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В огляді наведено інформацію щодо стану та перспектив впровадження в традиційну селекцію 

рослин так званого добору за допомогою маркерів – Marker-Assisted Breeding (MAB) чи 

Marker-Assisted Selection (MAS). Представлено принципи MAS, охарактеризовано його 

переваги та недоліки. Наведено приклади конкретного використання молекулярного підходу 

при створенні сортів пшениці, рису, кукурудзи, проса, квасолі. 
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1 У новій європейській платформі «Рос-

лини для майбутнього» до 2025 року у галузі 

геноміки та біотехнології рослин одним з пріо-

ритетів визначено підвищення ефективності 

добору. Перспективним шляхом вирішення цієї 

проблеми є молекулярний підхід, а саме добір 

за допомогою маркерів (Marker-Assisted 

Breeding, MAB or Marker-Assisted Selection, 

MAS).  

Термін «Marker-Assisted Selection» впер-

ше вжито в літературі в 1986 році з описом мо-

жливого використання (Beckmann, Soller, 1986). 

Перша основна стаття про застосування MAS в 

селекції рослин з використанням ДНК-маркерів 

присвячена стійкості сої до нематоди 

(Heterodera glycines Ichinohe) (Concibido et al., 

1996).  

У російській та українській мовах немає 

усталеного еквівалента цього терміну. Д.б.н. 

Кудрявцев О.М., завідувач лабораторії генети-

ки рослин Інституту загальної генетики 

ім. М.І. Вавилова (Москва, РФ) пропонує такий 

переклад: «маркер-опосередкована селекція» та 

дає визначення «це метод селекції, при якому 

добір необхідних ознак і індивідуумів ведеться 
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не за морфотипом організму, а безпосередньо 

за генотипом» (Кудрявцев, 2009). Згідно із 

«Словником термінів з біотехнології для виро-

бництва продовольства і ведення сільського го-

сподарства» Продовольчої та сільськогоспо-

дарської Організації Об’єднаних Націй (The 

Food and Agriculture Organization of the United 

Nations, FAO), MAS – «маркерна селекція – ви-

користання ДНК-маркерів для підвищення ефе-

ктивності селекційної роботи, яке базується на 

виявленні маркерів селекційних ознак» (Заид и 

др., 2008).  

Принцип MAS такий. Якщо відома лока-

лізація гена, що впливає на прояв агрономічно 

важливої ознаки, то за цією ознакою слідкують 

не за її власним проявом, але за спадковістю 

гена, який її контролює, чи за наявністю необ-

хідного алеля в селекційному матеріалі.  

Необхідною передумовою будь-якої про-

грами MAS є наявність молекулярних маркерів. 

Молекулярним маркером може бути будь-який 

фрагмент ДНК, що використовується для вияв-

лення поліморфізму та перебуває у тісному ге-

нетичному зв’язку з геном, який відповідає за 

аналізовану ознаку (Календарь, Глазко, 2002). 

Основні типи поліморфізму ДНК такі: 1) полі-

морфізм довжини рестрикційних фрагментів 

(ПДРФ). Причина – нуклеотидні відмінності в 

сайтах рестрикції; 2) мінісателіти. Причина – 

число, що варіює, тандемно повторених нукле-
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отидних послідовностей ДНК з розміром по-

