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СПИСОК УМОВНИХ СКОРОЧЕНЬ 
	ВОС-тест
	–    експертиза рослин на вирізняльність (відмінність), однорідність та стабільність

	ВР  
	–    висота рослини

	ДатК 
	–    дата колосіння

	ДЗ
	–    довжина зернівки

	ДК
	–    довжина колосу

	ДНК   
	–    дезоксирибонуклеїнова кислота

	ДО
	–    довжина остюків

	ЗЗ
	–    забарвлення зерна

	ЗК
	–    забарвлення колосу

	МС-локус
	–    мікросателітний локус

	МС-аналіз
	–    мікросателітний аналіз

	МС-маркер
	–    мікросателітний маркер

	МТЗ
	–    маса 1000 зерен

	ОЗ
	–    округлість зернівки

	ПААГ
	–    поліакриламідна гельова пластина

	ПЗ
	–    площа проекції зернівки на площину

	ПЛР
	–    полімеразна ланцюгова реакція

	п. н.                                     
	–    пари нуклеотидів

	ПП
	–    послідовності, що повторюються

	РЗ
	–    периметр проекції зернівки на площину

	СГІ – НЦНС                         
	–    Селекційно-генетичний інститут – Національний     центр насіннєзнавства та сортовивчення 

	сМ
	–    сантиморганіди

	СОТ
	–    Світова Організація Торгівлі

	ШЗ
	–    ширина зернівки

	AFLP             
	    (Аmplified fragment length polymorphism) – поліморфізм довжин ампліфікованих фрагментів 

	CAPS             
	    (Сleaved amplified polymorphic sequence) – аналіз рестрикційного поліморфізму ампліфікованих послідовностей 

	DAF               
	    (DNA amplification fingerprinting) – ампліфікація випадкової послідовності ДНК 

	DArT
	    (Diversity аrrays technology) – технологія аналізу різноманіття

	EDTA
	    (Ethylenediaminetetraacetic acid) – етилендіамінтетраоцтова кислота

	EST-SSR
	…(Simple sequence repeats in expressed sequence tags) – короткі повтори з послідовностями, що експресуються

	IRAP              
	    (Inter-retrotransposon amplified polymorphism) – поліморфізм ампліфікованих послідовностей між ретротранспозонами 

	ISSR               
	    (Inter simple sequence repeat) – послідовності ДНК між простими повторами 

	ISTA
	    (International seed testing association) – Міжнародна асоціація з контролю за якістю насіння

	IWGSC
	    (International wheat genome sequencing consortium) – Міжнародний консорціум з сиквенування геному пшениці

	LTR                
	    (Long terminal repeats) – довгі кінцеві повтори ретротранспозонів 

	MAS               
	    (Marker-assisted selection) – добір за маркерами або маркер-супутній добір 

	NIL                 
	–   майже ізогенні лінії

	P та p
	–    вірогідність

	PIC                 
	–   величина індексу поліморфності

	QTL                
	    (Quantitative trait loci) – локуси кількісної ознаки 

	RAPD             
	    (Random amplified polymorphic DNA) – довільно ампліфікована поліморфна ДНК 

	REMAP          
	    (Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism) – поліморфізм ампліфікованих послідовностей між фрагментом LTR ретротранспозону і праймером поруч розташованого мікросателітного повтору 

	RFLP              
	    (Restriction fragment length polymorphism) – поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів 

	RIL                 
	    (Recombinant inbred line) – рекомбінантно інбредна лінія 

	SCAR             
	    (Sequence characterized amplified region) – ампліфіковані області, охарактеризовані сиквенуванням 

	SNP
	    (Single nucleotide polymorphism) – поліморфізм однонуклеотидних замін

	SSAP             
	    (Sequence specific amplification polymorphism) – поліморфізм ампліфікації специфічної послідовності

	SSCP              
	    (Single-strand conformation polymorphism) – поліморфізм конформації одноланцюгових молекул ДНК 

	SSR                
	    (Simple sequence repeat) – прості послідовності, що повторюються 

	STS                
	    (Sequence-tagged sites) – сайти, прив'язані до послідовностей 

	Taq
	    Thermus aquaticus, бактерія

	UPGMA
	    (Unweighted Pair-Group Method) – незважений парногруповий метод з арифметичним усередненням 

	UPOV
	–   (Union pour la Protection des Obtentions Végétales) – Міжнародна організація із захисту прав на нові сорти рослин

	Xgwm                                       


	    (Gatersleben wheat microsatellite) – мікросателітний маркер, розроблений для пшениці в Інституті генетики рослин та досліджень в рослинництві, Німеччина

	VNTR             
	    (Variable number of tandem repeats) – число тандемних повторів, яке варіює 


ВСТУП

Актуальність теми. Одним із найважливіших завдань молекулярної генетики є дослідження геному, організації та мінливості ДНК. ДНК-технології суттєво змінили сучасне рослинництво, де прогрес в селекції залежить від різноманітності вихідного матеріалу, а також від ефективності моніторингу дослідженості геномів рослин [40]. Стрімкий розвиток молекулярної генетики відкриває широкі можливості використання ДНК-маркерів при оцінці генетичної мінливості, диференціації й ідентифікації нових сортів пшениці м’якої озимої. Молекулярні ДНК-маркери, що асоціативно пов'язані з генами, які відповідають за господарсько цінні ознаки сортів пшениці, дозволяють достовірно проводити добір на рівні індивідуальної рослини або селекційних ліній [70, 129, 174]. Таким чином, зростає роль ДНК-технологій в прискоренні процесу селекції [127, 175]. 
Пшениця м’яка озима – одна з основних продовольчих культур у світі. Сорти пшениці є об’єктом особливої форми інтелектуальної власності, авторські права на них охороняються відповідними міжнародними угодами і законодавчими актами держави, оскільки кожен з них характеризується унікальним сполученням алелів агрономічно важливих ознак. Диференціація, ідентифікація та реєстрація сортів за допомогою мікросателітного (МС) аналізу набуває особливої актуальності після вступу України до Світової Організації Торгівлі (СОТ), де однією з умов реєстрації сортів є їх однорідність. Якраз генетична неоднорідність, яка суперечить міжнародним вимогам, є одним з головних факторів, що стримують або ж блокують реєстрацію українських сортів та гібридів за кордоном.

До поширення в Україні допускаються сорти, які пройшли державну кваліфікаційну експертизу, придатні для надання прав на них як на об'єкт інтелектуальної власності та задовольняють потреби споживача. Декілька років поспіль аспекти використання молекулярних маркерів у системі ідентифікації та диференціації нових сортів рослин обговорюються в UPOV (Міжнародна організація із захисту прав на нові сорти рослин). Головними критеріями добору молекулярних методів для диференціації сортів є: відтворюваність даних ДНК-типування між лабораторіями, повторюваність у часі, дискримінаційна здатність, можливості для створення бази даних, розробленість методології. За цими критеріями серед інших показана доречність використання МС-аналізу, який більш ніж 15 років широко застосовується в селекції рослин і геномних дослідженнях, є основою картування генів і локусів якісних ознак, визначення філогенетичних зв’язків. 

Світова практика показала, що максимальний врожай і контрольовану якість зерна можливо отримати від гомогенних «спеціалізованих» сортів-ліній, які адаптовані до відносно вузьких географічно-кліматичних зон. Таким чином, диференціація та ідентифікація сортів пшениці за МС-аналізом є актуальним дослідженням, спрямованим на досягнення нового рівня правового захисту інтелектуальної власності на сорти рослин, що сприяло б виходу українського насіння на зарубіжні ринки, знизило б ризики недобросовісної конкуренції та «запозичень» створених у нас об’єктів інтелектуальної власності. Крім того, впровадження методів молекулярної генетики, зокрема – МС-аналізу, значно додало б інформативності існуючим технологіям ідентифікації й диференціації сортів сільськогосподарських культур. Взагалі давно назріває потреба більш широкого залучення сучасних біотехнологічних методів та прийомів не тільки для контролю вихідного етапу селекції, а і до самого процесу створення нових сортів. 
За мікросателітними (МС) маркерами встановлюється не тільки однорідність сорту, але й алельний стан окремих агрономічно важливих генів. Виявлення асоціацій алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак пшениці в умовах Півдня України здійснюється з метою підвищення продуктивності та якості зерна пшениці м’якої. Такі дослідження до теперішнього часу проводили переважно на наборах ліній та сортів в Великобританії, Сербії, Китаї, Німеччині, тому пошук асоціацій алелів МС-локусів з господарсько важливими ознаками у генотипів, адаптованих до місцевих умов вирощування, є актуальним.
Зв'язок роботи з науковими програмами, планами, темами. Дослідження за темою дисертації виконувалися у відділі загальної та молекулярної генетики СГІ – НЦНС (до квітня 2012 р. – відділ молекулярної генетики Південного біотехнологічного центру в рослинництві НААН) протягом 2009-2014 років в межах НТП УААН «Сільськогосподарська біотехнологія» 2006–2010 рр. за завданням 01.19. «ДНК-типування сортів пшениці за мікросателітними локусами» (№ державної реєстрації 0106U002664); в межах ПНД НААН «Сільськогосподарська біотехнологія» 2011–2015 рр., підпрограма 1. «Поліпшення генотипів рослин з використанням досягнень сучасної біотехнології» за завданням 23.01.01.03.Ф «ДНК-технології ідентифікації сортів, ліній, гібридів сільськогосподарських культур, розробка молекулярно-генетичних паспортів та поповнення бази даних ДНК-типування» (№ державної реєстрації 0111U006104).
Мета і завдання дослідження. Мета роботи – дослідити молекулярно-генетичний поліморфізм сучасних сортів пшениці м’якої озимої та асоціації алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак.
Для досягнення поставленої мети вирішували такі завдання: 
· диференціювати та ідентифікувати сучасні сорти пшениці селекції СГІ – НЦНС за алельним складом МС-локусів; 
· дослідити внутрішньосортову гетерогенність сучасних сортів пшениці озимої м’якої; 

· проаналізувати розподіл частот алелів МС-локусів у сучасних сортів пшениці м’якої озимої; 
· кластеризувати та здійснити паспортизацію сучасних сортів пшениці м’якої озимої за даними МС-аналізу;

· провести моделювання мінімально необхідної системи МС-маркерів для забезпечення однозначної диференціації та ідентифікації сортів пшениці;

· виявити асоціації алельного складу МС-локусів і господарсько цінних ознак пшениці м’якої озимої в умовах Півдня України. 

Об’єкт дослідження: молекулярно-генетичний поліморфізм сортів пшениці м’якої озимої.
Предмет дослідження: алелі МС-локусів сортів пшениці м’якої озимої та їх асоціації з господарсько цінними ознаками пшениці.

Методи дослідження: молекулярно-генетичні методи (екстракція та очищення ДНК, полімеразна ланцюгова реакція (ПЛР), електрофорез продуктів ампліфікації) використовували для дослідження поліморфізму ізольованої ДНК; морфометричні (визначення морфологічних характеристик зерна та маси 1000 зерен) та колориметричні методи (визначення забарвлення зерна) застосовували для отримання характеристики зернівок сортів пшениці за їх цифровими зображеннями; фенологічні спостереження за датою колосіння та аналіз ознаки «висота рослин»; візуальні оцінки кольору та довжини колоса; статистичні методи (визначення індексу поліморфності, частот алелів МС-локусів, кластерний аналіз, побудова дендрограм, Мантель тест, дисперсійний аналіз) використовували для виявлення статистичної значимості отриманих даних і для визначення ступеню подібності дендрограм, побудованих за алельним складом МС-локусів та низкою господарсько цінних ознак сортів пшениці; групи сортів, складені за наявністю певного алеля визначеної молекулярної маси, порівнювали між собою, а значення відмінностей між групами оцінювали за допомогою параметричного критерію Ст’юдента (t-критерій).
Наукова новизна одержаних результатів. Досліджене алельне різноманіття за МС-локусами на виборці сучасних сортів Півдня України. Визначені молекулярно-генетичні характеристики, диференційовані та ідентифіковані сучасні сорти пшениці селекції СГІ – НЦНС 2003 – 2013 років реєстрації за алельним складом МС-локусів. Досліджена внутрішньосортова гетерогенність та розподіл частот алелів МС-локусів, проведена кластеризація та паспортизація сучасних сортів пшениці м’якої озимої за даними алельного складу МС-локусів. Виявлені асоціації алельного складу МС-локусів і господарсько цінних ознак у генотипів сортів, адаптованих до умов вирощування Півдня України. Здійснене моделювання мінімально необхідної системи МС-маркерів для забезпечення однозначної диференціації та ідентифікації сортів пшениці із спільним походженням з одного селекційного центру.
Практичне значення одержаних результатів полягає у встановленні асоціацій алельного стану МС-локусів і господарсько цінних ознак пшениці, що надає можливість рекомендувати певні МС-маркери для використання в селекції. Створені у дисертаційній роботі мінімально необхідні робочі набори МС-маркерів, що близькі за диференційною здатністю та складаються з шести – восьми МС-локусів, рекомендовано використовувати для проведення однозначної диференціації та ідентифікації сортів із спільним походженням з одного селекційного центру. Практичне значення роботи полягає у використанні отриманих результатів і розроблених методичних підходів для досліджень в галузі молекулярної генетики та селекції пшениці.
Особистий внесок здобувача. Дисертантом особисто проведено інформаційний пошук та аналіз літературних джерел, виявлення асоціацій між алельним складом МС-локусів та господарсько цінними ознаками у генотипів пшениці м’якої озимої, адаптованих до умов вирощування Півдня України. Автором виділено ДНК із зразків пшениці м’якої озимої, диференційовано та ідентифіковано сорти пшениці селекції СГІ – НЦНС за алельним складом МС-локусів, визначені алельні характеристики МС-локусів сучасних українських сортів пшениці м’якої озимої. Дисертантом проведене визначення кореляцій міжсортових дистанцій за поліморфізмом алелів МС-локусів та низкою господарсько цінних ознак пшениці. Самостійно, спираючись на експериментальні дані цього дослідження, автором здійснено добір шляхів оптимізації систем сортовивчення, що базуються на використанні МС-маркерів. Основні його напрямки включають оптимізацію складу МС-маркерів, добір колекцій сортів-еталонів, розробку комп’ютеризованих систем аналізу даних. Здійснено статистичний аналіз отриманих даних. 

Апробація результатів дисертації. Основні результати роботи були представлені на Міжнародних конференціях: «Фундаментальні та прикладні проблеми біології» (Україна, Донецьк, 2009, 2011); «Молодь і поступ біології» (Україна, Львів, 2009, 2011, 2012, 2015); «Biodiversity. Ecology. Adaptation. Evolution» (Україна, Одеса, 2009, 2011); «Сучасна біотехнологія сільськогосподарських рослин та біобезпека (Геном рослин VI)» (Україна, Одеса, 2010); «Molecular Biology: Advances and Perspectives» (Україна, Київ, 2011); «Биология – наука XXI века» (РФ, Пущино, 2012, 2014); Міжнародної конференції «Фактори експериментальної еволюції організмів» (Україна, Алушта, 2012); «Стан і перспективи формування сортових рослинних ресурсів в Україні» (Україна, Київ, 2012); «Новітні досягнення біотехнології» (Україна, Київ, 2013); «Global Genome Biodiversity Network» (Великобританія, Лондон, 2014); «EWAC-EUCARPIA Cereals Section» (Польща, Люблін, 2015); «Fundamental and applied sciences today V» (США, Північний Чарльстон, 2015).
Публікації. Основні результати дисертаційної роботи висвітлено у 24 друкованих працях, у тому числі в шести статтях, які опубліковані у виданнях, що включено до переліку фахових (з них одна – у зарубіжному виданні), а також у 18 тезах за матеріалами міжнародних та національних наукових конференцій та конгресів.

Структура та обсяг дисертації. Дисертація складається з вступу, огляду літератури, розділу матеріалів та методів, чотирьох розділів власних досліджень, аналізу та узагальнення результатів, висновків, практичних рекомендацій, списку використаної літератури та додатків.

Дисертаційна робота викладена на 248 сторінках комп’ютерного тексту та включає 19 таблиць, 28 рисунків, складається з семи розділів. Список використаної літератури складається з 182 джерел. Додаток включає 14 таблиць.
Робота присвячується науковому керівнику та вчителю, д.б.н., професору, академіку НААН України Сиволапу Юрію Михайловичу. Автор висловлює подяку провідному науковому співробітнику, с.н.с., член-кореспонденту НААН України, д.б.н. Чеботар Сабіні Віталіївні за визначення загального напрямку дослідження, обговорення та підготовку публікацій до друку, а також завідувачу лабораторії сортовивчення та моделювання селекційного процесу СГІ – НЦНС Хохлову Олександру Миколайовичу за науково-методичну допомогу у виконанні даної роботи та надання зразків сортів пшениці для дослідження. 

Розділ 1

Напрями молекулярно-генетичних досліджень геному пшениці м’якої озимої (Triticum aestivum L.) (огляд літератури)

Пшениця м'яка озима (Triticum aestivum L.) – одна з основних продовольчих культур в світі, яка є предметом інтенсивного молекулярно-генетичного дослідження. Згідно класифікації [11] пшениці можливо розділити на генетичні групи за числом хромосом в соматичних клітинах: диплоїдні (2n = 2x = 14), тетраплоїдні (2n = 4x = 28) та гексаплоїдні (2n = 6x = 42). Вказані групи включають всі відомі види диких та культурних пшениць (разом 26 видів), деякі з яких представлені великої кількістю ботаничних різновидів.
1.1. Молекулярно-генетична організація геному пшениці м’якої озимої

Пшениця м’яка озима (2n = 6x = 42, AABBDD) – це аллополіплоїд, що містить три різних гомеологічних ядерних геноми: A, B і D. На основі генетичних подібностей 21 пара хромосом T. aestivum L. розділена на сім гомеологічних груп, кожна з яких містить по одній парі хромосом геномів A, B і D, відповідно [56]. Гомеологічні хромосоми кожної групи еволюціонували з однієї загальної хромосоми, отже мають високий рівень подібності в порядку розташування генів, але відрізняються одна від одної безліччю послідовностей некодуючої ДНК [124]. Виключення складають хромосоми 4А, 5А та 7В, які містять транслокації, зафіксовані на поліплоїдному рівні [56, 57].

В 2014 році Міжнародний консорціум з сиквенування геному пшениці (IWGSC – International wheat genome sequencing consortium) опублікував послідовність геному пшениці м'якої озимої [57]. Отримана наукова інформація містить нове розуміння структури, організації та еволюції великого й комплексного геному найбільш широко культивованої в світі зернової культури. Послідовність геному пшениці м’якої озимої була отримана шляхом сиквенування ізольованих плечей хромосом пшениці. Анотовано 124201 генних локусів, розподілених майже рівномірно між гомеологічними хромосомами та субгеномами пшениці. Порівняльний аналіз генів субгеномів пшениці та її диплоїдних і тетраплоїдних родичів продемонстрував високу схожість послідовностей і структурне збереження геномів, що зберігалися з обмеженою втратою генів після поліплоїдизації. Тим не менш, знайшлося свідчення динамічного приросту генів, втрати, та дуплікацій з моменту дивергенції пшениць. Автори дослідження відзначають, що їх дані – лише чорновий варіант послідовності. Поки вдалося найдокладніше вивчити гени тільки однієї з хромосом – 3B. Розшифровка послідовності геному є важливою віхою на шляху отримання інформації про повну структуру геному пшениці, яка є кінцевою метою міжнародного консорціуму з сиквенування геному пшениці. У 2014 році опублікована також повна генетична послідовність для 3B хромосоми пшениці. За сподіваннями авторів це підтверджує правильність обраної концепції і є еталоном для сиквенування інших хромосом. Так, дослідники Міжнародного консорціуму припускають, що повна послідовність геному пшениці м'якої буде доступна протягом трьох наступних років. Володіючи інформацією щодо повної послідовності геному пшениці, селекціонери отримають високоякісні інструменти для прискорення селекційних програм, визначення генів, контролюючих комплексні ознаки, такі як врожайність, якість зерна, стійкість до хвороб і шкідників, або абіотичного стресу. 

Складний геном пшениці утворився в результаті поліплоїдізації та дуплікацій, що призвело до того, що більш ніж 80 % геному пшениці складається з повторюваних послідовностей ДНК [56, 57]. Відносний вміст фракцій ДНК з різним рівнем копійності в геномах різних видів рослин істотно відрізняється. Малокопійні послідовності ДНК складають лише невелику частину від загальної сумарної ядерної ДНК у більшості рослин. Унікальними називають послідовності, які присутні в гаплоїдному геномі в однині. На їх частку припадає менше 10 % всього геному [155], причому кількість малокопійних ДНК в 10-30 разів перевищує число структурних генів. Це пояснюється тим, що крім генів, у фракцію малокопійної та унікальною ДНК входять також інтрони, різні регуляторні послідовності та численні некодуючі фрагменти, які можуть бути представлені в одній або кількох копіях. 

Найбільш велика фракція ядерних геномів більшості рослин представлена послідовностями ДНК, що повторюються (ПП) [56, 57]. ПП підрозділяються на сімейства, що розрізняються за довжиною мотиву (2-10000 п.н.), структурою та ступенем копійности (від декількох десятків до сотень тисяч або мільйонів разів), організацією та розподілом в геномі [57, 79].

Виділяють два основних типи ПП [46]: прості тандемно організовані послідовності та дисперговані (більш складно організовані групи послідовностей), хоча проміжні форми організації також можуть існувати. Прості тандемно-організовані послідовності мають високий ступінь повторюваності в геномі та за своїми кінетичними характеристиками відносяться до фракції повторів високої частоти. Другий тип послідовностей складають в основному помірні повтори, головним чином, мобільні елементи, здебільшого представлені транспозонами та ретротранспозонами [68, 154]. 
Тандемна організація характерна як для некодуючих, так і для деяких кодуючих послідовностей, наприклад рібосомальних цистронів. Залежно від довжини мономера тандемно-повторювані послідовності поділяють на три групи [39]: макросателліти, або сателіти (ця група включає родини сателітних повторів з довжиною понад 100 п.н., що утворюють великі блоки); мінісателіти (довжина мономера від 10 до 60 п.н.); мікросателіти довжиною від двох до шести п.н. До групи тандемних повторів відносять також деякі родини генів, такі як рібосомальні гени, а також теломерні повтори. Таким чином, в геномі пшениці м’якої окрім кодуючих послідовностей, до яких відносять гени та регуляторні елементи, безлічі протяжних середньо-повторюваних послідовностей, які включають транспозон-подібні елементи, ретротранспозони та їх залишки [56], виявляється клас мікросателітних послідовностей (МС).

