИР), представлена крупней‑
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шая в России коллекция H. vulgare s. l., включая 

H. vulgare s. str. (= H. vulgare subsp. vulgare) 

и H. distichon L. (= H. vulgare subsp. distichon (L.) 

Koern.), насчитывающая более 8000 листов со 

всех континентов, исключая Антарктиду. Боль‑

шую часть гербария составляют местные сорта, 

выращивавшиеся в Российской Империи. Соби‑

рать гербарную коллекцию возделываемо‑

го разнообразия Hordeum начал Р.Э. Регель, 

аутентичный гербарий которого хранится в WIR 

(Chukhina et al., 2022).

В коллекции общего сектора Гербария 

сосудис тых растений Ботанического инсти‑

тута им. В.Л. Комарова РАН (LE) находится 

432 листа H. vulgare s.l., из которых 14 листов 

18 века (самый старый 1770 года), 188 листов 19 

века. Сравнительно небольшое число образцов 

ячменя (H. vulgare s. str., H. distichon) в Гербарии 

Московского государственного университета 

(MW) – 88 листов и в Гербарии кафедры бота‑

ники Санкт‑Петербургского государственного 

университета (LECB) – 14 листов. В других герба‑

риях России число образцов ячменя культурно‑

го не превышает одного десятка. 

Сборы H. vulgare s.l. с территории Республи‑

ки Алтай и Алтайского края представлены толь‑

ко в Гербарии ВИР (WIR), всего 40 образцов, 

за исключением еще одного гербарного листа 

в Алтайском государственном университете 

(ALTB), определенного как H. distichon. 

В коллекции WIR среди алтайских гербар‑

ных образцов ячменя культурного преобла‑

дает H. vulgare subsp. vulgare var. pallidum 

Ser. (36 обр.). Другие разновидности пред‑

ставлены единичными образцами: H. vulgare 

subsp. distichon var. nutans Schuebl. – два 

образца, H. vulgare subsp. vulgare var. coeleste 

и H. vulgare subsp. distichon var. erectum Rode ex 

Schuebl. – по одному.

H. vulgare subsp. vulgare var. pallidum Ser., 

1841, Ann. Sci. Phys. Nat. Lyon, 4: 346.

Многорядный пленчатый ячмень с желтыми, 

рыхлыми колосьями, с очень узкими колоско‑

выми чешуями, менее 1 мм ширины; длинны‑

ми, в 1,5‑2 раза длиннее колоса, зазубренными 

остями.

Распространение: широко распространен‑

ная разновидность во всех зонах возделывания 

ячменя (Lukyanova et al., 1990).

H. vulgare subsp. vulgare var. coeleste L., 1753, 

Sp. Pl., 1: 85.

Многорядный голозерный ячмень с желты‑

ми, рыхлыми колосьями, узкими колосковыми 

чешуями, длинными, в 1,5‑2 раза длиннее коло‑

са, зазубренными остями; желтыми или буро‑

вато‑желтыми зерновками.

Распространение: встречается по всему аре‑

алу возделывания ячменя, чаще всего в Китае, 

Японии, горных районах Центральной Азии 

и Эритреи (Lukyanova et al., 1990).

H. vulgare subsp. distichon (L.) Koern. var. 

erectum Schuebl., 1818, Diss. Char. Descr. Cereal., 

41.

Двурядный пленчатый ячмень с желты‑

ми, широкими, плотными колосьями; узкими 

колосковыми чешуями; длинными, в 1,5‑2 раза 

длиннее колоса, зазубренными, идущими 

параллельно колосу остями. 

Распространение: в России – европейская 

часть, Сибирь; в Восточной Европе, Закавказье, 

Иране, Центральной Азии, Японии, Северной 

Америке (США) (Lukyanova et al., 1990).

H. vulgare subsp. distichon (L.) Koern. var. 

nutans Schuebl., 1818, Diss. Char. Descr. Cereal., 

36, 42.

Двурядный пленчатый ячмень с желты‑

ми, рыхлыми колосьями; узкими колосковыми 

чешуями; длинными, в 1,5‑2 раза длиннее коло‑

са, зазубренными остями. 

Распространение: возделывается во всех ча‑

стях света, самая распространенная в мире раз‑

новидность из двурядных ячменей (Lukyanova 

et al., 1990).

Большинство гербарных листов представля‑

ют загербаризированные растения, подготов‑

ленные из репродуцированных в 1971 и 2012 гг. 
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образцов стародавних алтайских ячменей из 

коллекции ВИР. Все исходные образцы семян 

были собраны на территории современного 

Алтайского края в 1927 (2 обр.), 1929 (20 обр.), 

1939 (17 обр.) гг. в равнинных и предгорных рай‑

онах как левобережья, так и правобережья 

Оби. Более 60% сборов осуществлено в зем‑

ледельчески освоенных лесостепных и степ‑

ных районах Приобского плато. Только один 

гербарный лист собран непосредственно 

в «Ойротской области, село Усть‑Кан, на выс. 

1060 м» (в настоящее время Республика Алтай, 

Усть‑Канский р‑н) Н.П. Горбуновым в 1927 г. 

Алтайское разнообразие H. vulgare s.l. 

в WIR соответствует западно‑сибирской 

группе агроэкологической классификации 

культурных ячменей, которые по эколого‑био‑

логическим признакам отличаются от ячменей 

степных районов европейской части и Вос‑

точной Сибири. Среди разновидностей в этой 

группе преобладают пленчатые ячмени: много‑

рядный – H. vulgare var. pallidum и двурядный – 

H. vulgare var. nutans. Последняя разновидность 

в WIR представлена только двумя образцами, 

поэтому при пополнении коллекции необходи‑

мо обратить внимание на сборы именно мало‑

численных разновидностей.   
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