втору 10-100 нуклеотидів; 3) мікросателіти, або 

прості тандемні повтори, або повтори простих 

послідовностей. Причина – число, що варіює, 

тандемно повторених коротких нуклеотидних 

послідовностей ДНК з розміром повтору один-

шість нуклеотидів; 4) поліморфізм фрагментів 

ДНК, амплифікованих з довільними праймера-

ми. Причина – нуклеотидні відмінності в сай-

тах зв’язування з праймерами; 5) поліморфізм 

довжини ампліфікованих фрагментів. Причина 

– нуклеотидні відмінності в сайтах рестрикції 

та сайтах, що їх фланкують; 6) однонуклеотид-

ний поліморфізм. Причина – заміни окремих 

нуклеотидів в послідовності ДНК; 7) полімор-

фізм послідовностей, що експресуються. При-

чина – нуклеотидні відмінності в послідовнос-

тях, що експресуються; 8) поліморфізм ретро-

транспозонів. Причина – вбудовування ретро-

транспозону в нову ділянку геному. Наведені 

типи поліморфізму ДНК не вичерпують списку 

молекулярно-генетичних маркерів, опис різних 

типів молекулярних маркерів можна знайти у 

багатьох оглядах літератури (Алтухов, Салмен-

кова, 2002; Сулимова, 2004; Weising et al., 

2005). Бурхливий розвиток нових методів мо-

лекулярної біології, в тому числі автоматизація 

та комп'ютеризація різних процесів, розробка 

відповідних статистичних методів аналізу та 

програмного забезпечення, створення доступ-

них баз даних, необхідних для дослідження по-

ліморфізму ДНК, сприяють поповненню арсе-

налу молекулярних маркерів і все активнішому 

їх використанню в різних галузях фундамента-

льної та прикладної біології.  

Останнє покоління молекулярних марке-

рів базується на прямому аналізі варіацій пос-

лідовностей у кожному зразку на відміну від 

непрямого аналізу з використанням зондів при 

ПДРФ-аналізі або праймерів при аналізі за до-

помогою полімеразної ланцюгової реакції 

(ПЛР). Зміни однієї основи у послідовності, на-

звані однонуклеотидним поліморфізмом (single 

nucleotide polymorphisms, SNP), є найбільш по-

ширеним джерелом мінливості геномів рослин і 

тварин. Саме прямий аналіз послідовностей є 

найбільш надійною формою аналізу варіюван-

ня геному. Таким чином, аналіз з використан-

ням SNP маркерів має багато переваг порівняно 

з попередніми поколіннями маркерів, в тому 

числі завдяки високій ймовірності виявлення 

маркерів в межах цільового гена у зв'язку з ви-

сокою концентрацією SNP у геномі (Syvanen, 

2005).  

Хоча не всі SNP будуть поліморфними в 

тій чи іншій селекційній популяції, висока кон-

центрація цих маркерів збільшує ймовірність 

того, що принаймні один SNP буде поліморф-

ним в цільовому гені чи поблизу. Це дає вели-

чезні переваги SNP в генетичних MAS програ-

мах над попередніми маркерами, які були в 

кращому разі тісно зчепленими з необхідним 

локусом (але не в локусі), де це зчеплення може 

бути легко втрачене, коли маркер застосовуєть-

ся для інших популяцій з різними моделями ре-

комбінації. Не менш важлива легкість, з якою 

детекція за SNP маркерами може бути автома-

тизована, отже, пропускна спроможність аналі-

зу може бути легко розширена до рівня, необ-

хідного для застосування в селекційних про-

грамах (Giancola et al., 2006). SNP маркери ге-

нів-кандидатів, пов'язаних фактично з усіма ці-

льовими ознаками, стануть доступні найближ-

чим часом для багатьох культур після широко-

масштабного секвенування їх геномів 

(Lubberstedt et al., 2005).  

Маркери для використання в рослинній 

селекції вперше популяризовано на початку 

1980-х років, коли ізозимні маркери використа-

но для прискорення інтрогресії моногенних 

ознак із екзотичної зародкової плазми в куль-

турний фон (Tanksley, Rick, 1980; Tanksley, 

1983). Кількома роками пізніше описано перше 

використання маркерів на основі ПДРФ у по-

ліпшенні сільськогосподарських культур, 

включаючи теоретичні питання, пов'язані з ма-

ркер-опосередкованим беккросингом (marker-

assisted backcrossing, MABC) для покращення 

якісних ознак (Beckmann, Soller, 1986). У 1990 

році вперше проведено теоретичні дослідження 

MAS для кількісних ознак (Lande, Thompson, 

1990), що призвело до серії досліджень протя-

гом 1990-х років за допомогою моделювання 

(Zhang, Smith, 1992; 1993; Gimelfarb, Lande, 

1994; 1995; Hospital, Charcosset, 1997; Whittaker, 

1997). Вже у 21 столітті проведено додаткові 

теоретичні обговорення щодо застосування 

MAS, у тому числі з оптимізації систем MABC 

(Frisch, Melchinger, 2001; 2005; Hospital, 2002) 