1.1.1. Мікросателіти – особливий клас послідовностей ДНК. Вони являють собою фрагменти ДНК, які мають тандемно-повторювані ідентичні "мотиви", що звичайно називають "повторами" – короткими послідовностями з декількох (як прийнято вважати, від однієї до шести) пар нуклеотидів [159]. Алелі МС-локусу відрізняються одного від одного розміром за рахунок різної кількості повторів мотивів. Невеликі розміри МС-локусів дозволяють застосувати метод ПЛР з метою ДНК-типування й забезпечити високу відтворюваність результатів [15]. Для типування МС потрібна невелика кількість ДНК, яку можна екстрагувати навіть із сильно деградованого біологічного матеріалу. МС зустрічаються у великій кількості у всіх еукаріотичних організмів і наразі використовуються для вивчення як природних популяцій, так і популяцій сільськогосподарських рослин [37]. 
МС-локус уявляє собою ділянку ДНК з певною геномною локалізацією на генетичній (фізичній) карті хромосом, що містить короткі тандемні повтори. Водночас, алель МС-локусу – це фланкований парою праймерів фрагмент ДНК, що містить певне число повторів основного мотиву.

Залежно від довжини повтору МС класифікують на локуси з моно-, ди-, три-, тетра-, пента-, і гексануклеотидними повторами. МС прийнято також поділяти на досконалі (perfect), або їх ще називають прості повтори: їх регулярність нічим не переривається, та переривчасті або недосконалі (imperfect) МС. Проте, зустрічаються складні МС-локуси, складені з двох і більше типів повторів [97].
Використання МС-послідовностей відкрило унікальні можливості розв'язання низки селекційних, демографічних і екологічних проблем, питань індивідуальної ідентифікації особистості, встановлення родоводів, споріднення й структури родини [41].

У геномах еукаріот МС представлені в більших кількостях і проявляють високий рівень поліморфізму, зокрема, найбільш часто зустрічаються динуклеотидні повтори: (AT)n; (AC)n; (AG)n, причому в різних організмів значно варіюють частоти специфічних послідовностей у геномі. Поліморфізм у МС-ділянках ДНК є результатом відмінностей у кількості тандемних повторів, що лежать між консервативними фланкуючими послідовностями кожного локусу [115]. Для виявлення поліморфізму в цих локусах використовують ПЛР із праймерами комплементарними фланкуючим МС ділянкам. 

У рослин досить часто зустрічаються динуклеотидні повтори типу: (АТ)n, далі в порядку зменшення частот (АС)n; (AG)n. Серед три- і тетрануклеотидних повторів превалюють (AAT)n; (AAC)n; (AGC)n. Було висловлене припущення, що МС розташовуються кластерно в районах центромер. У той же час є дані, які свідчать про рівномірний розподіл МС ділянок у хромосомах рослинних організмів [73, 149].

Виділяють два основні типи МС-послідовностей в залежності від їх походження. Перший тип – геномні МС (g-SSRs, Simple sequence repeats – прості послідовності, що повторюються), виявлені в збагачених геномних бібліотеках ДНК [107]. Більшість з них не має генетичних функцій і не зчеплена з кодуючими послідовностями геномів [57]. Другий тип МС – це короткі повтори з послідовностями, що експресуються (EST-SSR, Simple sequence repeats in expressed sequence tags). Ці МС мають відносно низький рівень поліморфізму в порівнянні з геномними МС [93, 107]. Характерною особливістю маркерів до EST-МС є їх локалізація в кодуючих регіонах, їх можна швидко розробляти, виходячи з бази даних послідовностей, що експресуються [56]. 

1.2. Молекулярні маркери: основні типи та галузь їх застосування

В основі молекулярно-генетичного аналізу поліморфізму рослин лежить використання молекулярних маркерів для вирішення різних генетичних завдань. Наразі налічується більше 15 різних типів молекулярних маркерів, що використовуються для молекулярно-генетичного аналізу геному пшениці м’якої озимої (Triticum aestivum L.). Загалом ДНК-маркери умовно поділяють на 3 основні типи, що розрізняються за їх принципом: 

1) блот-гібридизація ДНК – метод RFLP (Restriction fragment length polymorphism – поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів); 

2) полімеразна ланцюгова реакція – методи RAPD (Random amplified polymorphic DNA – довільно ампліфікована поліморфна ДНК), DAF (DNA amplification fingerprinting – ампліфікація випадкової послідовності ДНК), ISSR (Inter simple sequence repeat – послідовності ДНК між простими повторами), SSR (Simple sequence repeat – прості послідовності, що повторюються), AFLP (Аmplified fragment length polymorphism – поліморфізм довжин ампліфікованих фрагментів), STS (Sequence-tagged sites – сайти, прив'язані до послідовностей), REMAP (Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism – поліморфізм ампліфікованих послідовностей між фрагментом LTR ретротранспозону і праймером поруч розташованого мікросателітного повтору), IRAP (Inter-retrotransposon amplified polymorphism – поліморфізм ампліфікованих послідовностей між ретротранспозонами) та ін.; 

3) технології ДНК-чіпів та інформації про нуклеотидні послідовності великих ділянок геному – маркери SNP (Single nucleotide polymorphism – поліморфізм однонуклеотидних замін). 
Слід врахувати, що в даній класифікації маркери розбиті за методом, що використовується на першому етапі експерименту, так як в більшості випадків застосування маркерів включає в себе кілька методичних підходів. Наприклад, частина маркерів, заснованих на ПЛР, вимагають подальшої гібридизації з певною пробою. Існує також підхід, який розбиває молекулярні маркери на групи залежно від мети використання – маркування індивідуального локусу або всього генотипу (геномний фінгерпрінтінг). Кожну групу маркерів можна розділити на два класи, за типом поліморфізму, що виявляється в геномі: маркери, що виявляють поліморфізм між послідовностями ДНК, що включає нуклеотидні заміни, інсерції та делеции (1) та маркери, що виявляють поліморфізм в числі тандемних повторів (2) [75].
Загальна класифікація молекулярних маркерів за Хлесткіною та ін. [49] представлена в табл. 1.1. До найбільш популярних молекулярних маркерів можна віднести RFLP-, CAPS-, STS-, SSR-, SNP-, RAPD-, SCAR-, AFLP-, ISSR-маркери [123]. 
Таблиця 1.1

Класифікація маркерів [49]
	Молекулярні маркери
	Монолокусні
	Мультилокусні

	Блот-гібридизація
	RFLP (1980)*
	мінісателіти чи VNTR (1985)

	Полімеразна ланцюгова реакція (ПЛР)
	SSR (1989)
	RAPD (1990)

	
	STS (1989)
	ISSR (1994)

	
	SSCP (1989)
	AFLP (1995)

	
	CAPS (1993)
	SSAP (1997)

	
	SCAR (1993)
	IRAP (2006)

	ДНК-чіпи
	SNP (1998)
	DArT (2001)


Примітка. В дужках вказаний рік першого згадування маркерів в публікаціях; розшифровка абревіатури наведена в тексті, а також у списку умовних скорочень
Треба також зазначити, що багато методів ДНК-аналізу є високоінформативними, добре відтворюваними, надійними при встановленні індивідуальних особливостей генотипу, але практично всі вони мають деякі недоліки, такі як трудомісткість, дорожнеча, складність у постановці методик, труднощі в інтерпретації результатів, відсутність надійної відтворюваності протоколів [7, 41]. Загалом кожен з цих методів має свої переваги і складнощі, і разом вони доповнюють один одного. 
Крім перерахованих вище, для генотипування та паспортизації сортів пшениці та інших злаків широко використовуються методи геномного фінгерпрінтингу: IRAP (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism – поліморфізм ампліфікованих послідовностей між ретротранспозонами) та REMAP (Retrotransposon-Microsatellite Amplification Polymorphism – поліморфізм ампліфікованих послідовностей між фрагментом LTR ретротранспозону і праймером поруч розташованого мікросателітного повтору) [4, 66-68]. Дані методи грунтуються на поліморфізмі ретротранспозонів – мобільних елементів геному. Методи IRAP і REMAP можуть застосовуватися на пшениці м'якій, та інших видах пшениці, а також для ячменю, жита і вівса.
1.2.1. Монолокусні молекулярні маркери. Маркери, що характеризують індивідуальні локуси геному, широко використовуються для картування геному, для картування та маркування окремих генів, індивідуальних хромосом і в популяційних дослідженнях. Нижче перераховані основні характеристики маркерів даної групи, перспективних для молекулярно-генетичного аналізу геному пшениці. 

Серед багатьох відомих методів виявлення поліморфізму ДНК — RFLP (Restriction Fragment Length Polimorphism – поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів), або поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів, був розроблений першим і вперше застосований для картування геному людини [27]. RFLP має чимало важливих переваг, серед яких – висока відтворюваність спектрів у різних лабораторіях, кодомінантний тип успадкування [104]. Однак недоліком RFLP є його трудомісткість, що обмежує застосування в широкомасштабних дослідженнях на популяційному рівні [115].
Трудомісткість та використання радіоактивності в роботах з RFLP-маркерами призвело до необхідності розробки більш легких у використанні ПЛР-маркерів. Для цього RFLP-пробу сиквенували, а до отриманої послідовності ДНК підбирали специфічну пару праймерів. Фрагмент геномної ДНК, отриманий при ампліфікації з даною парою праймерів був названий STS-маркером (Sequence-tagged sites – сайти, прив'язані до послідовностей) [50]. Слід зазначити, що термін «STS-маркер» часто використовують більш широко, тобто у всіх випадках, коли проводять ампліфікацію геномної ДНК із специфічною парою праймерів, розроблених до певної послідовності ДНК, а не тільки до RFLP-проби.
CAPS-маркери (Сleaved amplified polymorphic sequence – аналіз рестрикційного поліморфізму ампліфікованих послідовностей) мають ще й іншу назву PCR-RFLP. Їх особливістю є те, що рестрикційній обробці піддається не геномна ДНК, як у випадку RFLP маркерів, а продукти ампліфікації геномної ДНК. Використовують даний підхід в тому випадку, коли локус-специфічні ПЛР-маркери (STS- або інші) не виявляють поліморфізм між досліджуваними зразками [37].

Застосування SSCP-маркерів (Single-strand conformation polymorphism – поліморфізм конформації одноланцюгових молекул ДНК) засновано на мінливості конформаційної структури одноланцюгової ДНК, що виявляється міграцією в неденатуруючих умовах в акріламідному гелі [38]. Показано, що в 100% випадків послідовності довжиною 200 п.н. та нижче, що мають які-небудь відмінності в первинній структурі, різняться і за конформаційною структурою. Відсоток виявлених відмінностей зменшується при збільшенні довжини досліджуваного фрагмента. Даний метод потенційно дуже перспективний, оскільки дозволяє маркувати практично будь-яку сиквеновану область геному. 

Дуже ефективною є технологія визначення SNP- поліморфізму (Single nucleotide polymorphism – поліморфізм однонуклеотидних замін) – генетичного поліморфізму за одиничними нуклеотидами. Застосування SNP в останні роки розкрило великі перспективи для високоефективної автоматизації картування генів, що привело до швидкого прогресу у створенні генетичних карт [178]. Порівняння SNP з іншими типами маркерів вказує на необхідність розробки даного типу маркерів, так як їх можна більш ефективно використовувати в роботах щодо вивчення структурної та функціональної геноміки злаків. Передумовами для цього є: використання SNP-маркерів при проведенні порівняльного аналізу функціонально активних і неактивних ділянок геному у різних таксономічних груп; можливість обміну інформацією; створення бази даних і повна автоматизація процесу; використання мікрочіпової технології [71]. Але використання SNP-технології для ДНК-типування сортів пшениці стикається з труднощами, які обумовлені гомеологічністю трьох субгеномів пшениці.
SSR (Simple sequence repeat – прості послідовності, що повторюються) – це тандемні повтори з короткою повторюваної одиницею від двох до шести п.н. [169]. Використання МС-локусів, як маркерів, засноване на поліморфізмі числа повторюваних одиниць і консервативності фланкуючих послідовностей ДНК, прилеглих до мікросателітів [108]. Підбір унікальних праймерів для ПЛР з областей ДНК, які фланкують МС-локус, дозволяє отримувати поліморфні по довжині ампліфіковані продукти, специфічні для певних ділянок геному. Розробка МС-маркерів є досить трудомістким процесом і включає в себе скринінг геномних бібліотек з використанням SSR-проб, сиквенування відібраних клонів, синтез олігонуклеотидних праймерів і перевірку праймерів на індивідуальних зразках геномної ДНК.
У дослідженнях [76] виявлено два мікросателітні повтори, які можуть бути видоспецифічними молекулярними маркерами у пшениці з високим рівнем варіабельності. Можливості МС послідовностей як генетичних маркерів у гексаплоїдної пшениці досліджували в роботах [149], які показали, що у пшениці (GА)n, (GT)n трапляються в середньому через кожні 270 т.п.н. В іншій праці (АС)n МС були виявлені через кожні 292 т.п.н., a (AG)n – через кожні 212 т.п.н. [122]. В подальшому було показано, що послідовність із 70 МС представлено динуклеотидами (які мають великі частоту та довжину і складаються із 40 повторів), тринуклеотидами (1/10 відносно динуклеотидних повторів) та тетрануклеотидами (трапляються дуже рідко). Дослідниками [140] встановлено, що розподіл МС-локусів на різних хромосомах пшениці випадковий, найбільше співвідношення МС спостерігається в геномі В. У праці [142] описано й обговорено стратегії скринінгу МС, які можуть бути застосовані в генетичних дослідженнях і селекції рослин. Ці автори детально описують оригінальний підхід ефективного за часом і вартістю аналізу МС, починаючи з початкового скринінгу для вивчення поліморфізму ДНК потенційних батьківських ліній австралійської пшениці.

Таким чином, для детекції поліморфізму МС широко використовується SSR- (Simple sequence repeat – прості послідовності, що повторюються) ПЛР [59, 149]. МС є багатим джерелом кодомінантних генетичних маркерів, придатних для ідентифікації і встановлення генетичного споріднення генотипів та картування геномів [135, 136].
1.2.2. Мультилокусні молекулярні маркери. Крім маркерів, що виявляють поліморфізм всередині або близько окремих локусів, особливе значення надається маркерами, які мають множинну локалізацію в геномі. Дані маркери виявляють поліморфізм одночасно в декількох ділянках геному, що дозволяє охарактеризувати генотип вже після одного проведеного експерименту. Множинні маркери мають домінантний характер успадкування. Їх використовують при проведенні геномної дактилоскопії та при генетичному картуванні, особливо тих ділянок геному, де не вистачає локус-специфічних маркерів.
До RAPD-маркерів (Random amplified polymorphic DNA – довільно ампліфікована поліморфна ДНК) відносять послідовності ДНК, отримані в результаті ампліфікації геномної ДНК з праймерами довільної структури довжиною 10-11 н.п. [115]. Маркери є домінантними, так як поліморфізм між індивідуумами в основному зводиться до присутності або відсутності ампліфікованого фрагмента ДНК. 
Метод RAPD на пшениці застосовують з різною метою: для створення генетичних карт, картування генів, ідентифікації генотипів, оцінки генетичної різноманітності в популяціях і видах, вивчення генетичних взаємовідносин між видами, підвидами, сортами та ін. Даний метод часто використовують на перших етапах роботи при підборі маркерів, тісно зчеплених з генами, контролюючими господарсько-цінні або морфологічні ознаки [49], в популяційних дослідженнях [9], при насиченні хромосомних карт [139]. У той же час RAPD аналіз має ряд недоліків, пов'язаних з високою чутливістю методу до незначних змін експериментальних умов [75]. Це призводить до низької відтворюваності результатів, отриманих в різних лабораторіях. Для збільшення специфічності RAPD-маркерів їх клонують, сиквенують та підбирають праймери до даної послідовності ДНК довжиною близько 20 п.н. Фрагменти геномної ДНК, що ампліфікуються за допомогою таких праймерів, маркують ту ж область геному, що і RAPD-маркери, але вони є стабільними та відтворюваними. Дані маркери відносяться до типу «STS» та мають назву – SCAR (Sequence characterized amplified region) – ампліфіковані області, охарактеризовані сиквенуванням) [171]. SCAR-маркери, розроблені на основі RAPD-маркерів, зчеплених з господарсько-цінними ознаками (особливо зі стійкістю до захворювань), широко використовуються в селекційних програмах і в популяційних дослідженнях [58]. 

Метод AFLP (Аmplified sequence length polymorphism – поліморфізм довжин ампліфікованих послідовностей ДНК) ґрунтується на вибірковій ампліфікації фрагментів, отриманих при рестрикції геномної ДНК. 
AFLP-технологія, як і RAPD, дає змогу отримувати різні набори фрагментів – фінгерпринти за допомогою ПЛР без попереднього знання їх нуклеотидної послідовності. Поліморфізм фінгерпринту визначається поліморфізмом рестрикційних сайтів і виявляється за наявністю або відсутністю конкретних смуг у гелі. AFLP, як і RAPD, дає змогу вивчати різні локуси не ідентифікованих геномів загалом. Для продуктів ампліфікації за обома технологіями характерне менделівське успадкування, як правило, домінантного типу. Припускають, що AFLP, як і RAPD, локалізовані в основному в некодуючих ділянках ДНК, оскільки вони представляють значну частину геному [156].

Збагачення AFLP-фрагментів транспозонними елементами є однією з модифікацій даного методу. Таку модифікацію називають SSAP (Sequence specific amplification polymorphism – поліморфізм ампліфікації специфічної послідовності) [125]. У цьому методі, ДНК обробляється і адаптери лігуються також як для AFLP, але при проведенні ПЛР один з праймерів підбирається з консервативної області транспозонних елементів. Маркери, отримані з використанням такого підходу, звичайно більш поліморфні, ніж AFLP [37]. SSAP-маркери часто використовують для насичення молекулярно-генетичних карт. Як приклад можна привести роботу з картування геному Ае. tauschii [62].
DAF (DNA amplification fingerprinting – ампліфікація випадкової послідовності ДНК) – метод, подібний до RAPD. Ампліфікація випадкової послідовності ДНК здійснюється застосуванням одного короткого (5-8 основ) олігонуклеотидного праймера з довільною послідовністю, внаслідок чого отримують характерний спектр коротких ДНК-продуктів, що різняться за складом при розділенні електрофорезом в ПААГ із подальшим забарвленням сріблом. В результаті використання DAF на пшениці було з'ясовано, що застосовані праймери здатні детектувати вищий рівень поліморфізму ДНК, ніж у RAPD-аналізі [74]. Встановлено, що DAF-технологія може бути ефективною для визначення поліморфізму між близькими за походженням лініями пшениці, такими як майже ізогенні лінії (NIL) та мутанти [182].

Також останнім часом широко використовують мікрочипові ДНК-технології [32], що застосовуються в біологічних дослідженнях. У дослідженнях деяких науковців [146, 167, 168] як правило використовуються мікрофлюідні чіпи (microfluidic chips) для ідентифікації сортів пшениці на основі аналізу складу нуклеотидних послідовностей генів високомолекулярних глютенінів зерна, а також інших генів, що обумовлюють якість зерна. Однак, показана технологія виявилася малоефективною при диференціації близькоспоріднених сортів пшениці [162].

Молекулярні маркери, розроблені для багатьох важливих ознак пшениці, стали основою селекції із застосуванням маркерів (MAS). В селекційних програмах MAS висуваються такі вимоги до маркерів: 1) скринінг великої кількості різноманітних популяцій за допомогою молекулярних маркерів має бути ефективним; 2) маркери мають бути тісно зчеплені з бажаною ознакою (1 сМ або менше); 3) техніка скринінгу має бути високовідтворюваною в лабораторіях та економічно вигідною при застосуванні [115]. Особливо важливо використовувати молекулярні маркери для картування господарсько цінних ознак, маркування яких потребує забагато часу та витрат.

Таким чином, вибір маркерної системи для вивчення ДНК-поліморфізму пшениці залежить від: 1) напряму та мети досліджень; 2) доступного обладнання і можливостей проведення самого аналізу. Тому деякі дослідники, як видно з огляду літератури, проводять порівняльне вивчення за різними технологіями. Наприклад, при дослідженні зародкової плазми кукурудзи було порівняно ефективності чотирьох важливих типів молекулярних маркерів: RFLP, RAPD, AFLP та SSR (Simple sequence repeat – прості послідовності, що повторюються) [82].

Велике майбутнє для застосування в маркерній селекції різних сільськогосподарських культур відкривається SSR-маркерам (Simple sequence repeat – прості послідовності, що повторюються) – першим, одержаним з використанням ПЛР, високополіморфним маркерам для індивідуальних локусів.
1.3. Використання мікросателітного аналізу для молекулярно-генетичних досліджень геному пшениці м’якої озимої
У світовій практиці до опису генетичного поліморфізму пшениці м’якої озимої, дослідження організації її геному активно залучаються сучасні методи молекулярної генетики. Методики ідентифікації генотипів з використанням МС-маркерів дозволяють більш об'єктивно підійти до з'ясування основного походження сортів і гібридів. Вони мають високу роздільну здатність і характеризуються високим рівнем стандартизації (як за набором маркерів, так і за технікою виконання аналізу). При диференціації й ідентифікації сортів проводять визначення генотипів, описують їхні генетичні особливості, наприклад, алельні характеристики, у такий спосіб відображають унікальність генетичного матеріалу.

Одним з найбільш важливих шляхів використання молекулярних маркерів, у т.ч. і МС, є створення генетичних карт. Локалізація молекулярних маркерів, зчеплених з ознакою, й використання їх у практичних цілях багато в чому залежить від рівня генетичного поліморфізму у МС-локусах. У рослин, в цілому, він значно вищий, ніж такий у кодуючих локусах геномів, що дозволяє використовувати підходи на основі МС-аналізу для побудови й уточнення генетичних карт.

