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49 сортів пшениці м’якої озимої (Triticum aestivum L.) селекції Селекційно-генетичного 
інституту – Національного центру насіннєзнавства та сортовивчення (СГІ – НЦНС) були 
диференційовані та ідентифіковані за алельним складом 17 мікросателітних локусів та за 
низкою агрономічних ознак й морфометричними параметрами зерна, оціненими за їх 
цифровим зображенням. Для кластерізації досліджених близькоспоріднених сортів на основі 
генетичної схожості розраховували генетичні дистанції й проводили кластерний аналіз за 
допомогою програм MEGA та SimFit. На побудованій за молекулярними маркерами 
дендрограмі кожен сорт, як гомогенний, так і гетерогенний, диференційований, 
ідентифікований і представлений набором п’яти складових ліній. За результатами кластерного 
аналізу за агрономічними ознаками й морфометричними параметрами зерна сорти розділилися 
на чотири великих кластери, від яких найбільше відрізнявся сорт Запорука, створений із 
залученням пшениці ярої Olesen’s Dwarf із Замбії. Мантель тест, що був виконаний для 
визначення ступеня подібності дендрограм, показав повну відсутність відповідності між двома 
методами диференціації сортів пшениці м’якої озимої. 

Ключові слова: Triticum aestivum L., агрономічні ознаки, морфометричні параметри зерна, 
сортовивчення, мікросателітні локуси 

1 Нині існує велика потреба впроваджен-
ня нових універсальних підходів для ідентифі-
кації й диференціації сортів сільськогосподар-
ських культур. Найвагомішим доказовим аргу-
ментом, який може захистити інтелектуальну 
власність на сорти рослин, є визначення алель-
них характеристик генотипів за допомогою ме-
тодів молекулярної генетики, що сприятиме 
правовому захисту сучасних українських сортів 
за кордоном.  

Асортимент молекулярно-генетичних ма-
ркерів, що застосовуються для вивчення сорто-
вого різноманіття генофонду сільськогосподар-
ських культур, зазнає помітних змін. Так, дос-
                                                           
1 Адреса для кореспонденції: Колесник Ольга Олександрі-
вна, Селекційно-генетичний інститут – Національний 
центр насіннєзнавства та сортовивчення НААН України, 
Овідіопольська дорога, 3, Одеса, 65036, Україна;  
e-mail: emerald-olga@ukr.net 

лідження електрофоретичного поліморфізму 
білків, який відбиває несинонімічні заміни в 
кодуючих послідовностях, що призводять до 
істотної зміни електричного заряду білкової 
молекули – продукту конкретного гена, в наш 
час відтісняють методи детекції молекулярно-
генетичного поліморфізму на рівні ДНК. Стрі-
мкий розвиток ДНК-технологій – відкриває 
широкі можливості використання ДНК-
маркерів при оцінці генетичної мінливості, іде-
нтифікації й диференціації сортів. Молекулярні 
ДНК-маркери, що асоціативно пов'язані з гена-
ми, які відповідають за господарсько-цінні 
ознаки рослин, дозволяють достовірно прово-
дити відбір на рівні індивідуальної рослини або 
селекційної лінії (Röder et al., 2002; Mir et al., 
2012; Chang et al., 2013). Таким чином, зростає 
роль ДНК-технологій в прискоренні процесу 
селекції, охороні авторських прав селекціонерів 
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(Kolesnyk et al., 2013; Matthies et al., 2014; Zanke 
et al., 2014).  