та стратегій пірамідування необхідних алелів 

шляхом рекурентних схрещувань (Hospital et 

al., 2000; Servin et al., 2004; Bernardo et al., 

2006). Ці теоретичні дослідження зробили ве-

ликий внесок у розуміння багатьох основних 

генетичних питань, що стосуються розробки 

MAS систем, таких як тип популяції, розмір 

вибірки, розмір геному, кількість та тип марке-

рів (Avise, 2004; Guimaraes et al., 2007).  
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На даний час завдяки, в основному, тех-

нологічному прориву в галузі секвенування ге-

номів вищих організмів добір цільових ознак 

може бути досягнутий за допомогою молекуля-

рних маркерів, які тісно зчеплені з основними 

генами або які були розроблені з фактичної по-

слідовності гена. На даний час повністю просе-

квеновано ядерні геноми таких видів рослин: 

арабідопсису Arabidopsis thaliana (Klenk et al., 

1997), рису Oryza sativa ssp. indica (Yu et al., 

2002), тополі Populus trichocarpa (Tuskan et al., 

2006), винограду Vitis viniferaea (Jaillon et al., 

2007), папайї Carica papaya (Ming et al., 2008), 

сорго Sorghum bicolor (Paterson et al., 2009), огі-

рка Cucumis sativus L. (Huang et al., 2009), сої 

Glycine max (Schmutz, 2010), кукурудзи Zea 

mays (Schnable, 2009), злакової трави 

Brachypodium distachyon (Vogel, 2010).  

Тобто перший крок MAS – це картування 

гена або локусів кількісних ознак (QTL), що 

становлять інтерес, різними техніками. Марке-

ри, які використовуватимуться, повинні бути 

близькими до цільового гена (<5 одиниць ре-

комбінації, сМ) для того, щоб гарантувати, що 

тільки невелика частина окремих індивідуумів 

буде рекомбінантною. Як правило, не один ма-

ркер, а два маркери використовують для того, 

щоб зменшити ймовірність помилки за рахунок 

гомологічної рекомбінації. Надійність добору 

підвищується з 95% при використанні одного 

маркера до 99,5% при використанні двох флан-

куючих маркерів і складає 100 %, якщо маркер 

знайдено в межах гена (Collard, Mackill, 2008). 

Частота рекомбінації між цільовим локусом і 

маркером 1 складає приблизно 5 % (5 сМ). Та-

ким чином, рекомбінація може відбутися між 

цільовим локусом і маркером приблизно у 5 % 

потомства. Ймовірність рекомбінації, що ста-

неться і між маркером 1 і маркером 2 (тобто 

подвійний кросинговер), значно нижча, ніж для 

одного маркера (близько 0,4%). Таким чином, 

надійність відбору набагато вища при викорис-

танні фланкуючих маркерів.  

Переваги та обмеження MAS  

Розробку і використання MAS в селекції 

рослин обґрунтовують для чотирьох широких 

напрямів майже для всіх цільових культур (Xu, 

Crouch, 2008). 

1. Ознаки, якими важко керувати за до-

помогою традиційного фенотипового добору 

через значну витрату коштів й часу для вимі-

рювання або низьку пенетрантність чи складну 

спадковість.  

2. Ознаки, добір яких залежить від конк-

ретних умов навколишнього середовища або 

стадій розвитку, що впливає на прояв цільового 

фенотипу.  

3. Підтримання рецесивних алелів при 

беккросингу або для прискорення беккросної 

селекції в цілому.  