Мікросателіти широко застосовують для вивчення генетичного різноманіття сортів. Так, у відділі загальної та молекулярної генетики Селекційно-генетичного інституту за ними здійснюють диференціацію, ідентифікацію, каталогізацію та паспортизацію генотипів сортів та гібридів сільськогосподарських рослин, зокрема пшениці м’якої озимої [3, 40]. Автор [55] вивчала на молекулярному рівні зміни в генетичному різноманітті пшениці на Півдні України за період здійснення науково-обґрунтованих селекційних програм (1912-2002 роки). Виявлено [56], що значна частина алелів (50,4 %), яка характерна для вихідних генотипів, збережена в генофонді сортів СГІ – НЦНС. Таким чином, зроблений висновок [54], що залучення в селекційні програми різноманітного генетичного матеріалу призвело до збагачення алельного складу генофонду пшениці м'якої озимої Півдня України [56]. Проте, ряд алелів (27,4%), тестованих у вихідних сортів – Банаток, Кримок та інших, елімінувався внаслідок відбору, можливо, як корелюючий з небажаними для селекції ознаками. 
Показано [54], що МС-аналіз, зроблений на вибірці близько 65 сортів різних років створення, за допомогою 25 МС-маркерів лише 3В хромосоми, однієї з найдовших хромосом з геному пшениці м'якої виявив, що відбулося скорочення алельного різноманіття сортів на 23 %, а більше 60 % сортів пшениці, що зареєстровані після 1959 року, мають значну подібність за алелями МС-локусів до сорту Безоста 1 [73], що відображає інтенсивне використання цього сорту в селекційних програмах в Україні.

Інший напрям досліджень МС пшениці пов'язаний із локусом WMS261, що, як було встановлено, тісно зчеплений з геном короткостебловості Rht8 [106]. Аналіз поліморфізму цього локусу у більш ніж 850 сортів пшениці м'якої [173] показав, що основними варіантами його є алелі 165, 174 та 192 п.н. Так, більшість німецьких, французьких та англійських сортів пшениці несуть алель 174 п.н. Сорти Мексики здебільшого несуть алель 165 п.н., для південно-європейських сортів характерний алель 192 п.н. 

МС-маркери знайшли застосування у створенні генетичних карт гена Fr-B1, що контролює морозостійкість, та гена яровизації Vrn-B1 у пшениці. Ця оригінальна робота проведена на рекомбінантних та рекомбінантно-заміщених лініях пшениці сорту Chinese Spring. При цьому ген Vrn-B1 картовано на дистальній ділянці довгого плеча хромосоми 5В в районі, що межує із сегментами хромосом 5А і 5D, які несуть локуси Vrn-A1 та Vrn-D1. Ген Fr-B1 картовано на довгому плечі хромосоми 5В на відстані 40 сМ від центромери [161].

Отже, МС-маркери у пшениці було застосовано для маркування деяких важливих генів або QTL, включаючи гени Rht8 [106], Rht12 та Vrn-1 [81], Fr-B1 та Vrn-B1 [161], вміст білка в зерні [141], ген стійкості до проростання зерна в колосі [153], гени стійкості до іржі [133] та ін.

У 2009 році запропонована методика мікрофлюідного капілярного електрофорезу для аналізу ДНК насіння зернових культур з метою їх однозначної диференціації. Tran-Dinh et al. [162] вивчали австралійські сорти пшениці Frame та Yitpi, які через їх близьку спорідненість було важко ідентифікувати та розрізнити на основі аналізу складу білків зерна за допомогою мікрофлюідного капілярного електрофорезу. Технологія "Лабораторія-на-чіпі" аналізу складу білків показала себе ефективною в диференціації лише 27 (80%) австралійських сортів ячменю, залишивши нерозрізненними чотири пари сортів, і, таким чином, не дав змоги диференціювати всі досліджені сорти. На противагу цьому, аналіз цих же сортів за допомогою МС-маркерів дозволив якісно розрізнити й ідентифікувати їх повністю – як у пшениці так і у ячменю, однак автори зазначають складність його застосування для рутинного використання (табл. 1.2), що зв’язано з необхідністю наявності умов добре обладнаної лабораторії. 
Застосування МС-аналізу також знаходить відображення у дослідженнях генів забарвлення зернівки. Картовані 35 МС-локусів [102], які пов’язані з генами, що визначають забарвлення й опушення колоскової луски. Відомо, що забарвлення колоскової луски є важливим таксономічним показником-диференціатором у пшениці. Опушення колоскових лусок також використовують в систематиці при визначенні різновидів пшениці, в якості морфологічного маркера конкретних хромосом при інтрогрессивній гібридизації, ідентифікації моносомних рослин за фенотипом, встановлення гомозиготності створених заміщених ліній [102].
Таблиця 1.2

Порівняння технологій "Лабораторія-на-чіпі" аналізу складу білків сортів та аналізу сортів за МС-маркерами
	Деякі показники
	"Lab-on-a-Chip" аналіз складу білків
	"Lab-on-a-Chip" аналіз МС-локусів

	Тривалість дослідження
	15 хв.
	5 годин

	Вартість дослідження
	4 US$ за

1 зразок
	30 US$ за

1 зразок


Іншим напрямом використання МС-аналізу для молекулярно-генетичних досліджень геному пшениці м’якої озимої є дослідження сортів за МС-локусом Xtaglgap-1В. Визначеннями null-алеля за цим МС-локусом пов’язане з відсутністю 1BS хромосоми та надає підставу вважати наявність у цьому місці 1RS транслокації та у такий спосіб визначати 1RS.1BL транслокацію у сортів пшениці м’якої озимої. Проведене тестування присутності 1RS:1BL, 1RS:1АL транслокації в генотипах 25 сучасних сортів (2002-2006 рік реєстрації) та селекційних форм за допомогою молекулярних маркерів REMS1303, SR1R003 та секалін-специфічного -sec-P3+ -sec-P4 засвідчили наявність короткого плеча 1RS хромосоми жита у колекції сортів та зчеплене успадковування специфічних до жита алелів за досліджуваними локусами з генами Lr26 та Sr31 [45]. Автори зазначають [54], що отримані дані можуть бути використані в селекції для підвищення ефективності добору селекційних форм з певними ознаками. 

За допомогою МС-маркерів проводять ДНК-типування генотипів рослин [96], вони використовуються під час вивчення й тестування колекції генбанків, реєстрації й паспортизації сортів. У ряді досліджень [54-56], рекомендоване використання МС-аналізу та розробленої бази даних алелів МС-локусів українських сортів для проведення доборів з метою створення сортів лінійного типу на основі існуючих сучасних гетерогенних сортів пшениці [56], підвищення ефективності реєстрації нових сортів пшениці м'якої озимої та юридичного захисту авторських прав [33], а також для диференціації та ідентифікації сучасних сортів, зокрема тих, що мають спільне походження з одного селекційного центру, під час проходження експертизи в системі державного сортовипробування. 
1.4. Морфологічний та молекулярно-генетичний методи диференціації для захисту нових сортів пшениці м’якої озимої
Нові сорти рослин – це об’єкти права інтелектуальної власності, є науковою продукцією із високою урожайністю, поліпшеною їх якістю або кращою стійкістю до шкідників і хвороб, здатністю значно збільшити продуктивність і якість продукції у сільському господарстві. Більшість порушень авторських прав, так чи інакше, пов'язана з протиправним копіюванням об'єктів авторського права [5]. Часто нові українські сорти рослин продають без використання ліцензійних договорів.
В Україні Закон "Про охорону прав на сорти рослин" був прийнятий у 1993 р. [18]. Протягом 10 років цей Закон діяв недостатньо ефективно. За цей час селекціонери України надали заявки на отримання патентів на 164 сорти, позитивний висновок експертизи отримано на 55 сортів, видано патенти на 33 сорти, експертиза інших сортів продовжується. Причини слабкої активності селекціонерів у бажанні отримати патент на свій сорт полягають в тому, що автор не бачить реальної вигоди від патенту, оскільки не має можливості контролювати ринок насіння і впливати на поширення посівного матеріалу свого сорту законним шляхом [24, 41]. Такий стан призвів до перегляду законодавства України у сфері охорони прав на сорти рослин.

Верховною Радою України 17 січня 2002 р. прийнятий в новій редакції Закон України "Про охорону прав на сорти рослин". Наукові та правові засади державної реєстрації сортів рослин, як об'єктів інтелектуальної власності, ґрунтуються на:

- ботанічних, частково морфологічних та фізіологічних ознаках рослин, систематиці, біохімії, загальній біології, аналітичній хімії, землеробстві та рослинництві;

- майнових і немайнових правах, які з'являються в процесі їх набуття та реалізації, а також володіння, використання, відчуження, оренди, заповіту, дарування, продажу, передачі в управління, лізингу та інше [7].

Відносини, що виникають при цьому між роботодавцем і автором сорту, власником і його користувачем забезпечують постійне поліпшення національних сортових ресурсів основного біологічного засобу збільшення виробництва сировини та продуктів харчування, справедливого розподілу прибутків [1]. Згідно з чинним законодавством України процедура набуття прав на сорт рослин, окрім Закону України «Про охорону прав на сорти рослин», визначається Положенням про Державну службу з охорони прав на сорти рослин, затвердженим постановою Кабінету Міністрів України від 19 серпня 2002 року № 1182, Правилами складання та подання заявки на сорт, затвердженими наказом Міністерства аграрної політики України від 3 вересня 2002 року № 249. Правова охорона селекційних досягнень здійснюється і Міжнародною конвенцією про охорону селекційних досягнень (1961), надаючи українським селекціонерам можливість користуватися захистом міжнародного права у використанні своєї інтелектуальної власності. Щодо міжнародних механізмів захисту сортів рослин, як інтелектуальної власності селекціонерів, у світі існують юридичні фірми та асоціації оригінаторів сортів, які захищають свої матеріальні і правові інтереси. Зокрема, у Франції діє асоціація з насінництва Gniss, яка об'єднує близько 90 селекційних компаній та контролює 330 тис. га насінницьких посівів. У Німеччині подібною організацією виступає Асоціація селекціонерів BDP, яка є представником політичних і економічних інтересів всіх німецьких селекціонерів і фірм, які торгують насінням сільськогосподарських культур [26].

Визначення критеріїв сорту, таких як відмінність, однорідність та стабільність, – надає сорту статусу товару, який має інтелектуальну господарсько-біологічну та споживчу вартість. Визначення відмінності, однорідності, стабільності та новизни сортів здійснюється шляхом проведення експертизи на їх диференціацію та ідентифікацію, яка включає описову характеристику 35 морфологічних ознак рослин пшениці. Також йде впровадження молекулярно-генетичних методів, зокрема молекулярних маркерів при експертизі нових сортів. Правове забезпечення державної реєстрації сортів рослин є основою сучасного насінництва [7].
1.4.1. Тест на відмінність, однорідність та стабільність. Сучасні сорти рослин є матеріальним та інтелектуальним надбанням України, що використовуються у селекційному процесі та формуванні національних сортових ресурсів, у державній науково-технічній експертизі сортів рослин, а також забезпечують стабілізацію й збільшення обсягів виробництва продукції рослинництва, що складає основу продовольчої безпеки держави. 

Україна стала членом Міжнародного союзу з охорони нових сортів рослин (Union pour la Protection des Obtentions Végétales, UPOV), підписавши конвенцію у червні 1995 року. Мета конвенції UPOV полягає у забезпеченні визнання державами-членами союзу нових сортів рослин шляхом надання на них виключного права власності. Як член UPOV, держава бере на себе зобов’язання охороняти права селекціонерів на основі принципів, які отримали міжнародне визнання і підтримку [16, 20, 43]. Експертна оцінка для державної реєстрації сортів та прав на них здійснюється при проведенні експертизи з визначення критеріїв охороноздатності (ВОС-тест: відмінність, однорідність, стабільність) [22, 31].
За чинним законодавством, сорт відповідає умові відмінності, якщо за проявом його ознак він чітко відрізняється від будь-якого іншого сорту, загальновідомого до дати, на яку заявку вважають поданою. Сорт, що протиставляється заявленому, вважається загальновідомим, якщо: він поширений на певній території в будь-якій державі; відомості про прояви його ознак стали загальнодоступними у світі, зокрема шляхом їх опису в будь-якій оприлюдненій публікації; його представлено зразком у загальнодоступній колекції; йому надано правову охорону і/або його внесено до офіційного реєстру сортів будь-якої держави, при цьому його вважають загальновідомим від дати подання заявки на надання права чи внесення до реєстру. Сорт вважають однорідним, якщо з урахуванням особливостей його розмноження всі рослини цього сорту залишаються достатньо схожими (однорідними) за своїми основними ознаками, зазначеними в описі сорту. Сорт вважають стабільним, якщо його основні ознаки, відзначені в описі сорту, залишаються незмінними після неодноразового розмноження чи, у разі особливого циклу розмноження, у кінці кожного такого циклу [19].

Згідно з вимогами нормативних актів UPOV охорона нового сорту рослин може бути надана тільки у випадку, якщо за результатами проведеної експертизи він показав свою відповідність вимогам охорони [1, 22]. Експертиза на ВОС-тест базується, головним чином, на польовій експертизі уповноваженим органом, або (у деяких випадках) на базі польового випробування, здійсненого селекціонером. Експертизу нових сортів рослин проводять гармонізовано в усіх країнах – членах Союзу. Така гармонізація є важливою, оскільки вона поліпшує співробітництво з ВОС-тесту, а також допомагає забезпечити ефективну охорону за рахунок розроблення гармонізованих, визнаних на міжнародному рівні описів сортів, які знаходяться під охороною [1, 17].

Відповідно до «Правил проведення кваліфікаційної експертизи сортів рослин», проведення польової експертизи рослин на відмінність, однорідність та стабільність здійснюється за відповідними Методиками проведення експертизи на ВОС [34]. В Україні постала необхідність детального морфологічного вивчення сортового генофонду сільськогосподарських видів рослин з метою розроблення нових уніфікованих та удосконалення існуючих методик тестування ВОС. ВОС-тест – морфоописовий метод, який охоплює певний набір якісних та кількісних ознак. Його застосовують з метою створення кодових формул сортів. Ідентифікація формул кодів сортів даного виду дозволяє зробити висновок про відмінність чи схожість сорту, який проходить експертизу, від визнаного сортового генофонду країни [17].

Для проведення морфологічного опису сорту в Методиках наведені «Таблиці ознак» з наведеними шкалами градацій, де кожному зі словесних визначень ознаки присвоєно відповідний код, а для більш чіткої оцінки ступеня прояву ознаки наведено еталонні сорти. Відповідно до вимог виробництва, розвитку науки, накопичення досвіду випробування сортів Методики державного випробування сортів постійно вдосконалюються. З метою розширення бази даних сортів-еталонів актуальними є дослідження з вивчення колекцій сортів і пошуку сортів-претендентів на еталони для доповнення Методик на ВОС [23].

Систематичне поліпшення нових сортів у селекційному процесі та занесення їх до Реєстру сортів рослин вимагає вивчення агрономічних, біологічних властивостей, екологічної безпеки у проходженні експертизи ВОС-тесту [48]. Експертиза пшениці на ВОС потребує ідентифікацію за 35 ознаками, серед яких морфологічні ознаки проростків, стебла з листками, колоса, зернівки, габітусу рослини та типу розвитку, які порівняно легко можна визначити візуально [28]. За даними авторів [47] найбільш сталими морфологічними ознаками у пшениці є: антоціанове забарвлення колеоптиля, форма куща, наявність або відсутність остюків, форма колоса, форма колоскових лусок та наявність опушення і воскового нальоту на них. Меншою стабільністю, а тому і складністю при диференціації відзначаються [47, 48]: довжина і щільність колоса, довжина стрижня колоса, кількість колосків у колосі, довжина остюків, розміри колоскових лусок та щільність облягання ними зернівки.

1.4.2. Впровадження молекулярно-генетичного аналізу в експертизу сортів. Зростаюча кількість сортів-кандидатів, зниження їх мінливості за морфологічними ознаками сприяє надмірному зростанню витрат на визначення новизни, що викликало необхідність удосконалення діючих процедур оцінки сортового різноманіття, особливо що стосується відмінності, однорідності, стабільності [6]. Задля оцінки ефективності використання молекулярних маркерів у системі реєстрації нових сортів рослин в UPOV створено робочу групу з аналізу біохімічних і молекулярних методів ДНК-профілювання, яка рекомендувала [166] впровадити молекулярні методи у процедуру встановлення відмінностей між сортами-кандидатами. Використання молекулярних маркерів є одним з найбільш ефективних методів ДНК-профілювання генотипів рослин, оцінки їх генетичного різноманіття та спорідненості між ними [96]. Так, на 44 сесії засідання UPOV (жовтень 2010 року) головними критеріями придатності молекулярних методів для диференціації сортів були: відтворюваність результатів між лабораторіями при умові ідентичності видів обладнання, на якому проводяться аналізи; повторюваність у часі; дискримінаційна сила; можливості для створення бази даних; доступність методології [165]. Широко обговорюються проблеми вдосконалення технологій та появи нового обладнання в тому сенсі, щоб дані, отримані різними методами, узгоджувалися один з одним. Молекулярні методи, що планується залучати для профілювання сортів, обмежені вимогами, за якими дані повинні бути повторюваними, та відтворюваними. За цими критеріями, показана доречність використання SSR та в майбутньому SNP-аналізів, тоді як застосування інших технік, таких як CAPS чи SCAR поки блоковано, бо можливості їх повноцінного використання для ДНК-профілювання сортів рослин до цього часу не вивчені [165]. Впровадження аналізу SNP у пшениці дещо ускладнено, у зв’язку з тим, що ця культура має складний геном, представлений трьома гомеологічними субгеномами, і при знаходженні поліморфізму за одиночним нуклеотидом буває складно віднести цей поліморфізм до якогось з субгеномів. Для проведення поточних досліджень це представляє труднощі.
На даний час, МС-аналіз широко використовується в селекції рослин і геномних дослідженнях. Він є основою картування генів і локусів кількісних ознак (Quantitative trait loci, QTLs), визначення філогенетичних зв’язків і порівняльної геноміки [60, 89, 100, 113, 114, 157]. Зокрема, міжнародною організацією UPOV на 45 сесії запропоновано [165, 166] використання молекулярних маркерів, а саме рекомендованого набору з восьми МС-маркерів для диференціації сортів пшениці. Так, у 2013 році UPOV розроблено наступну схему застосування мікросателітних (МС) маркерів [164]:
1.
Сорт-кандидат приймається до офісу, де проводиться тестування. Потім його аналізують, використовуючи набір з восьми узгоджених МС-локусів, які мають різну хромосомну локалізацію в геномі пшениці.

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

3.
Якщо сорт-кандидат можна чітко розрізнити за допомогою набору з восьми узгоджених МС-маркерів, вважається, що це відмінний сорт. За основу критерію для розрізнення сортів може служити різниця у алельному складі хоча б за одним МС-локусом, за яким сорт-кандидат і референсний сорт є досить однорідними. Проте, можуть бути використані і більш суворі вимоги (наприклад, різні алелі у більш ніж одному МС-локусі, тобто відмінності за більш ніж одним маркером).

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

5.
Якщо сорт-кандидат не може бути чітко відокремлений від інших загальновідомих сортів, тоді для проведення його польових випробувань вибирають сорти, від яких він не відрізняється (відповідно до узгодженого критерію). 
6.
Процес повторюється для всіх сортів-кандидатів, і польові випробування плануються таким чином, щоб подібні між собою сорти вирощувалися близько один до одного з тим, щоб полегшити порівняння між найбільш подібними групами сортів-кандидатів / референсних сортів. При плануванні можна також використовувати інформацію, отриману від оригінатора сорту з технічної анкети.