Нині мікросателітний аналіз (МС-аналіз) 
широко використовується в селекції рослин і 
геномних дослідженнях. Він є основою карту-
вання генів і локусів кількісних ознак 
(Quantitative trait loci, QTLs), визначення філо-
генетичних зв’язків і порівняльної геноміки 
(Somers et al., 2004; Balfourier et al., 2007; 
Landjeva et al., 2007; Hayden et al., 2008). Між-
народною організацією UPOV (Union pour la 
Protection des Obtentions Végétales – Міжнарод-
ний союз захисту нових сортів рослин) на 44 
сесії (UPOV/INF/17/1, 2010) запропоновано ви-
користання молекулярних маркерів, а саме ре-
комендованого набору з восьми МС-маркерів 
для диференціації сортів пшениці. Так, у 2013 
році UPOV розроблено таку схему застосуван-
ня мікросателітних (МС) маркерів (UPOV/ 
TGP/15, 2013):  

1. Сорт-кандидат приймається до офісу, 
де проводиться тестування. Потім його аналі-
зують, використовуючи набір з восьми узго-
джених МС-локусів, які мають різну хромосо-
мну локалізацію в геномі пшениці.  

2. Отриманий профіль ДНК застосовують 
для визначення того, чи сорт-кандидат явно ві-
дрізняється від загальновідомих сортів, та/або 
визначення близьких/ідентичних до нього сор-
тів. 

3. Якщо сорт-кандидат можна чітко роз-
різнити за допомогою набору з восьми узго-
джених МС-маркерів, вважається, що це від-
мінний сорт. За основу критерію для розрізнен-
ня сортів може служити різниця у алельному 
складі хоча б за одним МС-локусом, за яким 
сорт-кандидат і референсний сорт є досить од-
норідними. Проте і більш суворі вимоги (на-
приклад, різні алелі у більш ніж одному МС-
локусі, тобто відмінності за більш ніж одним 
маркером) можуть бути використані.  

4. Сорти-кандидати, які не є достатньо 
однорідними за будь-яким з восьми узгоджених 
МС-локусів, не проходитимуть подальші ви-
пробування і не будуть захищені.  

5. Якщо сорт-кандидат не може бути чіт-
ко відокремлений від інших загальновідомих 
сортів, тоді сорти, від яких він не відрізняється 
(відповідно до узгодженого критерію) вибира-
ють для включення в польових випробуваннях.  

6. Процес повторюється для всіх сортів-
кандидатів, і польові випробування плануються 
таким чином, щоб подібні між собою сорти ви-
рощувалися близько один до одного з тим, щоб 

полегшити порівняння між найбільш подібни-
ми групами сортів-кандидатів/референсних со-
ртів. При плануванні можна також використо-
вувати інформацію, отриману від оригінатора 
сорту з технічної анкети (TQ).  

7. Всі сорти-кандидати висівають у 
польових випробуваннях, щоб перевірити од-
норідність і стабільність релевантних, немоле-
кулярних характеристик.  

8. Опис сорту буде складатися з профілю 
ДНК та із отриманих характеристик польових 
випробувань.  

Аналіз МС-локусів уже використовується 
в Україні для оцінки генетичної різноманітнос-
ті українських сортів пшениці озимої, а також з 
метою моніторингу спрямованості селекційних 
процесів, що відбуваються на молекулярному 
рівні в генофонді вітчизняних сортів (Чеботар, 
2011). Також UPOV обговорені можливості ви-
користання молекулярних геноспецифічних 
маркерів, що безпосередньо і статистично на-
дійно пов’язані з традиційними фенотипічними 
ознаками рослин, які не можуть бути візуально 
оцінені в полі або ж їх оцінка потребує прове-
дення додаткових спеціальних заходів (напри-
клад, ознаки стійкості до хвороб) 
(UPOV/INF/18/1, 2011). Щодо калібрування по-
рогових рівнів чутливості для молекулярних 
ознак проти мінімальних дистанцій в традицій-
них фенотипічних ознаках та появи небезпеки 
однаково ймовірно різних рішень про відмін-
ність сорту за цими двома групами показників, 
через відсутність чіткого зв'язку між дистанці-
ями за молекулярними маркерами та фенотипі-
чними ознаками (Сиволап, Кожухова, 2011), 
запропоновано пари сортів, які не відрізняють-
ся за фенотипічними ознаками, розглядати на 
відмінність за молекулярними маркерами 
(UPOV/INF/18/1, 2011).  