4. Пірамідування кількох моногенних 

ознак (таких, як стійкість до шкідників і хвороб 

або якісні ознаки) або кількох QTL для однієї 

цільової ознаки з комплексною спадковістю 

(таких, як посухостійкість або інші адаптивні 

ознаки).  

Якщо у звичайних селекційних системах 

об'єднати одночасні добори за все більшою кі-

лькістю цільових ознак, це призведе до загаль-

ної втрати посилення селекції і збільшення чи-

сла циклів селекції, необхідних для отримання 

кінцевого продукту. В протилежність цьому 

MAS забезпечує потенційні можливості для 

побудови цільових ознак в тому ж генотипі то-

чніше, з меншими втратами і у меншій кількос-

ті циклів добору. Можливості для поліпшення 

складнішх ознак таких, як толерантність до абі-

отичних стресів, ускладнюються низькою спад-

ковістю, великою кількістю додаткових генів з 

непередбачуваним епістатичним ефектом і 

ефектами різних екологічних чинників. Ство-

рення простих підходів для MAS цих ознак, як і 

раніше, залишається проблемою.  

Спірним є питання вартості MAS-

процедури. Існує точка зору, що вартість гено-

типування постійно зменшується, а вартість 

фенотипування зростає, особливо в країнах, що 

розвиваються. Це означає, що привабливість 

MAS продовжує підвищуватися. Водночас на 

думку інших дослідників, собівартість доборів 

за морфологічними ознаками, які залишаються 

основними в селекції рослин багатьох країн, в 

тому числі і в Україні, невисока порівняно з 

доборами за маркерами.  

Щодо MABC для більшості культур 90% 

рекурентних батьківських генотипів можуть 

бути відновлені протягом двох поколінь, коли 

використовується відповідна кількість маркерів 

(наприклад, один маркер кожні 10 сМ) і доста-

тня кількість потомства для фонового добору. 

Це дозволяє істотно економити час порівняно з 

традиційною беккросною селекцією. Молеку-

лярні маркери, призначені для MABC, можуть 

бути вибрані на основі їх геномного розподілу; 

індексів різноманітності гаплотипу та/або по-

ліморфної інформації; їх асоціації з генами-

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=%22Klenk%20HP%22%5BAuthor%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=%22Klenk%20HP%22%5BAuthor%5D
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кандидатами та іншими агрономічними озна-

ками (за винятком цільової інтрогресивної 

ознаки) (Xu, 2003; Varshney et al., 2005). Пока-

зано, що MABC особливо цінний у випадках, 

де є багато хороших сортів, які повинні бути 

поліпшені тільки за однією ознакою простої 

спадковості, такою як стійкість до деяких шкі-

дників чи хвороб, або за компонентною озна-

кою для підвищення адаптації чи толерантності 

до стресу (Cregan et al., 1999; Cahill, Schmidt, 

2004; Johnson, 2004; Niebur et al., 2004; 

Eathington, 2005; Crosbie et al., 2006; Miklas et 

al., 2006; Ragot, Lee, 2007). З урахуванням 

останніх досягнень у створенні систем геноти-

пування з високою роздільною здатністю 

MABC, ймовірно, ставатиме все більш еконо-

мічно ефективним (Gunderson et al., 2005).  

Інтрогресія і пірамідування кількох генів, 

що впливають на одну й ту саму ознаку, є сер-

йозною проблемою для селекційних програм. 

Різні умови навколишнього середовища для ці-

льових культур потребують поєднання стійкос-

ті до різних біотичних стресів, агрономічних і 

якісних ознак, толерантності до абіотичних 

стресів, щоб підвищити продуктивність, стабі-

льність врожаю, визнання фермерами.  

Найбільший ефект від MAS буде реалізо-

ваний тільки тоді, коли селекційні програми 

будуть адаптовані так, щоб найкращим чином 

використовувати широкомасштабне генотипу-

вання для численних цільових ознак і генетич-

ного фону. Найбільші вигоди від цього виду 

комплексного молекулярно-селекційного під-

ходу повинні бути для досягнення такого ж се-

лекційного прогресу в значно менший час, ніж 

за допомогою традиційної селекції, і від піра-

мідування комбінацій генів, які не можуть бути 

скомбіновані за допомогою інших засобів.  