7.
Всі сорти-кандидати висівають у польових випробуваннях, щоб перевірити однорідність і стабільність релевантних, немолекулярних 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 різноманітності українських сортів пшениці озимої, а також з метою моніторингу спрямованості селекційних процесів, що відбуваються на молекулярному рівні в генофонді вітчизняних сортів [54]. Також UPOV обговорені можливості використання молекулярних геноспецифічних маркерів, що безпосередньо і статистично надійно пов’язані з традиційними фенотиповими ознаками рослин, які не можуть бути візуально оцінені в полі, або ж їх оцінка вимагає проведення додаткових спеціальних заходів (наприклад, ознаки стійкості до хвороб) [166]. Щодо калібрування порогових рівнів чутливості для молекулярних ознак проти мінімальних дистанцій в традиційних фенотипічних ознаках та появи небезпеки рівноймовірно різних рішень про відмінність сорту за цими двома групами показників, через відсутність чіткого зв'язку між дистанціями за молекулярними маркерами та фенотиповими ознаками [39], запропоновано пари сортів, які не відрізняються за фенотиповими ознаками, розглядати на відмінність за молекулярними маркерами [166].
За дослідженнями, проведеними у СГІ – НЦНС [25], більшість вітчизняних сортів самозапильних культур відносилися до гетерогенних і були непридатними для правового захисту за кордоном відповідно до положень тесту UPOV для оцінки сортів на відмінність, однорідність, стабільність (ВОС-тест). Недостатня захищеність вітчизняних сортів може спровокувати їх «запозичення» як з боку конкурентів в Україні, так і за її межами, в результаті чого СГІ – НЦНС може понести значні збитки. Тому селекціонери-науковці інституту докладають спільних зусиль для виправлення такого становища, прагнучи підвищення ступеню правової захищеності сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ – НЦНС.
Загалом впровадження молекулярних маркерів в систему сортовивчення з метою створення сортів лінійного типу та добору генотипів пшениці з певними властивостями підвищить ефективність вітчизняної селекції й сприятиме надійному захисту авторських прав селекціонерів.
1.5. Виявлення асоціацій алелів мікросателітних локусів з агрономічними та морфологічними ознаками
Пшениця м’яка озима (Triticum aestivum L.) є однією із найважливіших і широко вирощуваних продовольчих культур у світі, і тому підвищення врожайності зерна – одне з основних завдань різних селекційних програм по всьому світу. Серед основних компонентів врожайності пшениці відзначаємо такі селекційні ознаки, як кількість колосів на рослині, кількість зерна в колосі, маса 1000 зерен [150]. Маса зерна є об’єктом для селекції не тільки в якості компонента врожайності зернових, а й через його вплив на вихід борошна та вміст білка, який також впливає на властивості помелу та випічки [86]. Деякі інші агрономічні ознаки, включаючи дату цвітіння, висоту рослини (ВР), об'ємну масу зерна (натуру), також впливають на врожайність пшениці [77]. Зусилля селекціонерів щодо збільшення врожайності цієї культури фактично спрямовані на те, щоб прогодувати зростаючу більшість населення з урахуванням мінливих вимог ринку. Ця задача вже давно реалізуються в Україні, де наукова селекція пшениці почалася більше 100 років тому. Протягом більше ніж одного століття південь України розглядається як основний регіон країни з виробництва пшениці м’якої озимої, регіон багатий на чорноземи, що має відносно сухий клімат. Особливий підхід до селекції, який був застосований в СГІ – НЦНС [120] і полягає в використанні традиційних і нетрадиційних методів, таких як культура пиляків, біохімічних і молекулярних маркерів дав змогу отримати нові сорти пшениці м’якої озимої з високим потенціалом врожайності і добре вираженими рисами адаптації. На даний час, великий прогрес в традиційній селекції посилюється впровадженням технології застосування нових молекулярних маркерів, що сприяє росту ефективності “традиційного” селекційному процесу [63]. Зокрема, зростає кількість виявлених у пшениці м’якої озимої локусів кількісних ознак, асоційованих з агрономічно важливими ознаками, у тому числі пов’язаних з ВР, датою колосіння (ДатК), врожайністю, кількістю пагонів на рослину, кількістю продуктивних стебел на одиницю площі, довжиною колосу, кількістю колосів, кількістю зерна та масою зерна [90, 95, 105, 109, 118, 181].
З розвитком генетичних карт з уточненим розташуванням все більшого числа МС-локусів [157] з'явилася прекрасна можливість для практичного використання знайдених асоціацій алельного стану МС-маркерів з важливими агрономічними та морфологічними ознаками. За минулі декілька років розвиток нових молекулярних інструментів та біоінформатики призвів до заміни попереднього аналізу локусів кількісних ознак асоціативним картуванням. Завдяки останньому, наприклад, в геномі пшениці м'якої озимої були виявлені 14 локусів (шість на 2D та по чотири на 5A та 5D), які демонструють істотну асоціацію їх алелів з різними морфологічними ознаками зерна (у тому числі площею, довжиною і шириною) і якістю помелу [64, 65]. Асоціативне картування було також плідним у генетичних дослідженнях довговічності насіння, його спокою, дожнивного проростання та великої кількості інших агрономічних ознак [117, 134, 144, 145]. Останнім часом велика кількість МС-локусів була знайдена та застосована в генетичному картуванні та в селекції у якості маркерів [138, 180], при генетичному аналізі популяцій [85, 87], оцінці різноманітності пшеничної зародкової плазми [151, 152]. Так, виявлення хромосомних ділянок, відповідальних за експресію важливих агрономічних ознак, може полегшити і поліпшити процес селекції.
Відомо, що врожай зерна є інтегральною ознакою, яка реалізується через численні складові, такі як маса 1000 зерен (МТЗ), кількість зерен в колосі, маса зерна на колос, кількість фертильних пагонів на рослину тощо. Генетично врожай пшениці або компоненти врожаю контрольовані множиною генів з адитивним, адитивний × адитивний (епістаз) ефектами та взаємодіями генотипу і довкілля [177]. Збільшена маса зерна була однією з ключових ознак при доместикації та зберігає свою привабливисть в сучасній селекції пшениці, отже, є важливим напрямком генетичних і селекційних досліджень пшениці [80, 158, 170]. МТЗ як один з найважливіших компонентів врожаю зерна залежить від багатьох факторів, які розвиваються на попередніх етапах онтогенезу. У зв'язку з полігенною природою, МТЗ зазвичай показує низьку успадковуваність і, отже, практично важливо отримати більш детальну інформацію про локуси кількісних ознак, що регулюють цю ознаку. Показано, що МТЗ контролюється значним числом локусів кількісних ознак, розташованих на різних хромосомах [77, 121]. Ряд досліджень також було проведено для знаходження QTL, що впливають на морфологічні ознаки зерна пшениці, такі як довжина та ширина зернівки [64, 163]; кілька QTLs, що значно впливають на довжину зернівки, ширину та масу в різних картуючих популяціях були визначені у пшениці м'якій озимій дослідниками. [83].
Ряд молекулярно-генетичних досліджень стосується визначення МС-маркерів, пов’язаних з кольором зерна. Червоний колір зерна зустрічається в найбільш поширених європейських сортів пшениці [126]. Він контролюється одним із трьох домінантних алелів R-A1 (на хромосомі 3AL) [110], R-B1 (3BL) [130] і R-D1 (3DL) [117]. Навпаки, білий колір зерна визначається рецесивними алелями, тобто r-A1, r-B1 та r-D1 [126]. Основними генами, що описані в літературі та які визначають забарвлення луски, як відомо, є (Rg1, Rg2, Rg3, Bg), за антоціанову пігментацію колеоптиля (Rc-A1, Rc-B1, Rc-D1), пиляків (Pan1, Pan2), вушок листової піхви (Ra1, Ra2, Ra3), соломи (Pc1, Pc2) та зерна (Pp1, Pp2) [128]. Було знайдено, що пігментом зерна є похідне катехіну - таніну, що генерується в процесі біосинтезу флавоноїдів та пов'язане з економічно важливими характеристиками, такими як: яскравість пшеничного борошна, що безпосередньо впливає на ґатунок борошна й хлібопекарські якості та тривалість періоду спокою зерна [91, 92]. Зі структурної точки зору антоціани є глюкозидами; своєю будовою вони близькі до флавонів [51, 88]. Червоний колір зерна пов'язаний з більш високим вмістом гірких фенольних компонентів, низькою активністю гідролітичних ферментів та кращою стійкістю до передчасного проростання [126]. Ступінь червоного кольору є адитивним, інтенсивність червоного кольору залежить від кількості R алелів, і тільки ті гомозиготи, що мають рецесивні алелі за трьома генами можуть мати бути білий колір зерна (R-A1a, R-B1a та R-D1a). Li та ін. [117] картували гени, що контролюють характер червоного кольору зерна у сорту пшениці Chuanmai 42, що походить з синтетичної гексаплоїдної пшениці за даними аналізу МС-маркерів, та запропонували корисні молекулярні маркери для селекції пшениці з білим кольором зерна, використовуючи синтетичну гексаплоїдну пшеницю та, зокрема, сорт Chuanmai 42 в якості генетичних ресурсів.
1.6. Проблеми диференціації сучасних сортів пшениці
Таким чином, аналіз літератури показав, що наукова періодика містить багато даних щодо вивчення молекулярно-генетичного поліморфізму пшениць у світі, але існує небагато досліджень, що стосуються визначення алельного різноманіття вітчизняної зародкової плазми. Крім того, за дослідженнями, проведеними у СГІ – НЦНС [25, 56], більшість вітчизняних сортів самозапильних культур відносяться до гетерогенних, представлені декількома генотипами та непридатні для правового захисту за кордоном, відповідно до положень ВОС–тесту UPOV. Раніше за часів СРСР існувала стратегія створення сортів-популяцій, адже ареал розповсюдження деяких сортів сягав мільйонів гектарів і один і той самий сорт вирощувався в різних еколого-географічних зонах. Під час районування сортів самозапильних культур ВОС-тест в системі державного сортовипробування поки що включає лише візуальний контроль морфологічних ознак рослин. Контроля біохімічних ознак пшениці, ДНК-профілювання чи детекції молекулярно-генетичного поліморфізму на ріні ДНК не проводиться [41]. Зокрема, дуже складно розрізнити сорти, що створені в єдиному селекційному центрі та близькі за генами, які контролюють адаптивність рослин, через що такі сорти можуть виглядати близькими і за морфологією. Застосування МС-маркерів для диференціації та ідентифікації сортів пшениці у такій ситуації надає правовий захист сучасним українським сортам, а також є необхідним для контролю чистоти насіння пшениці для попередження можливих засмічень [40].
Окрім того, в науковій літературі немає жодних даних щодо пошуку асоціацій між наявністю певних алелів конкретного МС-локусу у пшеничному генотипі та рівня дослідженої ознаки, проте цей напрямок у розвинених країнах має пріоритетне фінансування та знаходить пряме застосування в селекційній практиці.
Отже, однією з основних задач нашого дослідження було визначили філогенетичну спорідненість та молекулярно-генетичне різноманіття серед сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ–НЦНС за допомогою 17 МС-маркерів, а також співставити ці результати з поліморфізмом за господарсько цінними ознаками, а саме: датою колосіння (ДатК), висотою рослини (ВР), довжиною колосу (ДК), забарвленням колосу (ЗК), довжиною остюків (ДО), забарвленням зерна (ЗЗ), площею проекції зернівки на площину (ПЗ), довжиною зернівки (ДЗ), шириною зернівки (ШЗ), периметром проекції зернівки на площину (РЗ), округлістю зернівки (ОЗ), масою 1000 зерен (МТЗ). Оскільки дослідження проводили впродовж двох – чотирьох сільськогосподарських років, очікувалася сприятлива можливість співставити сортові рівні цих ознак із наявністю певних алелів, тобто дослідити асоціації цих ознак із молекулярними маркерами. 

Тож, незважаючи на значні успіхи молекулярної генетики для вирішення задач селекції та насінництва пшениці м’якої озимої, залишається відкритим питання впровадження нових молекулярно-генетичних підходів для диференціації та ідентифікації сучасних близьких за походженням сортів пшениці, а також виявлення можливих асоціацій господарсько цінних ознак із молекулярними маркерами, чому і присвячено дану роботу.

Розділ 2

МАТЕРІАЛИ ТА МЕТОДИ ДОСЛІДЖЕННЯ
Науково-дослідну роботу проводили протягом 2009-2014 років у відділі загальної та молекулярної генетики Селекційно-генетичного інституту – Національного центра насіннєзнавства і сортовивчення (до квітня 2012 р. – відділ молекулярної генетики Південного біотехнологічного центру в рослинництві НААН) (м. Одеса, Україна).

2.1. Рослинний матеріал

Матеріалом для дослідження слугували 46 cортів пшениці м’якої озимої (Triticum aestivum L.) селекції СГІ – НЦНС, зареєстровані в Державному реєстрі сортів України у 2003 – 2013 роках [10]. Походження досліджених сортів представлено у табл. 2.1.
Сорти Альбатрос одеський та Безоста 1 (два колекційні зразки) залучені в якості еталонних зразків згідно рекомендацій Українського інституту експертизи сортів рослин Міністерства аграрної політики та продовольства України, де вказані сорти залучаються як національні стандарти для проведення експертизи сортів пшениці м’якої озимої (Triticum aestivum L.) на відмінність, однорідність і стабільність (ВОС-тест) з метою захисту прав селекціонерів [143]. Сорт Альбатрос одеський був створений і рекомендований [119] для селекційної практики та виробництва як генетичне джерело високої продуктивності, морозостійкості, посухо-жаростійкості, відмінних показників якості, тому ми використовували цей сорт як еталонний у польових дослідженнях. Оскільки вказані сорти були проаналізовані раніше за зазначеними МС-локусами [56], вони були взяті у дослідження разом із використаними маркерами молекулярної маси pUC19 DNA / MspI та 100 bp DNA Ladder.
Таблиця 2.1
Походження сортів пшениці м’якої озимої (Triticum aestivum L.)
	Сорт
	Походження
	Рік*

	1
	2
	3

	Альбатрос одеський**
	(М57 х Маяк) х Промінь
	1990

	Антонівка
	Еритроспермум 8873/01 х Струмок
	2008

	Безмежна
	Еритроспермум 1674/01 (Еритроспермум 1818/94 х Еритроспермум 1514/92)
	2008

	Безоста 1 
(зразки 1, 2)**
	Безоста 4 [Лютесценс 17/Скороспелка 2]
	1955

	Благодарка одеська
	(Еритроспермум 8856/91 х Еритроспермум 1018/89) х Еритроспермум 8875/91
	2009

	Борвій
	Еритроспермум 3552/2003 {(Обрій х Південня Зоря х Донська напівкарликова) х Альбатрос одеський }
	2010

	Бунчук
	Еритроспермум 980/2001 {[Ніконія (Дніпровська 789 х Південна Зоря) х Ольвія] х Альбатрос одеський}
	2009

	Ватажок
	Еритроспермум 1971/2005 (Ніконія х Струмок) х Куяльник
	2011

	Годувальниця одеська
	(Одеська 267 х Бриз) х Лінія Л 13398
	2009

	Голубка одеська
	Еритроспермум 3264/04 (Лада одеська х Еритроспермум 1177/08)
	2011

	Господиня
	Одеська 161 х Вікторія одеська
	2007

	Гурт
	Еритроспермум 1674/2007 {[(ТР114/65А х Прибій)] х Одеська напівкарликова)} х Лерма Рохо х Кавказ х Альбатрос одеський
	2013

	Дальницька
	[(Лютесценс 2784 х Еритроспермум 3484) х Бриз]
	2005

	Продовження табл. 2.1

	1
	2
	3

	Доброчин
	Еритроспермум 2763/2006 (Зарниця х Куяльник)
	2013

	Довіра
	Струмок х (SD 8011 х Одом)
	2009

	Дюк
	Еритроспермум 2013/2002 (Кірія х Ніконія)
	2008

	Епоха одеська
	Куяльник х Вікторія одеська
	2010

	Єдність
	[(Лютесценс 13193 х Вимпел) х Застава]
	2008

	Жайвір
	Еритроспермум 2394/2002 (Куяльник х Селянка) х Ніконія
	2010

	Журавка одеська
	Еритроспермум 2114/04 (Еритроспермум 302/97 х Куяльник)
	2011

	Заграва одеська
	Українка одеська х Красуня одеська
	2010

	Заможність
	Знахідка одеська х Вікторія одеська
	2008

	Запорука
	Еритроспермум 3026/2000 {Еритроспермум 1276/86 [(Олесенс дварф x Одеська 16) х Обрій] х Одом} х Одеська 132
	2008

	Зміна
	(Одеська червоноколоса х Ольвія) х Альбатрос одеський 
	2007

	Зорепад
	Еритроспермум 41852/2003 [(Одеська червоноколоса х Ольвія)] х Альбатрос одеський
	2011

	Істина одеська
	(Одеська 267 х Бриз) х Лютесценс 162/92
	2010

	Кірія
	Еритроспермум 1476/96 {(Обрий х Південна Зоря) х Лан} х Ювілейна 75
	2004

	Княгиня Ольга
	Еритроспермум 62/05 [(Обрій х Triticum erebuni) х Одеська 162] х Українка одеська2
	2011

	Косовиця
	Еритроспермум 1514/92 х Лада одеська
	2008

	Красень
	{(Ольвія х Одеська червоноколоса) х Обрій} х Лузанівка одеська

	2009

	Продовження табл. 2.1

	1
	2
	3

	Куяльник
	Еритроспермум 2114/96 {(Одеська червоноколоса х Ольвія) х Альбатрос одеський}
	2003

	Ластівка одеська
	Еритроспермум 68/06 [(Донська напівкарликова х Aegilops variabilis) х Українка одеська] х Ніконія
	2011

	Лебідка одеська (зразки 1, 2)
	Лютесценс 1347 (Нагорода х Лузанівка одеська)
	2011

	Литанівка
	(Лютесценс 14489 х Лютесценс 1589) х Надія
	2008

	Ліона
	Еритроспермум 1822/98 {Феругінеум 1746/91 Одеська 16 х Еритроспермум 1452/83 [(ТP114/65А х Прибій) х Одеська напівкарликова] х (Лерма Рохо х Кавказ 2)} х Альбатрос одеський
	2005

	Місія одеська
	Красуня одеська х Вікторія одеська
	2009

	Небокрай
	Еритроспермум 40593 (Ювілейна 75 х Струмок)
	2011

	Оксана
	567/95 Обрій х (Одеська напівкарликова х Triticum palmovae)
	2007

	Отаман
	{(Зорянка х Вікторія одеська) х Ніконія} х {(Обрій х Донська напівкарликова)} х Альбатрос одеський 
	2008

	Пилипівка
	Еритроспермум 32040/2006 (Одеська 267 х Селянка)
	2011

	Подяка
	Еритроспермум 1118/2000 {Еритроспермум 1312/94(Котовчанка х ярова пшениця Еритроспермум 24/67(Костенко))} х Струмок
	2008

	Польовик
	Еритроспермум 2551/2005 [(Ольвія х Золотоколоса) х Альбатрос одеський] х Ніконія
	2009

	Пошана
	Еритроспермум 2549/93 [(Донська напівкарликова х Ольвія) х Альбатрос одеський]
	2004

	Скарбниця
	Панна х Фантазія одеська
	2007

	Продовження табл. 2.1

	1
	2
	3

	Служниця одеська
	(Одеська 267 х Бриз) х Лінія Л 13398
	2009

	Турунчук
	Еритроспермум 9480/2000 [(ТАМ200 х ORANTA) х Ніконія] х Струмок
	2008

	Ужинок
	Еритроспермум 2782/2003 [(Спартанка х Одеська напівкарликова) х Triticum palmovae] х Леля
	2010

	Хист
	Еритроспермум 2764/2006 (Фантазія одеська х Злагода) х Ліона
	2013


Примітки: * – рік занесення у Реєстр сортів рослин України [10]; ** – Альбатрос одеський та два колекційні зразки сорту Безоста 1 взяті у дослідження в якості стандартних (еталонних) зразків

2.2. Схема польового експерименту
Насіння 48 сортів, надане лабораторією сортовивчення та моделювання селекційного процесу СГІ─НЦНС, локалізованою в Одесі, Україні, було висіяне в полі (46° 27' 3" північної широти, 30° 39' 18" східної довготи) мікроділянками. Від кожного сорту рендомізованим способом взято по п’ять типових колосів для мікросателітного аналізу (МС-аналізу), з них один використаний для подальшого розмноження за схемою «колос-ряд» та досліджень за господарсько цінними ознаками у 2010-2011, 2011-2012, 2012-2013, 2013-2014 сільськогосподарських роках (див. підрозділ 2.7). За «Методикою ВОС-тесту на відмінність, однорідність та стабільність сортів пшениці м’якої (Triticum aestivum L.)», потомство родоначального колоса пересівали кожного року за схемою “колос-ряд” для зниження ймовірності засмічення, неминучого у випадку простого пересіву вимолоченого із снопа зерна. Кожного сезону проводили МС-аналіз для визначення чистоти насіння та попередження можливого засмічення, яке при пересіві за схемою “колос-ряд” менш ймовірне, але все ж можливе. 
Сорт пшениці м’якої озимої Альбатрос одеський слугував сортом-еталоном у польовому досліді. Його сіяли один раз на кожні вісім досліджуваних сортів (сорти висівали по два ряди кожний) для точної реєстрації усієї множини ознак аналогічно тому, як передбачено [143] «Методикою ВОС-тесту на відмінність, однорідність та стабільність сортів пшениці м’якої (Triticum aestivum L.)». Сорт Альбатрос одеський характеризується двома балами за ознакою «довжина остюків» (ДО), трьома балами за ознакою «забарвлення колосу» (ЗК) та п’ятьма балами за ознакою «довжина колосу» (ДК).

2.3. Виділення рослинної ДНК та визначення її концентрації
Тотальну ДНК виділяли з п’яти індивідуальних проростків взятих рендомізованим способом з п’яти типових колосів досліджуваних сортів пшениці м’якої озимої. Виділення ДНК з 7-добових етиольованих проростків проводили згідно методики [21]: проросток заливали 500 мкл лізуючого буферу зі CTAB: 1,4 M NaCl, 20 мM Na3EDТА, 100 мM Трис-НCl, рН 8,0 при 25 (С, 2 % СТАВ та розтирали скляним пестиком до повної мацерації тканин в мікропробірці. Лізат інкубували на протязі 1 год при 60 °С. Після інкубації до отриманого лізату додавали рівний об’єм суміші хлороформу : ізоамілового спирту (24:1 за об’ємом), перемішували на вортексі до утворення білої емульсії. Отриману суміш протягом 5 хв центрифугували при 14000 об./хв в мікроцентифузі «Centrifuge 5415» (Eppendorf, Німеччина), потім верхню водну фазу переносили в чисті мікропробірки. До отриманого розчину додавали рівний об’єм (500 мкл) ізопропілового спирту (2-пропанолу), суміш перемішували. Нуклеїнові кислоти, які сформували осад, осаджували центрифугуванням при 14000 об./хв протягом 5 хв в мікроцентифузі «Centrifuge 5415». Ретельно зливали надосадову рідину, осад тричі промивали 500 мкл 70 % розчину етанолу, потім осаджували ДНК центрифугуванням протягом 5 хвилин у мікроцентрифузі «Centrifuge 5415» при 14000 об./хв. Спирт зливали та підсушували при кімнатній температурі і розчиняли у 400 мкл буферу (10 mМ Трис-HCl, 1 мМ ЕDТА).
Концентрацію виділеної ДНК визначали на флюорометрі «TKO100 Dedicated mini Fluorometer» («Hоеfer Scientific Instruments», Сан Франциско, США) у TNE-буфері (10 мM ТрисHCl, рН 7,4 при 25 ºС, 0,2 M NaCl, 1 мM ЕDТА) у присутності 100 мг/мл інтеркалюючого барвника Hоеchst 33258 (бісбензимиду).
2.4. Проведення полімеразної ланцюгової реакції (ПЛР)
Полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) проводили в 500 мкл мікропробірках в ампліфікаторі «Терцик» («ДНК-технология», РФ). Реакційна суміш для проведення ПЛР об’ємом 20 мкл містила: 
· 1 х ПЛР буфер, складу: 3 М KCl, 2 М Tрис-HCl pH 8.4 (25 0C), 

2 М MgCl2, 10 % Tвін-20;
· 200 мкМ dNTP (dАTP, dCTP, dTTP, dGTP); 
· 250 пМ прямого та зворотнього праймерів; 
· 100 нг ДНК;
· 1 од. ДНК-полімерази Taq. 
Поверх реакційного розчину нашарували 20-25 мкл мінеральної олії для ПЛР.
МС-аналіз проводили із олігонуклеотидними праймерами до мікросателітних локусів, розроблених Röder et al. [149] та наведеними у таблиці 2.2.