За дослідженнями, проведеними у СГІ – 
НЦНС (Литвиненко, Ванін, 2001; Колесник та 
ін., 2009), більшість вітчизняних сортів самоза-
пильних культур належала до гетерогенних і 
була непридатною для правового захисту за ко-
рдоном відповідно до положень тесту UPOV 
для оцінки сортів на відмінність, однорідність, 
стабільність (ВОС-тест). Недостатня захище-
ність вітчизняних сортів може спровокувати їх 
«запозичення» як з боку конкурентів в Україні, 
так і за її межами, в результаті чого СГІ може 
зазнати значних збитків. Тому підвищення сту-
пеня правової захищеності сортів є надзвичай-
но актуальним завданням.  

Загалом впровадження молекулярних ма-
ркерів в систему сортовивчення з метою ство-
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рення сортів лінійного типу та добору геноти-
пів пшениці з певними властивостями підви-
щить ефективність вітчизняної селекції й спри-
ятиме надійному захисту авторських прав селе-
кціонерів. Мета даної роботи полягала у дифе-
ренціації та ідентифікації сортів пшениці м’якої 
озимої за низкою агрономічних ознак, морфо-
метричними параметрами зерна, оціненими за 
їх цифровим зображенням, та у співставленні 
цих результатів з характеристикою дослідже-
них сортів за МС-аналізом.  

МЕТОДИКА  
Матеріалом для дослідження слугував 

модельний набір з 49 ліній пшениці м’якої ози-
мої (Triticum aestivum L.) селекції СГІ–НЦНС 
(Місія одеська, Господиня, Єдність, Благодарка 
одеська, Ліона, Скарбниця, Заможність, Подя-
ка, Запорука, Бунчук, Куяльник, Косовиця, 
Пошана, Кірія, Дальницька, Оксана, Антонівка, 
Польовик, Заграва одеська, Литанівка, Епоха 
одеська, Служниця, Годувальниця, Істина оде-
ська, Зміна, Довіра, Красень, Отаман, Голубка 
одеська, Борвій, Турунчук, Дюк, Княгиня Оль-
га, Небокрай, Хист, Пилипівка, Зорепад, Жай-
вір, Лебідка (1, 2), Гурт, Журавка, Доброчин, 
Безмежна, Ластівка, Ужинок, Ватажок, Альбат-
рос одеський і Безоста 1), отриманих з колекції 
лабораторії сортовивчення та моделювання се-
лекційного процесу СГІ – НЦНС та виділених 
за схемою «колос-ряд», що сприяло досягнен-
ню генетичної однорідності матеріалу. Із сортів 
пшениці м'якої озимої селекції СГІ – НЦНС за 
17 МС-локусами були проаналізовані: 
Xgwm095-2A, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, 
Xgwm165/1-4A, Xgwm155-3A, Xgwm18-1B, 
Xgwm3-3D, Xgwm437-7D, Xgwm357-1A, 
Xgwm389-3B, Xgwm325-6D, Barc126-7D, 
Xgwm44-7D, Xwmc405-7D, Xtaglgap-1B, 
Xgwm408-5B, Xgwm577-7B. Вказані МС-локуси 
були рекомендовані Південним біотехнологіч-
ним центром у рослинництві НААН України 
для ідентифікації та реєстрації генотипів пше-
ниці м`якої озимої за допомогою МС-аналізу 
(Ідентификація …, 2004).  

Насіння було висіяно в полі ділянками, за 
близьких умов середовища як демонстраційний 
дослід 2010 р. У 2010-2013 рр. потомство (зер-
но) було проаналізовано за низкою морфомет-
ричних та колориметричних характеристик оп-
тичними методами за цифровими зображення-
ми зернівок. Для аналізу були також залучені 
результати польових оцінок скоростиглості (за 
датою колосіння), висоти рослин, маси 1000 зе-
рен, характеристик кольору та величини колоса 
та остюків.  