Однією з причин повільного впрова-

дження MAS в селекцію є існуюча ситуація ро-

зподілу процесів розробки маркера та генетич-

ного картування і селекційних робіт. Схемати-

чно роботи в галузі MAS-селекції можна розді-

лити на два етапи: підготовчий, коли генетики 

накопичують знання щодо генетичного контро-

лю ознаки, що цікавить селекціонера, та власне 

селекційний, який селекціонер веде роботу 

звичними для нього методами, але з викорис-

танням запропонованого генетиками інструме-

нтарію MAS (Кудрявцев, 2009). До першого 

етапу належать: розробка ДНК-маркерів; побу-

дова геномних молекулярно-генетичних карт; 

пошук функціонально значущих генів-

кандидатів, генів кількісних ознак, адаптивно 

значущих генів, визначення локалізації цільо-

вого гена на карті, добір поліморфних ДНК-

маркерів; аналіз генетичного різноманіття се-

лекційного матеріалу, пошук унікальних алелів. 

Другий етап включає: тестування генів у вихід-

ному матеріалі (добір донорів); беккросування 

з добором за маркерами; об’єднання алелів в 

потомстві, цілеспрямоване введення алелів в 

потомство – пірамідування; добір гомозигот за 

домінантними генами в потомстві. Тому слід 

підкреслити, що MAS-селекція можлива тільки 

за тісної кооперації генетиків і селекціонерів.  

Приклади MAS  

Істотні інвестиції зроблено з боку прива-

тного сектора для розвитку інструментів гено-

міки для сільськогосподарських культур, що 

мають найбільший комерційний інтерес, в тому 

числі кукурудзи (Zea mays L.), сої (Glycine max 

(L.) Merr.), ріпаку (Brassica spp.), бавовни 

(Gossypium hirsutum L.), соняшнику (Helianthus 

annuus L.). Це посприяло розробці цілісних мо-

лекулярно-селекційних стратегій для створення 

сортів, спрямованих на отримання «ідеального» 

генотипу. Це включає одночасне MAS для кі-

лькох ознак, таких як урожайність, стійкість до 

біотичних та абіотичних стресів і атрибути яко-

сті, деякі з яких полігенні за природою (Ragot et 

al., 2000). Використовуючи ці підходи, прибу-

ток від комерційних селекційних програм мож-

на отримати в два рази швидше за генетичним, 

ніж за фенотиповим добором.  

Як очікується, перші комерційні продук-

ти молекулярної селекції будуть випущені на 

ринок всіма великими транснаціональними се-

лекційними компаніями у найближчому майбу-

тньому. Перший сорт, розроблений шляхом 

MAS агрофірмою «Монсанто», випущений на 

ринок США в 2006 році. Підраховано, що до 

2010 року більше 12 % комерційних культур у 

США буде отримано за молекулярною селекці-

єю (Fraley, 2006). Маркерну селекцію в своїй 

роботі широко використовують такі компанії 

лідери агропромислових технологій компанії, 

як «Advanta Seeds UK Ltd.» і «Syngenta».  

MAS також використовується у держав-

них селекційних програмах для інтрогресії та 

пірамідування генів, зокрема, стійкості до го-

ловних захворювань у культур первинної зна-

чущості, а також у культур, що мають менший 

інтерес для приватного сектора (Dviwedi et al., 

2007).  

Пшениця (Triticum aestivum L.). Інтенси-

вно використовують MAS в селекційних про-
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грамах пшениці у CIMMYT (William, 2007). 