Таблиця 2.2

Опис використаних мікросателітних праймерів до локусів пшениці м’якої озимої
	Локус
	Праймери (5’- 3’)
	Температура
° С*

	
	Лівий
	Правий
	

	Xgwm357-1A
	tatggtcaaagttggacctcg
	aggctgcagctcttcttcag
	55

	Xgwm18-1B
	tggcgccatgattgcattatcttc
	ggttgctgaagaaccttatttagg
	60

	Xtaglgap-1B
	gcagacctgtgtcattggtc
	gatctggccacaaagcgc
gatatagtggcagcaggatacg
	60

	Xgwm095-2A
	gatcaaacacacacccctcc
	aatgcaaagtgaaaaacccg
	60

	Xgwm155-3A
	caatcatttccccctccc
	aatcattggaaatccatatgcc
	60

	Xgwm389-3B
	atcatgtcgatctccttgacg
	tgccatgcacattagcagat
	60

	Xgwm3-3D
	gcagcggcactggtacattt
	aatatcgcatcactatccca
	55

	Xgwm165/I-4A
	tgcagtggtcagagttttcc
	cttttctttcagattgcgcc
	60

	Xgwm186-5A
	gcagagcctggttcaaaaag
	cgcctctagcgagagctatg
	60

	Xgwm408-5B
	tcgatttatttgggccactg
	gtataattcgttcacagcacgc
	55

	Xgwm190-5D
	gtgcttgctgagctatgagtc
	gtgccacgtggtacctttg
	60

	Xgwm325-6D
	tttcttctgtcgttctcttccc
	tttttacgcgtcaacgacg
	55

	Xgwm577-7B
	atggcataatttggtgaaattg
	tgtttcaagcccaacttctatt
	55

	Xgwm437-7D
	gatcaagacttttgtatctctc
	gatgtccaacagttagctta
	50

	Xbarc126-7D
	ccattgaaaccggatttgagtcg
	cgttccatccgaaatcagcac
	52

	Xgwm44-7D
	gttgagcttttcagttcggc
	actggcatccactgagctg
	60

	Xwmc405-7D
	gtgcggaaagagacgaggtt
	tatgtccacgttggcagagg
	64


Примітка: * ― під температурою мається на увазі температура відпалювання праймерів, вказана у ° С згідно даних Röder et al. [149]
Температурний та часовий режим для проведення ПЛР такий: 
· початкова денатурація: 3 хв при 94 0С;

· 45 циклів, які включали:

     - денатурацію: 1 хв при 94 0С;  
     - відпалювання праймерів: 1 хв при 55 0С, 60 0С (в залежності від праймерів); 
      - елонгацію: 2 хв при 72 0С; 
· фінальна елонгація: 10 хв при 72 0С.
Обрані МС-маркери розташовані на 13 хромосомах: 1A, 1B, 2A, 3A, 3B, 3D, 4D, 5A, 5B, 5D, 6D, 7В, 7D. Слід зазначити, що деякі МС-маркери можуть детектувати додаткові МС-локуси на інших хромосомах, але ці додаткові МС-локуси характеризуються, як правило, продуктом ампліфікації з іншою молекулярною масою, які не були виявлені у нашому дослідженні. 
2.5. Електрофорез продуктів ампліфікації в агарозному гелі
Методом горизонтального електрофорезу проводили розподіл продуктів ампліфікації, що генерувалися в ПЛР, в 2 % агарозному гелі розмірами 10 х 6,5 х 0,4 см в TBE-буфері (0,089 М Трис-НСl pH 8.0; 0,089 M борна кислота; 0,002 M Na3EDTA) за постійної напруженості електричного поля 2,5 В/см та кімнатної температури 2-3 год у пристрої фірми Hоеfer («Hоеfer Scientific Instruments», Сан Франциско, США).
Агарозний гель фарбували у TBE-буфері з 5 мкг/мл етідіум броміда протягом 15 хв. Гель фотографували в ультрафіолетовому світлі на плівку "Микрат 300", використовуючи світлофільтр ОС-12. Для визначення розмірів фрагментів ДНК використовували маркери молекулярної маси pUC19 DNA / MspI та 100 bp DNA Ladder.
2.6. Електрофорез та візуалізація продуктів ампліфікації в поліакриламідному гелі, фотодокументування

Продукти, що отримані під час реакції ампліфікації ДНК, фракціонували методом вертикального денатуруючого електрофорезу в 10 % поліакриламідних гельових (ПААГ) пластинах розмірами 175 х 160 х 1 мм. Для виготовлення 10 % ПААГ об’ємом 25 мл використовували: 2,375 г акриламіду, 0,125 г бісакриламіду, 10,5 г сечовини, 1,25 мл 1 х ТВЕ (50 мМ Трис-H3BO3, 2 мМ ЕDТА pH 8,0), 10,5 мл Н2О, 250 мкл 10 % персульфату амонію та 15 мкл ТЕМЕD [153]. 
Перед нанесенням на електрофорез 10–15 мкл реакційної суміші додавали 5 мкл денатуруючого буфера для нанесення (98 % формамід, 10 мM EDTA pH 8,0, 0,2 % (w/v) бромфеноловий синій, 0,2 % (w/v) ксиленціанол) та денатурували протягом 3 хв при 95 (C (для 10 % денатуруючого ПААГ), швидко охолоджували на крижаній бані та наносили у лунки гелю.

Електрофорез проводили за постійної напруженості електричного поля 25 В/см та температури 60 оС 2-3 год в 1хТВЕ буфері в залежності від молекулярної маси фрагментів, які аналізували.
Поліакриламідні гельові пластини фарбували сріблом згідно [171]. Гельові пластини протягом 5 хв обробляли 10 % етанолом, етанол зливали. Потім на 3 хв гельові пластини занурювали 1 % HNO3. Кислоту зливали, гельові пластини промивали 2–3 рази дистильованою водою. Проводили експозицію в азотнокислому сріблі (0,012 М АgNO3) протягом 20 хв, після чого гельові пластини промивали тричі дистильованою водою. Для проявлення смуг продуктів ампліфікації гельові пластини заливали свіже приготованим відновлюючим розчином (0,28 М Na2CO3, 0,019 % формамід). Після фарбування гельові пластини промивали дистильованою водою. На заключному етапі гельові пластини обробляли 10 % льодяною оцтовою кислотою протягом 2 хв та промивали дистильованою водою протягом 2 хв. 

Для документування результатів електрофорезу використовували систему відеодокументації «Image Master VDS Amersham Pharmacia Biotex» (Австрія) [42]. Забарвлені гельові пластини фотографували цифровою відеокамерою. Цифрове відеозображення переносили в комп’ютер за допомогою програмного забезпечення «Liskap». Розміри ампліфікованих фрагментів обчислювали, використовуючи програму «Image Master 1 D Elite v 3.1». Система дозволяє оцінити різницю між фрагментами ампліфікації ДНК у 2 пари нуклеотидів (п.н.). Калібровку молекулярної маси виконували з використанням стандартів молекулярної маси pUC19 DNA / MspI та 100 bp DNA Ladder.
2.7. Визначення господарсько цінних ознак сортів пшениці
Проводили визначення наступних господарсько цінних ознак сортів пшениці м’якої озимої: «дати колосіння» (ДатК), висоти рослини (ВР), довжини колосу (ДК), забарвлення колосу (ЗК), довжини остюків (ДО), забарвлення зерна (ЗЗ), площі проекції зернівки на площину (ПЗ), довжини зернівки (ДЗ), ширини зернівки (ШЗ), периметру проекції зернівки на площину (РЗ), округлості зернівки (ОЗ), маси 1000 зерен (МТЗ).
Польові експерименти проводили протягом 2010-2014 сільськогосподарських років на ділянці поля лабораторії сортовивчення та моделювання селекційного процесу СГІ – НЦНС. Насіння було висіяне ручними саджалками в полі мікроділянками, кожна мала по 2 рядки завдовжки 1 м, у трьох повторностях. Агротехніка типова для Півдня України, попередник – чорний пар. Підкормку аміачною селітрою (N 30 кг/га) проводили навесні по таломерзлому ґрунту на дослідній ділянці поля. 

Експериментальною одиницею при фенологічних оцінках була мікроділянка (ознаки визначали для усіх наявних рослини загалом, тобто техніка була близької такої, що застосовують на селекційних розсадниках). Зерно для оцінок отримували обмолотом снопа від усієї мікроділянки. Під час вегетації, збирання та обмолоту рослин визначали ДатК, ВР, ДК, ЗК та ДО. ДатК була оцінена протягом трьох сільськогосподарських років (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013), як дні з 1 травня. Для визначення початку періодів колосіння під час вегетації індивідуальних рослин відмічали ДатК шляхом навішування пергаментної етикетки на стебло головного пагону при появі верхівки колосу над лігулою прапорцевого листа.

ВР (см) визначали вимірюванням довжини стебла, включаючи довжину колосів. ВР оцінено протягом чотирьох сільськогосподарських років (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013, 2013-2014).

Бальна оцінка показників ДК, ЗК та ДО здійснена за рекомендованою UPOV та Держслужбою методикою проведення експертизи сортів пшениці м’якої (Triticum aestivum L.) на відмінність, однорідність і стабільність [143]. Так, за ДК він може бути дуже коротким (1 бал), коротким (3 бали), середнім (5 балів), довгим (7 балів) та дуже довгим (9 балів). ДК була визначена протягом двох сільськогосподарських років (2011-2012, 2012-2013). За ознакою ЗК, замість рекомендованих UPOV двох, а Держслужбою – чотирьох контрастних забарвлень, визначали ступінь інтенсивності «солом'яно-жовтого» – від 1 (світле колосся) до 5 («червоне»). ЗК визначене протягом двох сільськогосподарських років (2011-2012, 2012-2013).
За наявністю / довжиною остюків сорти поділяли на такі, що: 

· не мали остюків, як Безоста 1 (один бал); 
· мали короткі остюки на верхівці колосу (два бали);

· мали середні остюки на верхівці колосу (три бали).

Сортів, що мали довгі (п’ять балів) та дуже довгі (сім балів) остюки серед досліджених не було. ДО була визначена протягом трьох сільськогосподарських років (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013).
Для визначення середніх значень та величин їх похибок проводили статистичну обробку індивідуальних показників кожної з ознак (див. підрозділ 2.8 ).
Протягом чотирьох років польових досліджень (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013, 2013-2014) погодні умови були типовими для зони Південного Степу України, і відзначалися неоднорідністю, що створило контрастні умови для визначення адаптивних властивостей кожного окремо взятого сорту пшениці м’якої озимої. Осінні періоди були відносно теплими з достатньою кількістю опадів, тому сходи пшениці та її кущіння були, як правило, своєчасними. Найбільш істотні відмінності між чотирма сезонами досліджень виявилися в кількості опадів в осінній і весняно-літній періоди, а також під час настання посухи. 
Отриманий матеріал зерна був проаналізований для диференціації та ідентифікації сортів пшениці м’якої озимої, а також для визначення їх відмінності й однорідності, за допомогою технології аналізу розмірів зернівок за комп'ютерною програмою "ImageJ" 1.49h (оригінатор Wayne Rasband, National Institute of Mental Health, США; Ліцензія: не потрібна). Ця універсальна програма обробки зображень дозволяє аналізувати отримані в процесі експерименту графічні данні зображень об’єктів різного типу та масштабу, у тому числі – і біологічного походження. ImageJ є безкоштовною, вільно доступною програмою обробки зображень, яка розроблена на базі NIH Image для Macintosh, яка працює або в онлайн режимі (http://rsb.info.nih.gov/ij/), або у вигляді завантажуваного аплета на будь-якому комп'ютері з Java 1.4 або більш пізньої версії комп'ютерної машини. 
Сканували по 150-200 зернівок пшениці м’якої кожного досліджуваного сорту за допомогою програмного забезпечення HP Director на сканері HP ScanJet 3570c. Зернівки, які були відібрані для проведення МС-аналізу, викладали борозенками донизу так, щоб зародок знаходився ліворуч, на внутрішню панель сканера рядками по 5-10 зернівок. Кожен зразок сканували окремо. Отримували зображення рядів зернівок з роздільною здатністю 200 dpi (пікселів/дюйм) і глибиною кольору 24 біта (8 біт по кожному з трьох каналів Red-Green-Blue (R-G-B), що відповідають за певну складову кольору), які редагували за допомогою програми HP Snapfish1 та зберігали у форматі BMP. Зображення знімали на темному фоні, як рекомендовано в [53]. Програма була протестована і адаптована для цілей сортовивчення [52]. Відповідна конфігурація апаратного / програмного забезпечення здатна реєструвати повну інформацію щодо забарвлення зерна, тобто врахувати інформацію за каналами R-G-B, які представляють собой складові всіх кольорів. Проте, оскільки заздалегідь було відомо, що всі сорти, взяті в дослідження, оцінюються як червоно-зерні, колориметричні характеристики зерна визначали у "відтінках сірого" з повним діапазоном від 0 до 255 одиниць для 8-бітних сірих зображень. Всі п'ять доступних колориметричних характеристик зерна були зафіксовані, а саме: середнє, медіана, мода, асиметрія та ексцес. Але, з урахуванням тісної кореляції між усіма цими колориметричними характеристиками зерна, тільки медіана взята у розрахунок. Інтенсивність забарвляння зерна досліджених сортів (ЗЗ) була виражена за значеннями рівня сірого за повною шкалою від 0 (повністю чорний) до 255 (чистий білий) протягом трьох сільськогосподарських років (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013). Ці дані використані без перетворень, калібрування або будь-якої іншої обробки та інтерпретовані як дані кількісної ознаки.
Програма ImageJ виконує автоматичний пошук та морфометричний аналіз окремих об’єктів на цифровому знімку [52]. Виконавши попередньо калібровку за стандартними об’єктами, можна отримувати результати безпосередньо у «натуральних» одиницях виміру. У ході аналізу програма ImageJ вилучала із зображень морфометричні характеристики зерен, обраховуючи розмір зернівок, включаючи їх медіану, велику та малу вісі, абсцису, великий радіус, округлість, зовнішній і внутрішні кути, та інші показники. Аналіз отриманих даних проводили для кожного з п’яти досліджуваних колосів в сорті окремо. Визначали такі параметри зернівки, як: площа проекції зернівки на площину (ПЗ), довжина зернівки (ДЗ), ширина зернівки (ШЗ), периметр проекції зернівки на площину (РЗ), округлість зернівки (ОЗ), які були визначені протягом двох – чотирьох сільськогосподарських років.
Округлість зернівки вираховували як ОЗ = 4π*ПЗ / PЗ2, де 
ОЗ – параметр округлості зернівки (від англ. circularity), де ПЗ – площа проекції зернівки на площину, PЗ – периметр проекції зернівки на площину. 

Масу 1000 зерен (МТЗ) вимірювали за методикою ГОСТ 10838-64 [84]. МТЗ, яка використовується в якості одного з параметрів оцінки якості зерна пшениці, представляє масу 1000 повітряно-сухих і непошкоджених зерен.
2.8. Статистичний аналіз даних

Індекс поліморфності (Polymorphic Information Content, PIC) за дослідженим набором сортів розраховували для кожного МС-локусу окремо згідно Botstein et al. [61]:
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де i – і-тий алель j-ого локусу; n – кількість алелів j-ого локусу; pі – частота алелів. 
Слід зазначити, що параметр PIC за своєю первинною суттю є формулою обчислення потенційної гетерозиготності у ідеальній панміксичній популяції за умов дотримання усіх відомих обмежень (відсутність дрейфу, ізоляцій, тиску природного та штучного доборів, селективності гамет, низька частота мутацій та ін.). Проте останнім часом PIC набув іншого змісту, а саме як один із критеріїв наявного різноманіття не лише у популяціях, а і у колекціях сортів та форм, у тому числі в колекціях самозапильних культур, у випадку яких частка сортів із алелем р (або ж q) і частота цього ж алеля є одна і та ж величина.
Значення частот алелів кожного локусу розраховували як відношення числа даного алеля до загального числа алелів, відмічених для даного локуса в даній вибірці генотипів.
Статистичну похибку частот алелів МС-локусів вираховували за формулою:

Sp = √ p(100-p) / n
де Sp – статистична похибка частоти певного алеля; p – частота певного алеля; n – загальна кількість генотипів. 
Для проведення кластерного аналізу результати МС-аналізу представляли в системі C/A (присутність/відсутність алеля з визначеною молекулярною масою), розраховували генетичні дистанції й проводили кластерний аналіз на загальній виборці сортів за допомогою програм SimFit, ver.7.0.5 Academic 32-bit (автор: W.G. Bardsley; University of Manchester, Великобританія; Ліцензія: не потрібна), TREES 4.0 (автор: Р.Н. Календар; National Center for Biotechnology, Казахстан; Ліцензія: не потрібна) та MEGA5 (автори: K. Tamura, G. Stecher, D. Peterson, S. Kumar; Arizona State University, США; Ліцензія: не потрібна; програма використана згідно персональних рекомендацій професора S. Kumar, Carnell Professor of Biology, Temple University, Philadelphia, США). Побудову дендрограм здійснювали незваженим парно-груповим методом з арифметичним усередненням – Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA), за алгоритмом [131]:

NLxy = 2nxy ∕ (nx + ny) = 2n11 ∕ (2n11 + n01 + n10)
Представлене вище відношення визначає пропорцію смуг, що присутні у двох генотипів X і Y, до суми всіх смуг зразків X і Y. 

Для порівняння диференційної здатності й доцільності використання молекулярно-генетичного за МС-аналізом та фенотипового методів диференціації та ідентифікації сортів пшениці, вимірювали характеристики господарсько цінних ознак (див. підрозділ 2.7) для сортів окремо та проводили дисперсійний аналіз даних, використовуючи процедуру GLM (генеральна лінійна модель) із спеціалізованого програмного комплексу AGROBASE 21 (Agronomics Software Inc., Канада; Ліцензія: AGX-98-118) за 3-факторною схемою (сорт-польові повторення-лабораторні повторення). Кластерний аналіз за господарсько цінними ознаками проводили у вже згаданій програмі SimFit.
Для визначення ступеню подібності дендрограм, побудованих за алельним складом МС-локусів та за господарсько цінними ознаками, був виконаний Мантель тест за допомогою програми PASSaGE, ver. 2.0.11.6 (автори: M. S. Rosenberg, C. D. Anderson; Arizona State University, США; Ліцензія: не потрібна).
Обробку отриманих даних проводили за методиками статистичних методів досліджень [2, 12, 36]. Статистичний аналіз результатів дослідження сортів загалом та асоціацій алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак полягав перш за все у визначенні ключивих параметрів варіації (середні із їх помилками, стандартні відхилення, межі варіювання, чисельність груп). Для цього використовували відповідні інструменти аналізу в Excel із Microsoft Office 2010, ver. 14.0.7128.5000 (Microsoft Corporation, США, Ліцензія: 01631-551-4295762-27539). Відповідність нормальному розподілу перевіряли у програмі SimFit. 
Групи сортів, складені за наявністю певного алеля визначеної молекулярної маси порівнювали між собою за умови, що кількість сортів у групі була 4 і більше, для кожного вегетаційного сезону окремо. Значення відмінностей між групами оцінювали за допомогою критерію t Ст’юдента; при цьому, в таблицях і в тексті дисертаційної роботи вірогідні значення позначені однією зірочкою (*) – вірогідні при Р=0,05, – двома зірочками (**) – вірогідні при Р=0,01.

Дисперсійний аналіз, який міг б спростити оцінку залежностей (асоціацій) господарсько цінних ознак із МС-локусами, не застосовували через виражену різницю у варіації між групами, що порушує вимогу однорідності дисперсій, яку неможливо зняти трансформацією даних. Проте для ілюстрації співідношення “генетичної” частини дисперсії (що приходиться на алелі) з такою, що обумовлена впливом року, було застосовано дисперсійний аналіз – лише для двох локусів і двох ознак – ДатК та ВР. Цей аналіз було виконано процедурою GLM (генеральна лінійна модель) із спеціалізованого програмного комплексу AGROBASE 21 (Agronomics Software Inc., Канада; Ліцензія: AGX-98-118).
Крім неоднорідності дисперсій варіантів, застосування дисперсійного аналізу було ускладнене великою різницею чисельності груп і значними коливаннями середніх величин у різні сільськогосподарські роки досліджень. Тому у якості основного методу порівняння обрали більш громіздку схему "кожного з кожним", а не "узагальнюючий" (насправді – він нівелює багато важливих нюансів) дисперсійний аналіз.
2.9. Загальна схема роботи

Дисертиційну роботу виконували за двома напрямами. Загальна схема роботи представлена на рис. 2.1.
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Рис. 2.1. Загальна схема дослідження молекулярно-генетичного поліморфізму сортів пшениці м’якої озимої

Перший напрям – диференціація та ідентифікація сортів пшениці м’якої озимої за алелями МС-локусів. Дослідження проводили за допомогою МС-аналізу з використанням 17 пар праймерів. На основі отриманих молекулярно-генетичних даних генотипів сортів проводили кластеризацію та паспортизацію сортів. З метою оптимізації систем ідентифікації та контролю сортів пшениці за МС-аналізом шляхом числового моделювання створювали набори МС-маркерів, що складалися з шести – восьми МС-локусів, для однозначної диференціації сортів пшениці, та з метою узгодження з рекомендацією UPOV щодо використання восьми МС-локусів при реєстрації нових сортів та під час проведення польових випробувань в системі державної експертизи сортів рослин. Другий напрям включав дослідження сортів за господарсько цінними ознаками (див. підрозділ 2.7), за якими проводили диференціацію, ідентифікацію та кластерний аналіз сортів пшениці м’якої озимої. 
На основі даних, отриманих з використанням обох підходів, виявляли кореляції міжсортових дистанцій за поліморфізмом алелів МС-локусів та фенотиповим поліморфізмом господарсько цінних ознак сортів пшениці, а також асоціації алелів МС-локусів і 12 господарсько цінних ознак, з метою припущення їх статусу як МС-маркерів, що локалізовані біля локусів, які можуть впливати на досліджені сільськогосподарсько цінні ознаки. 