Комп’ютерний аналіз розмірів і пропор-
цій зернівок проводили, вимірюючи по 100 зе-
рнівок кожного сорту, за допомогою 
комп’ютерної програми ImageJ 1.49h (National 
Institute of Health, США). Зерна сканували на 
приладі HP 3570c, зображення знімали на тем-
ному фоні, з розділенням 200 dpi (піксе-
лів/дюйм), як рекомендовано (Цевма, Хохлов, 
2007). Програма використовує автоматичний 
пошук і морфометричний аналіз окремих 
об’єктів на цифровому знімку (Хохлов, 2009). 
Виконавши попередньо калібрування за стан-
дартними об’єктами, можна отримати резуль-
тати безпосередньо у «натуральних» одиницях 
розміру (Коруняк та ін., 2011). Визначали такі 
параметри зернівки, як: площа проекції зернів-
ки на площину, довжина та ширина, периметр, 
округлість зерна, інтенсивність кольору. Пока-
зник округлості зерна (Сз) визначали за форму-
лою:  

Сз = 400π × Sз/Pз
2   (1),  

де Sз – площа проекції зерна на площину, Pз – 
периметр зернівки. Статистичну обробку рядів 
даних здійснювали у програмі Excel інструмен-
тами обчислення параметрів варіаційної стати-
стики. Кластерний аналіз за морфометричними 
параметрами проводили у програмі SimFit, 
ver.7.0.5 Academic 32-bit (University of 
Manchester, Великобританія). 

ДНК з проростків виділяли як рекомен-
довано методикою (Использование …, 1998). 
Полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) з прай-
мерами до МС-локусів проводили згідно з ме-
тодичними рекомендаціями (Ідентифікація …, 
2004). Продукти ампліфікації (12 мкл аліквоти 
ПЛР-суміші) фракціонували у 7%- поліакрила-
мідному гелі (ПААГ) за стандартною методи-
кою (Röder et al., 1998). 7% ПААГ фарбували 
сріблом відповідно до «Silver sequence TM 
DNA Sequencing System Technical Manual» 
(«Promega», США) (Маниатис и др., 1984; 
Technical manual, 2001). Кластерний аналіз за 
алельним складом МС-локусів проводили у 
програмі SimFit, ver.7.0.5 Academic 32-bit 
(University of Manchester, Великобританія) та 
MEGA ver.6 (Temple University, США). Для ви-
значення ступеня подібності дендрограм, побу-
дованих за алельним складом МС-локусів та за 
морфометричними й колориметричними пара-
метрами й агрономічними ознаками, був вико-
наний Мантель тест за допомогою програми 
PASSaGE, ver. 2.0.11.6 (Arizona State University, 
США).  
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РЕЗУЛЬТАТИ ТА ОБГОВОРЕННЯ  
Молекулярні маркери становлять інтерес 

у двох основних аспектах – як ідентифікатори 
та диференціатори сортів та як власне маркери 
селекційних ознак. Спільно з лабораторією со-
ртовивчення та моделювання селекційного 
процесу відділу генетичних основ селекції СГІ 
– НЦНС з 2010 року проведено низку дослі-
джень із залученням МС-аналізу. Дослідження 
алельного складу 49 сортів пшениці озимої 
м’якої СГІ-НЦНС показало, що для їх однозна-
чної ідентифікації та диференціації достатньо 
обрати 7-8 найбільш інформативних МС-
локусів (Kolesnyk et al., 2013). Також було віді-
брано 35-36 сортів, що могли б скласти колек-
цію сортів-еталонів, носіїв усіх алелів, прита-
манних сортам СГІ – НЦНС.  

Для кластерізації досліджених сортів на 
основі генетичної схожості розраховували ге-
нетичні дистанції й проводили кластерний ана-
ліз за допомогою програм MEGA та SimFit. 
Так, при врахуванні алельного складу усіх 17 
локусів кластерним аналізом було побудовано 
надзвичайно показову дендрограму, на якій 
кожен сорт, як гомогенний, так і гетерогенний, 
– представлений компактним набором п’яти 
складових ліній (рис. 1). Це свідчить про спро-
можність системи вирізнити складові лінії од-
ного сорту в єдину гілку і, таким чином, відріз-
нити його від інших близькоспоріднених сор-
тів, що були створені у тому ж селекційному 
центрі за ідентичних умов середовища та ви-
рощування.  