Широкомасштабні MAS програми з залученням 

20 генів чи хромосомних регіонів розроблено в 

Австралії для створення сортів пшениці (Eagles 

et al., 2001). Значний прогрес у здійсненні MAS 

стратегій розробки сортів досягнутий MAS 

Wheat Consortium у США, зокрема, завершено 

80 MAS проектів. Цей консорціум засновано 

USDA National Institute of Food and Agriculture, 

з його досягненнями можна ознайомитися на 

сайті http://maswheat.ucdavis.edu/. Понад 300 

додаткових беккросних програм в даний час 

здійснюються для включення 22 генів стійкості 

до різних хвороб і шкідників і 21 алеля, 

пов’язаного з бажаними хлібопекарськими яко-

стями і якостями макаронних виробів 

(Dubcovsky, 2004). Проаналізовано з генетичної 

та економічної точок зору стратегію MAS для 

пшениці (Kuchel et al., 2005).  

Рис (Oryza sativa L.). При виконанні MAS 

селекційних програм в США отримано два но-

вих сорти Cadet та Jacinto, з унікальними якіс-

ними ознаками для приготування та обробки, 

включаючи вміст амілози (Hardin, 2000). В Ін-

донезії створено два сорти – Angke і Conde,  

стійкі до бактеріальної іржи (збудник – 

Xanthomonas oryzae pv Oryzae (Xoo)). Вони ма-

ють на 20 % більшу урожайність, ніж IR64 

(Bustamam et al., 2002). Пірамідування генів 

стійкості до пірикуляріозу (збудник – 

Piricularia oryzae) (Ильницкая, Мухина, 2004) 

та генів Xa1, Xa3, Xa4, Xa5, Xa10 стійкості до 

бактеріальної іржи (Joseph et al., 2004) в різних 

комбінаціях за допомогою молекулярних мар-

керів призвело до створення більш стійких сор-

тів рису.  

Квасоля (Phaseolus vulgaris L.). Зареєст-

рована лінія USPT-ANT-1, стійка до антракнозу 

(збудник – Colletotrichum lindemuthianum (Sacc. 

and Magn.) Bri. and Cav.), яка несе ген Co-42 

стійкості до всіх відомих північно-

американських рас антракнозу в США (Miklas 

et al., 2003).  

Просо (Pennisetum glaucum (L.) R. Br.). 

Батьківські лінії оригінального гібрида HHB 67 

покращено щодо стійкості до мілдью (збудник 

– Sclerospora graminicola (Sacc.) Schroet.) шля-

хом MAS в поєднанні з традиційною беккрос-

ною селекцією з метою використання в Індії 

нового гібрида HHB 67-2 (Navarro et al., 2006).  

Кукурудза (Zea mays L.). MAS був з ус-

піхом впроваджений в розробку нових геноти-

пів в приватному секторі (Dreher et al., 2003; 

Morris et al., 2003). У CIMMYT проведено 

MABC експеримент з поліпшення урожайності 

зерна тропічної кукурудзи за умов посухи 

(Ribaut, Ragot, 2007). Толерантність до посухи 

підвищено у лінії шляхом інтрогресії елітних 

алелів 5 QTL. В Ohio State University MAS ви-

користано для об’єднання в одному генотипі 

кукурудзи бажаних харчових властивостей зер-

на (білка з підвищеним вмістом лізину) та QTL 

стійкості до грибних захворювань (північної 

листової іржи та сірої плямистості) і вірусу 

Maize streak virus (Pratt, 2004). За використан-

ням молекулярних маркерів, виявлено ae 

(amylose extender) алелі в беккросі та його дру-

гому поколінні більш ефективно (53,3 і 73,3% 

відповідно), ніж це було б можливо без марке-

рного добору, що свідчить про необхідність ви-

користання молекулярних маркерів як інстру-

менту прискорення виведення нових сортів ви-

сокоамілозної кукурудзи (Chen et al., 2010).  