Розділ 3

АНАЛІЗ ГЕНЕТИЧНОГО РІЗНОМАНІТТЯ СУЧАСНИХ УКРАЇНСЬКИХ СОРТІВ ПШЕНИЦІ М’ЯКОЇ ОЗИМОЇ
В останнє десятиріччя використання ДНК-маркерів, зокрема МС-аналізу, підняло на новий, більш ефективний рівень методи оцінки молекулярно-генетичної варіабельності сортів та ліній пшениці м’якої озимої, дозволяючи проводити моніторинг спрямованості процесів, що відбуваються на молекулярно-генетичному рівні в генофонді сучасних сортів. Проте, наукова література має небагато даних, що надають характеристику вітчизняних джерел зародкової плазми на молекулярно-генетичному рівні. Наше дослідження складалось з декількох етапів: молекулярно-генетичного аналізу та виявлення поліморфізму сучасних українських сортів за МС-локусами, дослідження внутрішньосортової гетерогенності та визначення генотипів досліджених сортів пшениці м’якої озимої, аналізу розподілу частот алелів МС-локусів, кластеризації та паспортизації сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ-НЦНС за даними МС-аналізу.
3.1. Поліморфізм сучасних українських сортів за мікросателітними локусами
Досліджували молекулярно-генетичний поліморфізм сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ – НЦНС 2003 – 2013 років реєстрації. Генетичний поліморфізм оцінений на виборці сучасних українських сортів на основі алельного різноманіття (діапазону розміру алелів і числа алелів на локус) в якості міри генетичної мінливості; на основі наявності специфічних алелів, виявлених в одного сорту, але відсутніх в інших сортів в якості міри генетичної відмінності та однорідності сортів; на основі обчислення індексу поліморфності (PIC) для кожного МС-локусу в якості міри генетичного різноманіття. Алельний поліморфізм відзначався наявністю численних алелів МС-локусів, знайдених на всьому пулі сортів, та їх частотою, що різнилася.
Для обраних МС-маркерів були відзначені високі рівні поліморфізму. На рис. 3.1 та 3.2 представлено електрофореграми продуктів ампліфікації в 10 % ПААГ з праймерами до МС-локусу Xgwm186-5A. 
[image: image127.emf]0

20

40

60

80

100

120

140

160

180

200

220

240

260

280

300

*Xgwm003 *Xgwm437

Xgwm458 Xgwm680

*Xgwm095 *Xgwm389 *Xgwm357 *Xgwm577 *Xgwm155 *Xgwm325

Xgwm619 Xgwm513 Xgwm046

*Xgwm408

Xgwm261

*Xgwm018

Xgwm631

*Xgwm190

*Taglgap

[image: image128.jpg]rix

I

-

LT T

1




[image: image2]
   1  2   3   4   5   6   7   8   9  10 М  11  12 13  14 15 16 17 18  М 19 20 21 22 23 24 25 26

[image: image3.jpg]



           27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 М 37 38 39 40  41 42 43 44 М 45 46 47 48 49 50 51 52 
Рис. 3.1. Електрофореграма продуктів ампліфікації в 10 % денатуруючому ПААГ з праймерами до МС-локусу Xgwm186-5A сортів пшениці м’якої озимої Альбатрос одеський (1, 2, 27, 28); Ліона (3 – 10); Господиня (11 – 18); Скарбниця (19 – 26); Заможність (29 – 36); Місія одеська (37 – 44); Бунчук (45 – 52), М – фрагменти ДНК маркеру молекулярної маси pUC 19 / Msp I. Стрілками вказані розміри фрагментів ампліфікації в п.н.
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Рис. 3.2. Електрофореграма в 10% денатуруючому ПААГ продуктів ампліфікації з праймерами до МС-локусу Xgwm186-5A сортів Альбатрос одеський (1, 2); Косовиця (3 – 10); Антонівка (11 – 18); Єдність (19 – 26), М - фрагменти ДНК маркеру молекулярної маси pUC 19 / Msp I. Стрілками вказані розміри фрагментів ампліфікації в п.н.
Загалом 114 алелів детектовані за 17 МС-локусами серед 48 сортів пшениці м'якої озимої, кількість алелів на локус варіювала в діапазоні від 4 до 10, із середнім значенням 6,71. Генетичний поліморфізм виявлявся детектуванням унікальних алелів, що з'являються тільки один раз в генетичному пулі досліджених сортів, змінюючи частоту переважаючих алелів. Найбільша кількість алелів (10) була детектована для локусів Xgwm155-3A, Xgwm325-6D та Xbarc126-7D, в той час як лише чотири алелі були виявлені у локусі Xgwm190-5D. Середнє значення індексу поліморфності PIC складало 0,67 та варіювало від 0,48 для Xgwm190-5D до 0,84 для Xgwm155-3A (табл. 3.1). Досліджені 17 МС-локусів розподілені по всіх трьох пшеничних субгеномах, сімох гомеологічних групах, вони покривають 13 хромосом, і щонайменше 17 з 42 хромосомних плечей пшениці. Серед трьох субгеномів пшениці, геном А характеризувався найбільшою кількістю алелів на МС-локус (7,4), далі йдуть субгеноми D (6,9) та В (5,8). Гомеологічна група 6 мала найбільшу кількість МС-алелів на локус (10,0), за нею слідують група 3 (8,0), група 7 (6,4), група 5 (6,3) та інші групи (табл. 3.2).
Таблиця 3.1

Генетичний поліморфізм сортів пшениці м’якої озимої за МС-локусами
	МС-локус
	Розмір

алелів (п.н.)
	Кіль-

кість 

алелів 

на локус
	PIC
	Частота найпоширенішого алеля*

	1
	2
	3
	4
	5

	Xgwm357-1A
	116 – 134
	7
	0,73
	0,416 (125 п.н.)

	Xgwm18-1B
	186 – 196
	5
	0,72
	0,396 (192 п.н.)

	Xtaglgap-1B
	207 – 265
	6
	0,53
	0,660 (218 п.н.)

	Xgwm095-2A
	110 – 130
	6
	0,65
	0,490 (122 п.н.)

	Xgwm155-3A
	129 – 152
	10
	0,84
	0,264 (149 п.н.)

	Xgwm389-3B
	117 – 145
	7
	0,82
	0,248 (117 п.н.)

	Xgwm3-3D
	75 – 88
	7
	0,83
	0,244 (86 п.н.)

	Xgwm165/I-4А
	185 – 195
	5
	0,70
	0,360 (193 п.н.)

	Xgwm186-5A
	102 – 142
	9
	0,67
	0,548 (102 п.н.)

	Xgwm408-5B
	148 – 192
	6
	0,51
	0,652 (188 п.н.)

	Xgwm190-5D
	204 – 212
	4
	0,48
	0,616 (208 п.н.)

	Xgwm325-6D
	115 – 150
	10
	0,83
	0,280 (144 п.н.)

	Xgwm577-7B
	137 – 175
	5
	0,65
	0,532 (173 п.н.)


	Продовження табл. 3.1

	1
	2
	3
	4
	5

	Xgwm437-7D
	105 – 113
	5
	0,55
	0,524 (107 п.н.)

	Xbarc126-7D
	138 – 166
	10
	0,73
	0,376 (164 п.н.)

	Xgwm44-7D
	176 – 187
	6
	0,59
	0,576 (185 п.н.)

	Xwmc405-7D
	210 – 222
	6
	0,62
	0,464 (220 п.н.)


Примітка. В дужках вказаний розмір алеля, що зустрічався з найбільшею частотою в п.н.

Таблиця 3.2
Розподіл досліджених МС-локусів та алелів між гомеологічними групами та геномами у досліджених сортів пшениці

	Гомео-логіч-на група
	Субгеном
	Сума

	
	A
	B
	D
	

	
	Довге плече
	Корот-ке плече
	Довге плече
	Корот-ке плече
	Довге плече
	Корот-ке плече
	

	
	Локус
	Алель
	Локус
	Алель
	Локус
	Алель
	Локус
	Алель
	Локус
	Алель
	Локус
	Алель
	Локус
	Алель
	A/ Л

	1
	1
	7
	0
	0
	0
	0
	2
	11
	0
	0
	0
	0
	3
	18
	6,0

	2
	0
	0
	1
	6
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	1
	6
	6,0

	3
	1
	10
	0
	0
	0
	0
	1
	7
	1
	7
	0
	0
	3
	24
	8,0

	4
	1
	5
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	1
	5
	5,0

	5
	1
	9
	0
	0
	1
	6
	0
	0
	0
	0
	1
	4
	3
	19
	6,3

	6
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	1
	10
	1
	10
	10,0

	7
	0
	0
	0
	0
	1
	5
	0
	0
	3
	21
	1
	6
	5
	32
	6,4

	Разом / плече
	4
	31
	1
	6
	2
	11
	3
	18
	4
	28
	3
	20
	-
	-
	-

	A/Л на плече
	10,3
	-
	6,0
	-
	5,5
	-
	6,0
	-
	7,0
	-
	6,7
	-
	-
	-
	-

	Разом / суб-геном
	5
	37
	-
	-
	5
	29
	-
	-
	7
	48
	-
	-
	17
	114
	-

	A/Л / суб-геном
	7,4
	-
	-
	-
	5,8
	-
	-
	-
	6,9
	-
	-
	-
	6,7
	-
	-


Примітка. А/Л: загальна кількість алелів на МС-локус

На рис. 3.3 та 3.4 представлено електрофореграми продуктів ампліфікації в 10 % ПААГ з праймерами до МС-локусів Xgwm18-1В та Xtaglgap-1B сортів пшениці м’якої озимої Альбатрос одеський, Безоста 1 (перший та другий зразок), Ватажок, Дальницька, Доброчин, Дюк, Єдність, Оксана, Пилипівка.
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Рис. 3.3. Електрофореграма в 10% денатуруючому ПААГ продуктів ампліфікації з праймерами до МС-локусу Xgwm18-1В сортів Альбатрос одеський (1); Дюк (2 – 6); Доброчин (7 – 11); Ватажок (12 – 16), Пилипівка (17 – 21), Безоста 1 (перший зразок, 22); М - фрагменти ДНК маркеру молекулярної маси pUC 19 / Msp I. Стрілками вказані розміри фрагментів ампліфікації в п.н.
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Рис. 3.4. Електрофореграма в 10% денатуруючому ПААГ продуктів ампліфікації з праймерами до МС-локусу Xtaglgap-1B сортів Дальницька (1 – 5); Єдність (6 – 10); Безоста 1 (другий зразок) (11 – 15); Оксана (16 – 20); М - фрагменти ДНК маркеру молекулярної маси pUC 19 / Msp I. Стрілками вказані розміри фрагментів ампліфікації в п.н.
Дослідження молекулярно-генетичного поліморфізму дозволяє отримати алельну характеристику кожного сорту, дослідити молекулярно-генетичну структуру сорту, визначити його складові, дослідити однорідність або констатувати гетерогенність сортів, чому і присвячена наступна глава. Отримана молекулярно-генетична характеристика сортів пшениці м’якої озимої дає змогу виробити уніфіковану маркерну систему ідентифікації та паспортизації генотипів, а також створити банк даних за використаними МС-маркерами.
3.2. Внутрішньосортова гетерогенність сучасних сортів пшениці м’якої озимої

Необхідним етапом досліджень є вивчення генетичної однорідності сортів і виявлення рівня внутрішньосортової варіабельності. Генетичну однорідність тестували шляхом аналізу п’яти індивідуальних рослин з п’яти досліджених ліній (25 рослин загалом) кожного сорту за п’ятьма високополіморфними МС-локусами Xgwm186-5A, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm165/1-4D, Xgwm190-5D, які були рекомендовані [42]. ДНК-спектри генотипів, що досліджували за МС-локусами, були ідентичними в межах кожної лінії, але не були однаковими в межах одного сорту, тому в подальшому для аналізу кожного дослідного сорту використовували по одній індивідуальній рослині від кожної з п’яти ліній цього сорту. Розподіл альтернативних алелів у досліджених ліній сортів пшениці представлений у табл. 3.3.

Таблиця 3.3
Розподіл альтернативних алелів у досліджених ліній пшениці
	p
	1-p
	n
	Вірогідність виявлення альтернативного алеля, %

	0,5
	0,5
	1
	50

	0,75
	0,25
	2
	25

	0,875
	0,125
	3
	12,5

	0,937
	0,063
	4
	6,3

	0,969
	0,031
	5
	3,1


Примітка. p – частота алеля, що контролюється; 1-p – частота альтернативного алеля; n – кількість досліджених ліній; вірогідність виявлення альтернативного алеля – негативне явище в ступені n
Дослідження саме п’ятьох ліній з кожного сорту можна пояснити наступним. Виходячи з припущення про розподіл альтернативних алелів в одному МС-локусі як 1:1, виявлення одного і того ж алеля при молекулярно-генетичному аналізі всієї вибірки сорту, що складається з п’яти ліній, слід інтерпретувати як свідчення гомогенності сорту, ймовірність якого складає 97 % (табл. 3.3). Ймовірність того, що сорт все ж буде визначений як гетерогенний складатиме близько 3 %, що нижче загальноприйнятого порогу ймовірності, тобто нижче 5 %. Якщо ж хоча б одна досліджена лінія має альтернативний алель – сорт має вважатися однозначно гетерогенним.
Відомо, що сорт вважається однорідним, якщо з урахуванням особливостей його розмноження, рослини сорту залишаються достатньо подібними за своїми основними ознаками, відзначеними в наведеному оригінатором сорту описі. Для оцінки однорідності обстежують 100 рослин або частин зі 100 рослин [143]. Приймається популяційний стандарт 0,1 % за рівня ймовірності 95 %. У вибірці зі 100 рослин допускається одна нетипова; зі 100 колосових рядків – один нетиповий. За відсотком нетиповості встановлюють однорідність сорту [143].

За даними аналізу молекулярно-генетичного поліморфізму сучасних сортів пшениці за 17 МС-локусами виявлено 41 гетерогенний сорт. Найбільший молекулярно-генетичний поліморфізм за дослідженими МС-локусами виявив сорт Подяка, який є гетерогенним за даними 14 МС-локусів. Сорт Годувальниця одеська має гетерогенність за 11 МС-локусами, а сорти Запорука, Служниця одеська та Голубка одеська – за 10. Сорт Зміна є гетерогенним за даними восьми МС-локусів, в той час як сорти Заможність та Скарбниця (рис. 3.1) – за сімома МС-локусами. Сорт Ліона не є гомогенним за шістьма МС-локусами, а сорти Косовиця, Місія одеська, Бунчук (рис. 3.5), Турунчук, Дюк та Хист – за п’ятьма МС-локусами. Сорти Господиня, Епоха одеська, Безмежна та Ужинок мають гетерогенність за даними чотирьох МС-локусів; сорти Антонівка, Благодарка одеська, Куяльник, Пошана, Довіра, Княгиня Ольга, Зорепад, Ватажок (рис. 3.3) – за трьома МС-локусами, а сорти Альбатрос одеський, Безоста 1 (другий зразок), Заграва одеська, Істина одеська, Красень, Борвій, Польовик, Лебідка одеська (обидва зразки), Пилипівка та Журавка одеська – за двома. Сорти Дальницька, Єдність, Безоста 1 (перший зразок), Отаман, Небокрай, Жайвір, Доброчин не є гомогенними за одним тестованим локусом, а за даними інших досліджених МС-локусів у цих сортів не визначено внутрішньосортової варіабельності, тобто вони є менш гетерогенними. Інформація, щодо МС-локусів, за якими досліджені сорти виявилися гетерогенними, представлена в табл. А1 (Додаток А).
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Рис. 3.5. Електрофореграма в 10% денатуруючому ПААГ продуктів ампліфікації з праймерами до МС-локусу Xgwm095-2A сортів Альбатрос одеський (1, 2); Заможність (3 – 10); Місія одеська (11 – 18); Бунчук (19 – 26), М - фрагменти ДНК маркеру молекулярної маси pUC 19 / Msp I. Стрілками вказані розміри ампліфікації фрагментів

Таким чином, встановлено, що 41 проаналізований сорт пшениці м’якої озимої Антонівка, Безмежна, Благодарка одеська, Борвій, Бунчук, Ватажок, Годувальниця одеська, Голубка одеська, Господиня, Дальницька, Доброчин, Довіра, Дюк, Епоха одеська, Єдність, Жайвір, Журавка одеська, Заграва одеська, Заможність, Запорука, Зміна, Зорепад, Істина одеська, Княгиня Ольга, Косовиця, Красень, Куяльник, Лебідка одеська (два зразки), Ліона, Місія одеська, Небокрай, Отаман, Пилипівка, Подяка, Польовик, Пошана, Скарбниця, Служниця одеська, Турунчук, Ужинок, Хист селекції СГІ – НЦНС 2003 - 2013 років реєстрації виявився гетерогенним за 1 – 14 дослідженими МС-локусами з 17 протестованих.

Важливим є те, що використання МС-маркерів дозволило диференціювати та ідентифікувати сучасні українські сорти різних років реєстрації, а також визначити генотипний склад кожного з них. Українські сорти характеризуються значною мірою неоднорідністю з точки зору присутності численних генотипів, що характеризуються унікальною комбінацією алелів. 

За результатами аналізу молекулярно-генетичного поліморфізму досліджених сортів пшениці м’якої озимої, були виявлені 18 сортів, що складаються з п'яти генотипів, а саме це сорти: Безмежна, Бунчук, Ватажок, Годувальниця одеська, Голубка одеська, Господиня, Довіра, Заможність, Зміна, Косовиця, Ліона, Місія одеська, Подяка, Скарбниця, Служниця одеська, Турунчук, Ужинок, Хист. Кожен виявлений генотип характеризується появою певних алелів, які відрізнялися від знайдених в інших генотипах. Сорти Дюк, Епоха одеська, Запорука, Зорепад, Княгиня Ольга, Лебідка одеська (другий зразок) були презентовані чотирма генотипами, які відрізнялися один від одного. У 10 сортів пшениці м’якої озимої Антонівка, Благодарка одеська, Борвій, Журавка, Заграва одеська, Красень, Куяльник, Лебідка одеська (перший зразок), Пошана, Польовик відзначено по три генотипи в межах кожного сорту, відповідно, а у сортів Дальницька, Доброчин, Єдність, Жайвір, Істина одеська, Небокрай, Отаман, Пилипівка – по два. Сорти Гурт, Кірія, Ластівка одеська, Литанівка, Оксана були гомогенними за результатами МС-аналізу за 17 МС-локусами, тобто складалися лише з одного генотипу, що характеризувався унікальним поєднанням алелів для кожного сорту відповідно. Загалом було знайдено 172 генотипи на виборці протестованих за 17 МС-локусами українських сортів пшениці м’якої озимої.

Присутність гетерогенності раніше зафіксована в українських, болгарських, російських і грузинських сортів пшениці, а також місцевих сортах [25, 56, 112]. У попередні роки селекція проводилася з метою створення мультигенотипних сортів. Вважалося, що сорти пшениці з багатим генотипним складом були більш пристосованими до мінливих умов вирощування. В той же час, вплив різних генотипів, які були виявлені за допомогою МС-аналізу, на врожай зерна таких сортів не вивчений. Таким чином, МС-аналіз може бути застосований в якості методу маркування різних генотипів з метою дослідження низки господарсько цінних ознак сортів пшениці. 

3.3. Розподіл частот алелів мікросателітних локусів
Проаналізовано розподіл частот алелів МС-локусів на загальній виборці сортів пшениці м‘якої озимої за 17 МС-локусами, а саме: Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xtaglgap-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm408-5B, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, Xgwm437-7D, Хbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D. 

Так, за локусом Xgwm186-5А детектували дев’ять алелів (рис. 3.6 А), з яких найменшу частоту мали алелі 107 та 139 п.н. – 0,04, виявлені у сортів Скарбниця, Подяка, Дальницька, Істина одеська та Зміна. За дослідженнями, проведеними в Омані на матеріалі 161 місцевого сорту пшениці м’якої озимої [98], за Xgwm186-5А знайдено 13 алелів з розміром від 126 п.н. до 152 п.н., включаючи null алель, в той час як серед 480 європейських сортів 1840 – 2000 рр. реєстрації з 15 географічних зон авторами [152] детектовано 17 алелів, 11 з яких вважалися рідкісними. Величина індексу поліморфності за даним локусом була досить високою – 0,67. МС-локус Xgwm186-5А показаний фланкуючим маркером для QTL QYr.osu-5A для стеблової іржі, спричиненою Puccinia striiformis, що також асоційована з геном, який фланкується МС-маркерами МС-маркерами Xbarc165-5А та Xbarc40-5А. 
Натомість, за локусом Xgwm095-2А до рідкісних алелів віднесено алель 124 п.н. – 0,004 (рис. 3.6 Б), який детектували у сорті Бунчук. За дослідженнями Landjeva et al. [112], проведеними на виборці 52 сортів з Болгарії, України, Росії та Грузії, за даним локусом виявлено сім алелів, які мають розміри від 105 п.н. до 124 п.н., з яких найбільшою частотою характеризувався алель Xgwm095118, а два алелі визнано авторами, як унікальні. В той же час за дослідженнями Landjeva et al. [114], проведеними на виборці 91 сорту з Болгарії селекції 1925 – 2003 рр., за даним локусом виявлено шість алелів, що узгоджується з нашими дослідженнями, з яких найбільшу частоту також мав алель Xgwm095118, а рідкісним визнано тільки один алель. PIC за цим локусом дорівнював 0,65 за нашими дослідженнями, та 0,51 й 0,54 за Landjeva et al. [112, 114].
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Рис. 3.6. Частоти алелів МС-локусів Xgwm186-5А (А) та Xgwm095-2А (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої
Чотири алелі детектовано за локусом Xgwm190-5D. За [112] алельне різноманіття за цим МС-локусом було більшим, і дорівнювало десяти алелям, що мали розміри від 203 п.н. до 225 п.н., в той час як за дослідженнями [114] алелі ранжувалися від 197 п.н. до 212 п.н. на виборці з болгарських сортів 1925 – 2003 років реєстрації. Алель 208 п.н., що характеризувався найбільшою частотою (рис. 3.7 А), зустрічався в 62 % досліджених сортів. На виборці з сортів Причорноморського регіону найбільшу частоту мав алель 211 п.н., що зустрічався у 68 % досліджених сортів [112], в той час як 81 % болгарських сортів мали алель розміром 210 п.н. [114]. В нашому дослідженні алелі 210 п.н. та 212 п.н. можна віднести до рідкісних, їх детектовано у сорту Подяка. PIC цього локусу дорівнював 0,48 в нашому дослідженні, що узгоджується з даними [112], де частота зустрічальності складала 0,51. 
Водночас за локусом Xgwm18-1B на представленій виборці сортів детектували п’ять алелів (рис. 3.7 Б), з яких найбільшу частоту мав алель 192 п.н., що зустрічався у 40 % сортів; найменшу частоту – алель 194 п.н., що виявлений у сортів Турунчук та Ужинок. 
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Рис. 3.7. Частоти алелів МС-локусів Xgwm190-5D (А) та Xgwm18-1B (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

З літератури відомо [114], що два локуси на хромосомі 1В біля МС-маркеру Xgwm18-1B показали щільний зв'язок з геном Yr (ген стійкості до жовтої ржавчини пшениці), який знаходиться 1,9 сМ дистальніше від цих МС-маркерів. Також за даними дослідників [63] МС-маркер Xgwm18-1B показав асоціацію з локусами кількісних ознак, що відповідають за ознаки дат колосіння та цвітіння. На виборці з болгарських сортів Landjeva et al. [114] детектовано вісім алелів, серед яких алель Xgwm18185 зустрічався у 37 % сортів, що складало більшість аналізованих генотипів, а індекс поліморфності за цим локусом виявився один з найвищих – 0,75. За дисертаційним дослідженням величина індексу поліморфності за даним локусом складала 0,72.