Із 2010 по 2013 рр. одну із п’яти дослі-
джених за кожним сортом ліній висівали за 
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Рис. 1. Кластерний аналіз ліній, виділених із сортів пшениці озимої м’якої відділу селекції та 
насінництва пшениці СГІ – НЦНС, за даними алельного складу 17 МС-локусів  
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схемою колос-ряд. У цих ліній щороку визна-

чали низку агрономічних ознак та морфомет-

ричні параметри зерна. Результати кластерного 

аналізу за ознаками висоти рослин, маси 1000 

зерен, дати колосіння, величини та кольору ко-

лоса, величини остюків, площі проекції зернів-

ки на площину, периметра зернівки, довжини 

та ширини зернівки, округлості зернівки, інтен-

сивності кольору зернівки (середні за 3-4 роки) 

наведені на рис. 2. Загалом сорти розділилися 

на чотири великі кластери (для порогу 4-5 од.). 

Слід зазначити, що три субкластери кластера ІІ, 

а саме сорти Бунчук – Польовик (Bun-Plv на 

рис. 2) містять тільки сорти, створені групою 

зав. лабораторії селекції інтенсивних сортів 

пшениці акад. С.П. Лифенка.  

Два субкластери кластера ІІІ, а саме сор-

ти Істина одеська – Лебідка одеська (Ist-Leb) 

включають сорти групи зав. відділу селекції та 

 

 

І ІІ 
ІІI 

ІV 

 
 

Рис. 2. Кластерний аналіз сортів пшениці озимої м’якої СГІ – НЦНС за сукупністю 12 

агрономічних ознак й морфометричними параметрами зерна.  

Gsp – Господиня, Mis – Місія одеська, Kos – Косовиця, Dov – Довіра, Ant – Антонівка, Pos – 

Пошана, Blg – Благодарка одеська, Kir – Кірія, Pod – Подяка, Plp – Пилипівка, Bll – Безоста 1 

(1), Skr – Скарбниця, Lio – Ліона, Zam – Заможність, Xst – Хист, Gol – Голубка одеська, Gur – 

Гурт, Kln – Куяльник, Kra – Красень, Zhu – Журавка, Alb – Альбатрос одеський, Zgr – Заграва 

одеська, Tur – Турунчук, Zha – Жайвір, Bun – Бунчук, Vat – Ватажок, Zor – Зорепад, Duk – 

Дюк, Dob – Доброчин, Uzh – Ужинок, Plv – Польовик, Dal – Дальницька, Slu – Служниця, Lyt 

– Литанівка, Ist – Істина одеська, Bez – Безмежна, God – Годувальниця, Bl2 – Безоста 1 (2), 

Epx – Епоха одеська, Las – Ластівка, Leb – Лебідка, Zmn – Зміна, Bor – Борвій, Neb – Небо-

край, Kol – Княгиня Ольга, Ota – Отаман, Edn – Єдність, Oks – Оксана, Zap – Запорука.  
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насінництва пшениці акад. М.А. Литвиненка, а 

також одну з ліній сорту Безоста 1.  

Сорт пшениці м’якозерної Оксана, ство-

рений групою зав. відділу генетичних основ се-

лекції д.б.н. О.І. Рибалки, фактично являє со-

бою окремий кластер, найближчим до якого є 

сорт Єдність. Слід зазначити, що показник тве-

рдозерності не входив до 12 ознак, за якими 

проводили кластерний аналіз.  