Марковано локуси господарсько-цінних 

(полігенних) ознак – складових габітусу росли-

ни, морфології волоті, продуктивності та біохі-

мічних показників та обґрунтовано викорис-

тання специфіки їхнього зв’язку для підвищен-

ня ефективності традиційних методів добору в 

селекції кукурудзи (Доменюк, 2003). Розробле-

ний алгоритм генетико-статистичного зв’язку 

між генетичними системами маркерів і QTL 

покладено в основу способу ДНК-прогнозу ро-

звитку полігенних ознак, надійність якого в по-

пуляції (ГК26 х Мо17) F3 становить 40-83 %. 

Для генетичного поліпшення популяцій за ком-

плексом агрономічних ознак пропонується ме-

тод прямого маркерного добору, експеримента-

льний генетичний ефект якого в популяції 

(ГК26 х Мо17) F4 cкладає 9,1-17,6 % за один 

цикл добору. В Селекційно-генетичному інсти-

туті – НЦНС НААН України (Одеса, Україна) 

спільно з Південним біотехнологічним центром 

в рослинництві вперше в Україні і на теренах 

СНД створений гібрид Діалог (ФАО 360) з ви-

користанням добору за молекулярними марке-

рами. Потенціал зернової продуктивності 110-

115 ц/га, рекомендований до вирощування у 

зонах Степу і Лісостепу. Новий гібрид включе-

но до Реєстру сортів рослин, придатних для 

поширення в Україні.  

Висновки  

Фундаментальна основа селекції рослин – 

добір конкретних рослин з бажаними ознаками. 

Добір звичайно включає в себе візуальну оцін-

ку селекційної популяції за однією або кілько-

ма ознаками в польових або тепличних випро-

буваннях (наприклад, агрономічні ознаки, стій-

http://www.csrees.usda.gov/
http://maswheat.ucdavis.edu/
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кість до хвороб і толерантність до стресів) або 

лабораторні випробування за допомогою хіміч-

них тестів (наприклад, якість зерна). Мета се-

лекції рослин – об’єднання якнайбільшої кіль-

кості бажаних комбінацій генів у нових сортів. 

При використанні загальноприйнятого методу 

педігрі добір бажаних рослин починається в 

ранніх генераціях за ознаками вищої спадково-

сті. Однак, для ознак з низькою спадковістю 

добір часто відкладається доти, доки лінії ста-

нуть більш гомозиготними в пізніших поколін-

нях (F5 або F6). Цей процес потребує значних 

втрат часу (5-10 років для визнання елітних лі-

ній) і ресурсів.  

Чисельність і склад популяції є важливим 

чинником для селекційних програм. Чим біль-

ша кількість генів, що сегрегують в популяції, 

тим більший розмір популяції потрібен для ви-

явлення конкретних комбінацій генів. У типо-

вих селекційних програмах зазвичай вирощу-

ють сотні або навіть тисячі популяцій і кілька 

тисяч або мільйони окремих рослин. Масштаби 

і складність добору, кількість і розмір популя-

цій в традиційних селекційних програмах пот-

ребують нових інструментів, до яких з впевне-

ністю можна віднести MAS. Добір за молеку-

лярними маркерами має величезний потенціал 

для підвищення ефективності та точності зви-

чайної (традиційної) селекції рослин. 
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The review informed about the status and prospects of implementation in traditional plant breeding 

so-called selection using markers – Marker-Assisted Breeding (MAB), or Marker-Assisted Selection 

(MAS). Principles of MAS, its advantages and disadvantages are demonstrsted. The examples of 

molecular approaches using for varieties of wheat, rice, maize, millet, beans creating. 
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В обзоре представлена информация о состоянии и перспективах внедрения в традиционную 

селекцию растений так называемого отбора с помощью маркеров – Marker-Assisted Breeding 

(MAB) или Marker-Assisted Selection (MAS). Представлены принципы MAS, его преимуще-

ства и недостатки. Приведены примеры конкретного использования молекулярного подхода 

при создании сортов пшеницы, риса, кукурузы, проса, фасоли. 

Ключевые слова: ДНК-маркеры, отбор по молекулярными маркерами, Marker-Assisted 
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