За даними аналізу локусів Xgwm165/I-4А та Xgwm155-3А найменшою частотою характеризувалися, відповідно, алелі 189 п.н., що спостерігався у 2 % сортів (рис. 3.8 А), а саме у гетерогенних сортів Запорука, Благодарка одеська та Зміна, та 129 п.н., що зустрічався з частотою 0,012  у сорту Подяка (рис. 3.8 Б). 
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Рис. 3.8. Частоти алелів МС-локусів Xgwm165/1-4А (А) та Xgwm155-3А (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

За локусом Xgwm165/I-4А визначили п’ять алелів, серед яких найбільш розповсюдженим був алель 193 п.н. За дослідженнями [114], серед болгарських сортів за даним локусом виявлено шість алелів, які мають розміри від 182 п.н. до 194 п.н., а також null алель, з яких найбільшою частотою характеризувався алель Xgwm165/I192, що зустрічався у 89 % болгарських сортів. Величина індексу поліморфності за даним локусом складала 0,70. 

Найбільшу частоту за локусом Xgwm155-3А мав алель 149 п.н., натомість на виборці з сортів Причорноморського регіону [112] найбільшою частотою характеризувався алель 143 п.н., що зустрічався у 39 % досліджених сортів, в той час як 35 % болгарських сортів мали алель розміром 140 п.н. Величина індексу поліморфності за даним МС-локусом була найвищою – 0,84, що узгоджується з іншими дослідженнями [112, 114], де індекс поліморфності цього локусу був один з найвищих.
За локусом Xgwm437-7D виявлено п’ять алелів, один з яких зустрічався в 52 % досліджених сортів (рис. 3.9 А) та мав розмір 107 п.н. За даними зарубіжних авторів на європейській колекції з 480 сортів пшениці м’якої озимої 1840 – 2000 рр. реєстрації з 15 географічних зон за вказаним МС-локусом знайдено 22 алелі, 16 з яких вважалися авторами [152] рідкісними. У дослідженнях, проведених вченими з Росії [30], вказаний локус детектований як висополіморфний, за яким знайдено 22 алелі, 12 з яких були рідкісними, а два алелі – унікальними, тобто вони не зустрічалися раніше. Натоміж, оманськими вченими [98] показана вузька варіація за локусом Xgwm437-7D з алелями розмірами 98 п.н. – 118 п.н., включаючи null алель, і тільки три алелі за цим локусом автори назвали унікальними. В проведеному нами дослідженні алель 111 п.н., який можна віднести до рідкісних, виявлено у гетерогенного за 14 МС-локусами сорту Подяка. PIC за цим локусом має значення 0,55, що узгоджується з оманським дослідженням [98], де індекс поліморфності теж склав 0,55.

Сім алелів детектовано за локусом Xgwm3-3D, в той час як у болгарських сортів Landjeva et al. [114] знайшли п’ять алелів з розмірами 74 п.н. – 82 п.н., де у переважної більшості сортів (73 %) зустрічався алель 76 п.н., а в оманських сортів Khanjari et al. [98] знайшли шість алелів від 77 п.н. до 85 п.н., включаючи null алель. В дисертаційному дослідженні алелі 86 та 88 п.н., що характеризувалися найбільшою частотою (рис. 3.9 Б), зустрічалися в 24 % та 18 % досліджених сортів, відповідно. Алель 75 п.н. можна вважати рідкісним, його детектовано у гетерогенного сорту Польовик. PIC цього локусу дорівнював 0,83, що на 0,41 перевищує значення PIC у болгарських сортів [114] та на 0,42 у оманських [98]. Відомо, що МС-локус Xgwm3-3D разом з Xgwm314-3D фланкують з генетичною дистанцією 2,1 cM та 2,5 cM, відповідно, домінантний ген R-D1 на довгому плечі 3D хромосоми, що кодує червону окраску зерна пшениці [117]. 
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Рис. 3.9. Частоти алелів МС-локусів Xgwm437-7D (А) та Xgwm3-3D (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої
За локусом Xgwm389-3В (рис. 3.10 А) у українських сортів визначили сім алелів, в той час як на виборці з сортів Причорноморського регіону [112] їх було 12 та вони мали розмір від 116 п.н. до 143 п.н., з кількістю унікальних алелів равною чотирьом. На матеріалі українських сортів найбільш розповсюдженим був алель 117 п.н., в той же час до рідкісних віднесено алель 145 п.н. з частотою 0,03, який детектовано у сортів Голубка одеська та Безмежна. 
Водночас за даними аналізу локусу Xgwm357-1А на дослідженій виборці сортів виявлено сім алелів (рис. 3.10 Б), що на три перевищує кількість алелів, знайдених за дослідженнями Khanjari et al. [98] у оманських сортів. Величина індексу поліморфності за даним локусом складала 0,73, в той час як на матеріалі болгарських сортів Landjeva et al. [114] визначила PIC цього локусу, що дорівнював 0,53. У дослідженнях Zanke et al. [174] встановлено, що алель Xgwm357-1A128 значно асоційований з величиною висоти рослин та виявився таким, що має сильний вплив на зменшення висоти рослин.
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Рис. 3.10. Частоти алелів МС-локусів Xgwm389-3В (А) та Xgwm357-1А (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

За локусом Xgwm325-6D виявлено 10 алелів (рис. 3.11 А), найбільш розповсюдженим з яких був алель 144 п.н. – він зустрічався у 28 % сортів. За дослідженнями, проведеними вченими з Франції [60] на виборці 3942 сортів з 73 країн світу, вказаний локус детектований як висополіморфний, за яким знайдено 18 алелів, 11 з яких вважалися авторами рідкісними. Величина індексу поліморфності за даним локусом складала 0,83, що узгоджується з даними [60], де значення PIC сягає 0,77. 
В той самий час за локусом Xbarc126-7D на представленій вибірці генотипів детектували 10 алелів (рис. 3.11 Б), з яких найбільшу частоту мав алель 164 п.н., а найменшу – алель 162 п.н., виявлений у сорті Запорука. Величина індексу поліморфності за даним локусом була досить високою – 0,53. За результатами дослідження [150] з картування локусів кількісних ознак, асоційованих з показником маси 1000 зерен (МТЗ), визначено, що головний QTL QTgw.ipk-7D пшениці, асоційований з МТЗ з інтервалом приблизно біля 1 cM, фланкується маркерами Xbarc126-7D, Xwmc405-7D та Xgwm44-7D на хромосомному плечі 7DS. Тому доцільним представлялось дослідити розподіл частот алелів МС-локусів Xgwm44-7D та Xwmc405-7D.
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Рис. 3.11. Частоти алелів МС-локусів Xgwm325-6D (А) та Xbarc126-7D (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

За локусом Xgwm44-7D найбільшою частотою характеризувався алель 185 п.н. – 0,576 (рис. 3.12 А); до рідкісних віднесено алель 178 п.н. – 0,02, який детектували у сорті Гурт. За дослідженнями, проведеними французькими вченими [60], вказаний локус детектований як висополіморфний, за яким знайдено 21 алель, 14 з яких вважалися авторами рідкісними. В той же час на виборці сортів з Причорноморського регіону [112] за МС-локусом Xgwm44-7D детектовано 13 алелів, які мали розмір від 160 п.н. до 188 п.н., а два алеля виявилися унікальними для 52 сортів з Болгарії, Росії, України та Грузії. PIC за цим локусом дорівнював 0,59. В 2012 році Mir et al. [129] проведене асоціативного картування за 25 МС-маркерами, що пов'язані з масою зерна, серед яких знаходився МС-маркер Xgwm44-7D, присутній в інтервалі QTL (QGw.ccsu-7D) для маси зерна, ідентифікованого Huang et al. [94] та щільно картованого Röder et al. [150]. 
По шість алелів детектовано у дисертаційному дослідженні за локусами Xwmc405-5D, Xgwm408-5B та Xtaglgap-1В. Так, за локусом Xwmc405-5D алель 220 п.н., що характеризувався найбільшою частотою (рис. 3.12 Б), зустрічався в 46 % досліджених сортів. Алелі 210, 212 та 216 п.н. можна віднести до рідкісних, їх детектовано у сортів Антонівка, Заграва одеська, Скарбниця та Місія одеська, відповідно. PIC цього локусу дорівнював 0,62.
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Рис. 3.12. Частоти алелів МС-локусів Xgwm44-7D (А) та Xwmc405-5D (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

За локусом Xgwm408-5B найбільш розповсюдженим був алель 188 п.н. – його частота складала 0,652 (рис. 3.13 А). За дослідженнями, проведеними на виборці болгарських сортів Landjeva et al. [114] знайшли вісім алелів з розмірами 147 п.н. – 193 п.н., де у переважної більшості сортів (57 %) зустрічався алель 179 п.н. В той же час три алелі визначено авторами, рідкісними. У нашому дослідженні алель 162 п.н., який можна віднести до рідкісних, виявлено у гетерогенного сорту Заграва одеська. Величина індексу поліморфності за даним локусом складала 0,51, в той час як Landjeva et al. [114] визначила PIC для болгарських сортів, що становить 0,56. За Leonova et al. [116] відомо, що МС-маркер Xgwm408-5B показує тісний зв'язок з геном, що відповідає за яровизацію Vrn-B1 на хромосомі 5BL.

За даними аналізу локусу Xtaglgap-1В у дослідженій вибірці сортів виявлено алель 218 п.н., який зустрічався з набільшою частотою серед дослідженої вибірки сортів, найменшою частотою характеризувався алель 207 п.н., виявлений у сорті Дальницька (рис. 3.13 Б). На виборці оманських сортів Khanjari et al. [98] знайшли дев’ять алелів від 212 п.н. до 265 п.н., включаючи null алель. Так, у роботі [114] відзначено, що наявність алеля Xtaglgap-1B244 пов'язана з червоним кольором колоскової луски пшениці. Khlestkina et al. [103] запропоновано, що алелі розміром 250, 241, 244 та 247 п.н. МС-локусу Xtaglgap-1B можуть мати відношення до гену Rg-B1b, що визначає колір колоскової луски.
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Рис. 3.13. Частоти алелів МС-локусів Xgwm408-5B (А) та Xtaglgap-1В (Б) серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

За локусом Xgwm577-7B на представленій вибірці сортів детектували п’ять алелів (рис. 3.14 А), з яких найменшу частоту мав алель 152 п.н., що виявлений у сортів Скарбниця, Заможність та Бунчук. За дослідженнями [114] алелі МС-локусу Xgwm577-7B ранжувалися від 129 п.н. до 167 п.н. на виборці з 91 болгарських сортів 1925 – 2003 років реєстрації. Алель 163 п.н., що характеризувався найбільшою частотою, зустрічався в 44 % болгарських сортів. На виборці з сортів Причорноморського регіону [112] найбільшу частоту мали алелі 167 п.н., 128 п.н. та 143 п.н., що зустрічалися у 25 % болгарських, у 27 % українських, російських та грузинських сортів та у 18 % сортів від загальної вибірки, відповідно. Встановлено, що МС-маркер Xgwm577-7B фланкує ген, зчеплений зі стійкістю до борошнистої роси та з геном стійкості Stb8 до септоріозу [133]. Величина індексу поліморфності за даним локусом складала 0,65.
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Рис. 3.14. Частоти алелів МС-локусу Xgwm577-7B серед генотипів сортів пшениці м’якої озимої

Таким чином, від кожного з добраних сучасних сортів пшениці м’якої озимої за допомогою МС-аналізу проаналізовано по п’ять ліній, з них по одній лінії використано для подальшого розмноження за схемою «колос-ряд» та досліджень за МС-аналізом у 2010, 2011 та 2012 роках. Для сортів, що слугували стандартами при МС-аналізі також виділено одну контрольну лінію з сорту Альбатрос одеський та дві лінії з сорту Безоста 1, що був представлений двома зразками, для подальшого молекулярно-генетичного дослідження. Отже, загалом виділено 49 ліній з досліджених сортів пшениці.
При дослідженні 49 ліній за 17 МС-локусами, виявлено загалом 107 алелів; у середньому на досліджений локус припадало по 6,29 алеля (табл. 3.4). Теоретично, отримана система з 17 МС-локусів здатна однозначно розпізнати до 1,93 х 1013, тобто біля 20 трильйонів варіантів при умові реалізації всіх можливих комбінацій алелів, що на багато порядків перевищує потенційне число всіх сортів у світі. Значення індексу поліморфності РІС свідчать про значну кількість "поліморфної" інформації у локусах. 
Таблиця 3.4
Кількісний склад алелів у ліній, виділених з досліджених сортів пшениці м’якої озимої
	МС-локус
	Кількість алелів
	PIC

	Xgwm357-1A
	7
	0,76

	Xgwm18-1B
	4
	0,74

	Xtaglgap-1B
	5
	0,50

	Xgwm095-2A
	5
	0,64

	Xgwm155-3A
	10
	0,84

	Xgwm389-3B
	7
	0,82

	Xgwm3-3D
	7
	0,82

	Xgwm165/I-4A
	5
	0,71

	Xgwm186-5A
	9
	0,68

	Xgwm408-5B
	6
	0,64

	Xgwm190-5D
	2
	0,46

	Xgwm325-6D
	10
	0,81

	Xgwm577-7B
	5
	0,62

	Xgwm437-7D
	4
	0,55

	Xbarc126-7D
	9
	0,74

	Xgwm44-7D
	6
	0,62

	Xwmc405-7D
	6
	0,61


Порівнення інформативних показників МС-маркерів, залучених для дослідження сортів та виділених з них ліній, представлено у табл. 3.5. Можна помітити, що якщо одна лінія представляє сорт, він перетворюється на гомогенний, а молекулярно-генетичний поліморфізм представлених сортів звужується, що яскраво засвідчується меншим значенням середньої кількості алелів, які припадають у досліджених ліній, виділених з сортів, на кожний МС-локус. Наприклад, за локусом Xgwm190-5D у ліній, виділених з сортів пшениці м’якої озимої, детектувалися алелі 204 п.н. та 208 п.н., в той же час такі рідкісні алелі, як 210 п.н. та 212 п.н., зникли у зв’язку з тим, що у дослідження не попали лінії, яким притаманні вказані рідкісні алелі.
Таблиця 3.5

Інформація щодо рівня поліморфізма МС-маркерів
	Пункт
	МС-маркери у сортах
	МС-маркери у лініях

	Кількість МС-локусів
	17
	17

	Кількість алелів
	114
	107

	Варіація кількості алелів
	4 – 10
	2 – 10

	Середнє число алелів на локус
	6,71
	6,29

	Величини PIC
	0,48 – 0,84
	0,46 – 0,84

	Середнє значення PIC
	0,67
	0,68


У роботі [147] проводили аналіз молекулярно-генетичного поліморфізму європейських сортів пшениці за даними аналізу МС-локусів. Так, 502 європейських сорти пшениці м’якої озимої були проаналізовані за допомогою 19 МС-локусів та одного секалін-специфічного маркера. Детектовано 199 алелів (рис. 3.15), за участі яких можливо було провести дискримінацію між усіма сортами, взятими у дослідження, за винятком сортів, що мають походження від однакових батьків. У дисертаційній роботі з метою диференціації та ідентифікації сортів залучені 17 поліморфних МС-локусів, 12 з яких були раніше досліджені авторами [147]. Приблизно 25 % європейських сортів показали деяку неоднорідність, з найвищим рівнем гетерогенності в матеріалі з Південно-Східної Європи. Найвища генетична поліморфність та висока кількість рідкісних алелів були знайдені в сортів з південної Європи. Відносні частоти алелів варіювали для більшості МС-маркерів в різних географічних регіонах. Проведене співставлення варіації продуктів ампліфікації МС-локусів у генотипів європейських та українських сортів, яке представлене на рис. 3.16. Відносно більшу за дослідженими МС-локусами поліморфність для європейських сортів можна пояснити більшим різноманіттям сортів з різних географічних зон, залучених у дослідження, в той час, як досліджені українські сорти мають однакове місце оригінації (СГІ – НЦНС), що обумовлює їх більшу генетичну близькість.
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Рис. 3.15. Діаграма ранжування продуктів ампліфікації МС-локусів у генотипів європейських сортів пшениці. Зірочкою помічені МС-локуси, залучені у дисертаційне дослідження та рекомендовані для МС-аналізу вітчизняних сортів [42]
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Рис. 3.16. Співставлення варіації продуктів ампліфікації МС-локусів серед генотипів європейських та вітчизняних сортів пшениці. Білими прямокутниками показана варіація розміру алелів МС-локусів у п.н. європейських сортів; чорними – варіація розміру алелів МС-локусів у п.н. вітчизняних сортів, досліджених у роботі

За дослідженнями в Омані [98] проведений аналіз молекулярно-генетичного поліморфізму на матеріалі 161 місцевих та стародавніх сортів пшениці м’якої озимої за 35 високополіморфними МС-локусами. Загалом виявлено загалом 305 алелів; у середньому на досліджений локус припадало по 8,7 алеля, а індекс поліморфності ранжувався від 0,02 до 0,89 із середнім значенням 0,50. 14 МС-локусів, з проаналізованих авторами, було залучено у дисертаційну роботу, та проведений аналіз ранжування кількості алелів, що припадають на кожний проаналізований локус (рис. 3.17).
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Рис. 3.17. Порівняння варіації кількості алелів МС-локусів серед генотипів українських та оманських сортів пшениці. Чорними прямокутниками показані варіації кількості алелів МС-локусів українських сортів, досліджених у роботі; білими – варіації кількості алелів МС-локусів оманських сортів

Більшу кількість знайдених алелів МС-локусів, а значить і відносно більшу поліморфність МС-локусів для оманських сортів можна пояснити добором сортів, залучених у дослідження, з чотирьох географічних районів Оману, що мають різну висоту над рівнем моря від 400 м до 2800 м. До того ж, досліджені сорти з Оману є місцевими та стародавніми, автори вказують на молекулярно-генетичні відмінності між сортами в залежності від району збору, що може бути пояснене методикою ведення селекційного процесу різними агропромисловими комплексами.
3.4. Кластеризація сортів пшениці м’якої озимої за даними мікросателітного аналізу

Для визначення генетичної подібності досліджуваних сортів пшениці розраховували генетичні дистанції між ними та проводили кластерний аналіз. На рис. 3.18 представлено кластеризацію досліджених сортів на основі розрахованих генетичних дистанцій (ГД) за даними аналізу 17 МС-локусів. Обліку підлягали всі алелі досліджених зразків кожного сорту. 
На дендрограмі виділено три основні кластери. Кластер I включав 14 сортів, зареєстрованих з 2008 по 2013 роки в Державному реєстрі сортів рослин, придатних для поширення в Україні. У цьому кластері згруповані сорти, що були створені різними селекціонерами. Кластер II включає 11 сортів; він об'єднаний з кластером I з ГД 0,219. Сорти Гурт та Безмежна згруповані на дендрограмі з ГД 0,101 і являють собою окрему гілку, яка приєднується до кластерів I та II з ГД 0,261. 19 сортів складають найбільший кластер III, до якого примикають вищезгадані кластери з ГД 0,272, та який складається з чотирьох субкластерів. 

Кластер III показав тісний генетичний зв'язок сучасних сортів пшениці м’якої озимої з сортами Безоста І та Альбатрос одеський, які були інтенсивно використані оригінаторами у селекційному процесі, а у нашому дослідженні залучені в якості стандартних (еталонних) зразків. Сорти Зміна та Довіра, які створені групою селекціонерів на чолі з академіком С.П. Лифенко, утворюють окрему гілку, яка примикає до виявлених кластерів I, II і III з ГД 0,307.
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Рис. 3.18. Дендрограма сортів пшениці, побудована за ГД, розрахованими з використанням методу UPGMA за даними аналізу 17 МС-локусів

Нарешті, сорти Запорука та Подяка, які є дуже гетерогенними, не входять до жодного з кластерів. Наявність пшениці ярої Olesen’s Dwarf із Замбії в родоводі сорту Запорука та ярої пшениці Костенко у родоводі сорту Подяка, а також і те, що обидва сорти Запорука та Подяка, за результатами МС-аналізу складаються з чотирьох – п’яти генотипів, відповідно, можуть пояснити їх відокремлене розташування на дендрограмі. Для більшості досліджених сортів пшениці модель кластеризації відповідала походженню зазначених сортів, яке представлене в табл. 2.1.
3.5. Паспортизація сортів пшениці м’якої озимої за даними мікросателітного аналізу
Результати аналізу молекулярно-генетичного поліморфізму шляхом визначення алельного стану МС-локусів відкривають молекулярну структуру вітчизняних сортів, та можуть слугувати основою диференціації і реєстрації сортів шляхом надання їм паспортів з вказаними молекулярно-генетичними формулами. У Південному біотехнологічному центрі НААН (ПБЦ) була розроблена методологія реєстрації сортів, ліній і гібридів багатьох видів сільськогосподарських рослин за ДНК-типуванням [41]. ПБЦ спільно з Держслужбою з охорони прав на сорти рослин України видано методичні рекомендації з ідентифікації і реєстрації сортів за ДНК-типуванням [42], а розробку захищено Деклараційним патентом на корисну модель № 19828 «Спосіб визначення новизни сортів та ліній м’якої пшениці за ДНК-типуванням» [33].