Найбільше відрізнявся від решти сорт За-

порука (дистанція 7 од.). Цей сорт створений 

від селекційної лінії Еритроспермум 3026/2000 

{Еритроспермум 1276/86 [(Olesen’s Dwarf × 

Одеська 16) х Обрій] × Одом} × Одеська 132. У 

свою чергу, сорт Обрій, що входить до родово-

ду сорту Запорука, має родовід: Red River 68 × 

Одеська 51. Наявність пшениці ярої Olesen’s 

Dwarf із Замбії в родоводі сорту Запорука, а та-

кож високий рівень гетерогенності цього сорту 

за результатами МС-аналізу можуть пояснити 

його окреме розташування на дендрограмі. 

(рис. 2).  

Значною мірою інформація, отримана 

двома групами методів, є незалежною, тобто з 

точки зору характеристики та опису матеріалу 

молекулярні та традиційні методи опису за 

морфологічними ознаками доповнюють одне 

одного.  

Для визначення ступеня подібності денд-

рограм, побудованих за молекулярними марке-

рами та морфологічними ознаками, порівнюва-

ли між собою відповідні матриці відстаней 

(Мантель тест). Для коректності порівнянь із 

п’яти проаналізованих за МС-локусами ліній 

(п’ять за кожним сортом) в аналіз брали лише 

дані, які стосувалися ліній, оцінених за морфо-

логією (одна за кожним сортом). Результати 

показали повну відсутність відповідності між 

двома методами диференціації сортів пшениці 

м’якої озимої (рис. 3), хоча помірні кореляції 

були знайдені деякими дослідниками (Kwon et 

al., 2005). На наш погляд, пояснення полягає у 

різній генетичній організації ознак, адже відо-

мо, що більшість морфологічних ознак є полі-

генними. Крім того, характеристика за алель-

ним складом МС-локусів є кількісною, тоді як 

за морфологією може бути як якісною, так і кі-

лькісною. Ще одна причина може полягати у 

відносній близькості характеристик досліджу-

ваних сортів. Наявність кореляцій (хоча і слаб-

ких) зафіксована у роботах, виконаних на коле-

кціях із широким діапазоном властивостей. 

Так, у роботі Kwon et al. (2005) вигляд кореля-

ційного поля свідчить про наявність серед дос-

ліджених 66 сортів перцю трьох великих груп, 

в межах кожної з них кореляція була відсутня. 

Автори відзначають вузьке різноманіття серед 

y = -0,0082x + 4,5586
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Рис. 3. Кореляція міжсортових дистанцій, оцінених за молекулярними маркерами та мор-

фологічними ознаками  

По осі абсцис відображені дистанції за 17 МС-локусами; по осі ординат – дистанції за агрономіч-

ними ознаками й морфометричними параметрами зерна; рівняння лінії тренда: y= -0,0082·х + 

4,5586; R
2
 = 0,0002, де R

2 
– коефіцієнт детермінації.  
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комерційних сортів, що займають основні пло-
щі під цією культурою.  

На основі отриманих експериментальних 
даних розпочато пошук шляхів оптимізації сис-
тем сортовивчення, що базуються на викорис-
танні маркерів різного типу, у першу чергу мо-
лекулярних. Основні напрями пошуку включа-
ють оптимізацію складу маркерів, добір колек-
цій сортів-еталонів, розробку комп’юте-
ризованих систем аналізу даних.  

Таким чином, 49 сортів пшениці м’якої 
озимої відділу селекції та насінництва пшениці 
СГІ – НЦНС диференційовані та ідентифіковані 
за низкою агрономічних ознак, морфометрич-
ними параметрами зерна, оціненими за їх циф-
ровим зображенням, та за аналізом 17 МС-
локусів. Мантель тест, що був виконаний для 
визначення ступеня подібності дендрограм, по-
будованих за молекулярними маркерами та аг-
рономічними ознаками і морфометричними па-
раметрами зерна, показав повну відсутність ві-
дповідності між двома методами диференціації 
сортів озимої м’якої пшениці. Пояснення мо-
жуть полягати у різній генетичній організації 
ознак, а також у відносній близькості характе-
ристик досліджуваних сортів. 
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OF AGRONOMIC TRAITS AND MORPHOMETRIC PARAMETERS OF GRAINS 
AND ALLELIC COMPOSITION OF MICROSATELLITE LOCI 

O. O. Kolesnyk, S. V. Chebotar, O. M. Khokhlov, V. I. Fayt 

Plant Breeding and Genetics Institute –  
National Center of Seed and Cultivar Investigations 
National Academy of Agrarian Sciences of Ukraine  

(Odesa, Ukraine)  
e-mail: emerald-olga@ukr.net 

49 bread wheat varieties (Triticum aestivum L.) originated by the Plant Breeding and Genetics Insti-
tute – National Center of Seed and Cultivar Investigations were differentiated and identified accord-
ing to the allelic composition of 17 microsatellite loci and a number of agronomic traits and mor-
phometric parameters of grains evaluated with the help of kernel digital images. For the clustering of 
studied closely related varieties basing on their genetic similarity there were calculated genetic dis-
tances and cluster analysis was performed using MEGA software and SimFit. In the constructed by 
the molecular markers dendrogram each variety both homogeneous and heterogeneous, was differ-
entiated, identified, and presented as a set of five component lines. As a result of cluster analysis by 
a number of agronomic traits and morphometric parameters of grains varieties were divided into 4 
large clusters, from which variety Zaporuka, created with the assistance of spring wheat Olesen's 
Dwarf from Zambia, differed mostly. Mantel test performed to determine the degree of dendrogram 
similarity showed a complete lack of conformity between two methods of differentiation of wheat 
varieties.  

Key words: Triticum aestivum L., agronomic traits, morphometric parameters of grains, variety 
investigation, microsatellite loci 
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СОПОСТАВЛЕНИЕ МЕТОДОВ ДИФФЕРЕНЦИАЦИИ И ИДЕНТИФИКАЦИИ 
СОРТОВ ПШЕНИЦЫ МЯГКОЙ ОЗИМОЙ ПО АГРОНОМИЧЕСКИМ 

ПРИЗНАКАМ И МОРФОМЕТРИЧЕСКИМ ПАРАМЕТРАМ ЗЕРНА  
И ПО АЛЛЕЛЬНОМУ СОСТАВУ МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ ЛОКУСОВ 

O. А. Kолесник, С. В. Чеботарь, А. Н. Хохлов, В. И. Файт 

Селекционно-генетический институт –  
Национальный центр семеноводства и сортоизучения  

Национальной академии аграрных наук Украины  
(Одесса, Украина)  

e-mail: emerald-olga@ukr.net 

49 сортов пшеницы мягкой озимой (Triticum aestivum L.) селекции Селекционно-
генетического института – Национального центра семеноводства и сортоизучения (СГИ – 
НЦНС) были дифференцированы и идентифицированы по данным аллельного состава 17 
микросателлитных локусов и по ряду агрономических признаков и морфометрическим пара-
метрам зерна, оцененным по их цифровым изображениям. Для кластеризации исследованных 
близкородственных сортов на основе генетического сходства рассчитывали генетические ди-
станции и проводили кластерный анализ с помощью программ MEGA и SimFit. На построен-
ной по молекулярным маркерам дендрограмме каждый сорт, как гомогенный, так и гетеро-
генный, дифференцирован, идентифицирован, и представлен набором пяти составляющих 
линий. По результатам кластерного анализа по агрономическим признакам и морфометриче-
ским параметрам зерна сорта разделились на четыре больших кластера, от которых больше 
всего отличался сорт Запорука, созданный с привлечением пшеницы ярой Olesen's Dwarf из 
Замбии. Мантель тест, который был выполнен для определения степени подобия дендро-
грамм, показал полное отсутствие соответствия между двумя методами дифференциации 
сортов пшеницы мягкой озимой. 

Ключевые слова: Triticum aestivum L., агрономические признаки, морфометрические 
параметры зерна, сортоизучение, микросателитные локусы 
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