У молекулярно-генетичній формулі, тестований поліморфний локус кодується латинською літерою, а молекулярна маса виявленого алеля представлена в нижньому індексі. Таким чином, формула складається з двох частин, одна з яких диференціююча, та надає можливість ідентифікувати сорти, лінії, або гібриди. Друга інформативна частина містить дані про алельний стан МС-локусів.
Записували генетичні формули сортів на основі аналізу молекулярно-генетичного поліморфізму шляхом визначення алельного стану МС-локусів п’яти досліджених ліній кожного сорту. У разі виявлення сортової гетерогенності, записували молекулярно-генетичні формули кожної лінії, знайденої у окремого сорту. Приклади складених за отриманими нами результатами формул досліджених сортів пшениці, що виявилися або гомогенними або ж, навпаки, найбільш гетерогенними, представлений в табл. 3.6. Так, першим етапом аналізу молекулярно-генетичного поліморфізму сортів є добір МС-локусів, що поліморфні для даної культури. Для диференціації та ідентифікації сортів більшості культур необхідно мати панель з 12-15 високополіморфних МС-локусів [41]. Локуси кодуються буквами латинського алфавіту, де нижній індекс являє молекулярну масу алеля. На основі ДНК-типування за 12-15 локусами складається генетична формула, яка є унікальною для даного генотипу. Генетичні формули (табл. 3.6) наглядно ілюструють особливості генетичної структури сортів. Таким чином, диференціація та ідентифікація сортів може бути проведена за допомогою молекулярно-генетичної формули, яка додатково може містити інформацію про алельний склад агрономічно цінних локусів. За ДНК-типуванням можливо ідентифікувати сорт у будь-якій фазі розвитку при використання різної тканини: насіння, листа, коріння, стебла. На відміну від ВОС-тесту, за ДНК-типуванням можливо ідентифікувати не тільки лінії, а й гібриди. При наявності банку даних ДНК-типування значно спрощується встановлення новизни сорту.
Молекулярно-генетична формула сорту дає уявлення про структуру сорту [40], його відповідність вимогам однорідності і стабільності, прописаних UPOV та зафіксованих у ВОС-тесті. Причому, для характеристики сорту немає прямої необхідності в затратних польових аналізах фенотипічних ознак, які піддаються впливу умов вирощування. Ідентифікаційна складова формули дає можливість вирішити проблему новизни сорту і диференціації його від вже зареєстрованих сортів. Інформаційна частина формули дає відомості про алельний склад МС-локусів та агрономічно цінних локусів.
Таблиця 3.6
Генетичні формули сортів пшениці селекції СГІ–НЦНС
	№
	Сорти
	Формули

	1
	Оксана (гомогенний сорт)
	A123B110C149D195E115F188H138L86M204O107P144Q164R185S218T188U173V215

	2

	Дальницька

(лінія 1)
	A125B122C145D193E107F188H138L86M208O109P148Q164R185S218T188U173V238

	
	Дальницька

(лінія 2)
	A125B122C147D195E102F188H138L86M208O105P144Q156R183S210T188U173V207

	3
	Антонівка (лінія 1)
	A128B122C147D195E102F188H138L86M208O105P144Q164R183S210T188U175V218

	
	Антонівка (лінія 2)
	A128B122C147D195E102F188H138L86M208O107P144Q164R183S210T192U175V218

	
	Антонівка (лінія 3)
	A128B122C145D193E107F188H138L86M208O109P148Q164R185S218T188U175V218

	4
	Запорука

(лінія 1)
	A116B120C145D193E125F192H138L79M204O107P146Q162R183S220T188U175V218

	
	Запорука

(лінія 2)
	A119B120C139D189E115F192H138L77M208O107P146Q164R180S218T188U175V218

	
	Запорука

(лінія 3)
	A116B120C139D189E115F192H138L79M204O107P138Q164R183S220T188U175V218

	
	Запорука

(лінія 4)
	A119B120C145D193E125F192H138L77M204O107P146Q164R180S218T188U175V218

	5
	Подяка

(лінія 1)
	A125B120C129D193E125F186H136L79M208O107P142Q156R187S216T192U173V218

	
	Подяка

(лінія 2)
	A123B122C141D193E139F186H138L77M210O107P142Q164R185S218T192U173V218

	
	Подяка

(лінія 3)
	A123B110C141D193E129F192H138L77M212O107P142Q164R185S216T192U137V218

	
	Подяка

(лінія 4)
	A123B120C129D193E125F188H117L77M208O107P142Q164R185S218T192U173V218

	
	Подяка

(лінія 5)
	A123B120C129D193E125F188H117L79M208O111P138Q164R187S216T192U137V218


Примітка. Буквами латинського алфавіту позначені МС-локуси: A – Xgwm357-1A; B – Xgwm095-2A; C – Xgwm155-3A; D – Xgwm165/I-4A; E – Xgwm186-5A; F – Xgwm18-1B; H – Xgwm389-3B; L – Xgwm3-3D; M – Xgwm190-5D; O – Xgwm437-7D; P – Xgwm325-6D; Q – Barc126-7D; R – Xgwm44-7D; S – Xwmc405-7D; T – Xgwm408-5B; U – Xgwm577-7B; V – Xtaglgap-1B
Отже, в дисертаційній роботі наведена молекулярно-генетична характеристика створених у СГІ - НЦСС сортів пшениці м’якої озимої за МС-аналізом, що дає можливість складати каталоги генотипів сортів на базі отриманих унікальних формул генотипів, проводити сертифікацію комерційних генотипів, вирішувати проблему захисту авторських прав, підвищувати ефективність тестування нових сортів при держсортвипробуванні, а також вдосконалювати маркерну систему ДНК-паспортизації генотипів сортів. 
Спираючись на експериментальні дані цього дослідження, розпочато пошук шляхів оптимізації систем сортовивчення, що базуються на використанні маркерів різного типу, у першу чергу – мікросателітних. Основні напрямки пошуку включають оптимізацію складу маркерів, добір колекцій сортів-еталонів, розробку комп’ютеризованих систем аналізу даних, та детальніше висвітлені у наступному розділі. 
Таким чином, дослідили молекулярно-генетичний поліморфізм сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ – НЦНС 2003 – 2013 років реєстрації. Серед 48 сортів пшениці детектовані 114 алелів за 17 високополіморфними МС-локусами, кількість алелів на локус варіювала в діапазоні від 4 до 10, із середнім значенням 6,71. Найбільша кількість алелів (10) була детектована за локусами Xgwm155-3A, Xgwm325-6D та Xbarc126-7D, найменша – за Xgwm190-5D (чотири алелі). Середнє значення індексу поліморфності PIC складало 0,67 та варіювало від 0,48 за Xgwm190-5D до 0,84 за Xgwm155-3A. Загалом було знайдено 172 генотипи на виборці протестованих за 17 МС-локусами українських сортів пшениці м’якої озимої. Встановлено, що 41 проаналізований сорт виявився гетерогенним за 1 – 14 дослідженими МС-локусами. Сорти Гурт, Кірія, Ластівка одеська, Литанівка, Оксана були гомогенними за результатами МС-аналізу за 17 високополіморфними МС-локусами. Проаналізовано розподіл частот алелів МС-локусів на загальній виборці сортів за локусами Xgwm095-2A, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, Xgwm165/I-4A, Xgwm155-3A, Xgwm18-1B, Xgwm3-3D, Xgwm437-7D, Xgwm357-1A, Xgwm389-3B, Xgwm325-6D, Хbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D, Xtaglgap-1B, Xgwm408-5B, Xgwm577-7B. При дослідженні 49 ліній, виділених з 48 сучасних сортів для подальшого розмноження за схемою «колос-ряд», за 17 МС-локусами, виявлено загалом 107 алелів; у середньому на досліджений локус припадало по 6,29 алеля. Таким чином, отримана система з 17 МС-локусів здатна однозначно розпізнати до 1,93 х 1013, тобто біля 20 трильйонів варіантів при умові реалізації всіх можливих комбінацій алелів, що на багато порядків перевищує потенційне число всіх сортів у світі. Для визначення генетичної подібності досліджуваних сортів пшениці розрахували генетичні дистанції між ними та проводили кластерний аналіз сучасних сортів, які були всі диференційовані та ідентифіковані на дендрограмі (рис. 3.18). За отриманими нами результатами складені формули досліджених сортів пшениці, що виявилися гомогенними або ж, навпаки, гетерогенними.
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Розділ 4
Моделювання системи мікросателітних маркерів для забезпечення однозначної диференціації та ідентифікації сортів пшениці
4.1. Створення мінімально необхідних наборів мікросателітних маркерів для однозначної диференціації та ідентифікації сортів пшениці
4.1.1. Оптимізація кількості та складу маркерів. Для диференціації відносно малої сукупності сортів (чисельністю близько 50) система із 17 МС-маркерів, яка теоретично, при умові реалізації всіх можливих комбінацій алелів,здатна розпізнати однозначно до 1,93 х 1013 сортів, тобто біля 20 трильйонів варіантів сортів, була б надмірною. Через велику кількість різнорідної інформації, яку треба враховувати, неможливо обмежитися суто формальними правилами добору мінімально необхідних множин маркерів, тому це певною мірою емпіричний процес. Усього за матеріалами дослідження було сформовано три набори маркерів. Спочатку добирали маркери до локусів з найбільшою кількістю алелів (набір 1), далі пріоритет був за показниками поліморфності РІС (набір 2). До третього набору ввійшла вся решта маркерів. Склад усіх трьох наборів маркерів наведено у табл. 4.1.

Маркерний локус Xgwm408-5B довелося включити у всі три набори, без нього ідентифікація не була б 100-відсотковою. Із цієї ж причини Xgwm095-2А включено одночасно до складу наборів 2 та 3. Криві покрокового росту числа однозначно ідентифікованих сортів для всіх трьох наборів показані на рис. 4.1; з них найбільш пологою була крива для набору 3, складеного із восьми маркерів, які характеризуються як найменш поліморфні локуси.
Таблиця 4.1
Склад мінімізованих наборів МС-маркерів, спроможних повністю диференціювати сорти пшениці
	№
набору
	Склад набору

добраних МС-маркерів
	Середня кількість алелів/МС-маркер
	Середнє значення РІС/МС-маркер
	Теоретичне число комбінацій

	1
	Xgwm357-1A, Xgwm155-3A, Xgwm186-5A, Xgwm408-5B, Xgwm325-6D, Xbarc126-7D
	8,8
	0,745
	340 200

	2
	Xgwm18-1B, Xgwm095-2A, Xgwm389-3B, 
Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm408-5B
	6,0
	0,727
	29 400

	3
	Xtaglgap-1B, Xgwm095-2A, Xgwm408-5B, Xgwm190-5D, Xgwm577-7B, Xgwm437-7D, Xgwm44-7D, 
Xwmc405-7D
	5,0
	0,580
	216 000
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Рис. 4.1. Ріст розподільної здатності маркерної системи при покроковому залученні маркерів

Шляхом числового моделювання встановлено, що система маркерів, яка б забезпечувала однозначну ідентифікацію не менш ніж 99,99% сортів, повинна "розпізнавати" число алельних комбінацій приблизно на 2 порядки більше, ніж аналізується сортів. Реальна ж різниця між теоретичними числами комбінацій, наведеними у табл. 4.1, і числом ідентифікованих ліній (49) становила три – чотири порядки. Основна причина такої значної невідповідності полягає у дуже нерівномірному розподілі алелів у кожному з досліджених локусів. Внаслідок цього комбінації "мінорних" алелів є дуже малоймовірними і при малих вибірках сортів (50-100 зразків) просто не реалізуються. Так, для пари локусів Xgwm155-3A / Xgwm325-6D взагалі не знайдено ліній, що комбінували б алелі 129, 135, 137, 139, 141, 143 п.н. першого локусу та 115, 120, 128, 134, 138 п.н. – другого (рис. 4.2). Більша частина названих алелів мають частоти до 10%, відповідно вірогідність їх взаємних комбінацій нижча 1%. Не виключено також, що вірогідність деяких комбінацій може відхилятися від теоретично очікуваного в силу формування коадаптованих асоціацій алелів генів або алелів локусів. Можливість цього витікає із генетичної близькості сортів одного селекцентру, обумовленої спільним походженням від низки сортів-попередників, систематичним добором при близьких природних умовах, за ідентичними селекційними критеріями. Хоча МС-локуси могли б і не виявляти селективність, все ж дані про регіональні відмінності [60, 112, 114] та асоціації з низкою селекційних ознак [63, 105, 174, 175] свідчать про зворотнє. Це може сприяти "каналізації" - переважному закріпленню в окремих еконішах лише певних комбінацій алелів і елімінації комбінацій "небажаних". 
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Рис. 4.2. Скріншот розподілу комбінацій алелів у 49 ліній пшениці м’якої озимої за двома маркерними локусами (Xgwm155-3A та Xgwm325-6D) у числовому та графічному виразах

На перший погляд отримані нами результати (можливість зведення числа МС-маркерів до використання шість – вісім МС-локусів) добре узгоджуються з рекомендацією UPOV щодо використання восьми МС-локусів [166]. Проте слід враховувати, що наші результати отримані на лініях із 49 сортів пшениці близького селекційного походження, норми ж UPOV мають стосуватися набагато ширшого сортименту як у кількісному, так і якісному сенсі. У світлі наведених вище даних видається, що оптимальна кількість маркерів при офіційній реєстрації нових сортів має бути дещо більшою.

4.1.2. Добір сортів-еталонів. З практичної точки зору зручно мати компактну робочу колекцію, яка була б "локалізованою", тобто складалася із сортів, адаптованих до умов Півдня України і містила б у собі всі необхідні для однозначної ідентифікації алелі. Ця задача також була вирішена в межах даного дослідження. Із загального числа 49 ліній виділено два набори, кожен з них містить усі 107 алелів, які були знайдені за дослідженими 17 МС-локусами. Перший (мінімальний) набір складається із 26 ліній, а другий (35 ліній) відрізняється від першого відносно вищою кількісною представленістю рідкісних алелів. Сформовані у даному дослідженні набори у подальшому стануть основою спеціалізованих колекцій ліній-еталонів. Колекції будуть впроваджені у практику сортовивчення, склад колекцій буде удосконалюватись. 

4.2. Створення алгоритмів та інструментів для напівавтоматичного комп’ютеризованого аналізу результатів сортовивчення
Для сукупності мономорфних сортів (ліній) ключовими показниками, що характеризують ступінь їх відмінності/схожості між собою є сумарне число однакових/різних алелів та інформація про те, за якими саме локусами сорти подібні або різняться. Саме така інформація була основою як оптимізації складу маркерів, так і добору потенційних еталонів. У табл. 4.2 наведено фрагмент матриці схожості досліджених ліній, вираженої кількістю локусів (із загального їх числа, 17), що несуть однакові алелі (повна матриця навіть для такого відносно невеликого набору об'єктів занадто громіздка для приведення). Кожен елемент матриці містить результат узагальнення 17 пар порівнянь. Загалом для заповнення усієї таблиці знадобилося провести близько 40 тисяч операцій порівняння (з врахуванням симетричності матриці – 20 тисяч) і узагальнити їх. 
Таблиця 4.2
Фрагмент матриці схожості - число локусів із ідентичними алелями за 17 дослідженими МС-маркерами

	Сорти
	Господиня
	Скарбниця
	Косовиця
	Антонівка
	Заможність
	Благодарка одеська
	Місія одеська
	Дальницька
	Єдність
	Кірія
	Ліона
	Куяльник

	Господиня
	17
	8
	7
	5
	6
	5
	7
	5
	5
	9
	5
	12

	Скарбниця
	8
	17
	7
	7
	7
	7
	7
	6
	4
	6
	7
	9

	Косовиця
	7
	7
	17
	8
	7
	6
	7
	9
	4
	6
	10
	8

	Антонівка
	5
	7
	8
	17
	7
	6
	6
	6
	5
	4
	5
	6

	Заможність
	6
	7
	7
	7
	17
	8
	6
	7
	6
	7
	8
	6

	Благодарка одеська
	5
	7
	6
	6
	8
	17
	7
	6
	4
	6
	9
	7

	Місія одеська
	7
	7
	7
	6
	6
	7
	17
	5
	6
	7
	7
	8

	Дальницька
	5
	6
	9
	6
	7
	6
	5
	17
	9
	8
	7
	6

	Єдність
	5
	4
	4
	5
	6
	4
	6
	9
	17
	4
	6
	5

	Кірія
	9
	6
	6
	4
	7
	6
	7
	8
	4
	17
	7
	9

	Ліона
	5
	7
	10
	5
	8
	9
	7
	7
	6
	7
	17
	7

	Куяльник
	12
	9
	8
	6
	6
	7
	8
	6
	5
	9
	7
	17


При рості кількості сортів обсяги обчислень збільшуються випереджаючими темпами, пропорційно квадрату числа зразків. Щоб уникнути малопродуктивної "ручної" роботи, був сконструйований інструмент для середовища Excel, який цикл обчислень для кожного з сортів проводить автоматично, залишаючи "ручним" лише формування заключної таблиці. Алгоритм усієї роботи може бути використаний і для розробки повністю автоматичних програм. Таблиці схожості (відмінності) можна піддавати подальшому аналізу практично без додаткової підготовки. Це було перевірено проведенням кластерного аналізу (див. підрозділ 5.2, рис. 5.2).
Ще однією кропіткою роботою у контексті даного дисертаційного дослідження є ідентифікація невідомих зразків за результатами аналізу певної множини маркерів. Загальний принцип простий – знайти відповідний рядок у раніше складеній "референсній" таблиці. Проте, при великому числі як зразків, так і МС-маркерів, доцільно і тут застосувати комп’ютерні технології. Результат роботи "заготовки", складеної нами для середовища Excel, наведено на рис. 4.3. 
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40Жайвір 107 147 146 138 125 188 0,0 0

44Зорепад 102 145 146 138 125 188 0,3 2

4Антонівка 102 147 144 156 128 188 3,6 4

41Журавка 102 152 146 156 125 188 3,7 3

61Ужинок 102 145 128 142 128 188,192 3,8 6

56Польовик 102 149 144 156 119 188,192 3,9 6

21Служниця од 102 145 150 156 134 188,192 4,5 6

6Благодарка од 125 143 144 146 116 188,192 4,9 6

24Зміна 102 137 144 156 134 188 5,3 5

28Альбатрос од 113 147 144 160 121 192 5,6 5

38Доброчин 102 147 128 156 125 188,192 6,7 4

33Ватажок 102 145 128 156 125 188,192 6,8 5

8Дальницька 107 145 148 164 125 188 6,8 3

15Бунчук 125 139 144 156 125 188 7,2 4


Рис. 4.3. Скріншот результату ідентифікації дослідного зразка, який виявився таким, що повністю відповідає сорту Жайвір, у середовищі Excel 2010
У даному разі вона налаштована на роботу із шістю маркерами з набору 1 (табл. 4.1). Показано результати аналізу за розробленими нами двома різними алгоритмами. Перший з них (Dx) для ідентифікації вимагає повної тотожності алельного складу дослідного зразка певному рядку референсної таблиці, а другий (Dbp), розроблений спеціально для аналізу МС-маркерів, допускає погрішності до 1 пари нуклеотидів у визначенні розміру продуктів ампліфікації не більше, ніж у трьох-чотирьох із 6 локусів. У обох випадках "0" у відповідному рядку референсної таблиці означає повний збіг. Процедура виносить номер за каталогом та назву сорту у спеціальному рядку результатів. Шляхом сортування можна виділити також довільну кількість сортів, які є найближчими до даного зразка за обома критеріями і потім перенести результати в окрему таблицю для додаткового вивчення.

Як зазначено вище, інструменти розроблялися нами таким чином, щоб вони працювали не тільки з МС-локусами, але і з іншими молекулярними, біохімічними і навіть морфологічними маркерами. В залежності від ситуації може знадобитися лише деяка адаптація вхідних даних шляхом їх перекодування до прийнятного виду. Цю можливість успішно перевірено нами на прикладі опублікованих даних щодо результатів електрофорезу клейковинних білків гліадину та глютеніну [35, 69], тобто білкових маркерів Gli та Glu, які свого часу були впроваджені в практику офіційної ідентифікації сортів СРСР [29], були рекомендовані UPOV [160]. При цьому слід відмітити, що ці білкові маркери суттєво поступаються МС-маркерам за роздільною здатністю. Так, у роботі [35] із 75 індивідуальних ліній сортів 16 не були ідентифіковані однозначно – при тому, що аналіз спирався на всі 10 із наявних локусів. Не вдалося розрізнити між собою сорти Вікторія і Писанка, кожен з яких складається з чотирьох ліній. Вказане обумовлено тим, що склад клейковинних білків піддається сильному селекційному тиску у ході добору за технологічною якістю зерна. Тому із наявного у пшениці багатого генетичного поліморфізму у сортах селекції СГІ-НЦНС реалізується лише обмежена кількість алелів та їх комбінацій. Так, із таблиці 1, наведеної цими ж авторами [35], можна визначити, що в межах дослідженого ними матеріалу на один локус припадало в середньому по 3,7 алеля, а середня величина критерію PIC становила 0,480. За цими показниками маркери Gli та Glu поступалися найменш інформативним МС-маркерам із виділеного нами набору 3 (табл. 4.1).

Підходи, розроблені нами на прикладі МС маркерів, можна адаптувати і до нових маркерів, якщо такі будуть запропоновані. Створені при цьому інструменти або ж покладені в їх основу алгоритми можна вмонтувати у загальну комп’ютеризовану систему управління рухом насіння у селекційних, насінницьких та інших установах.
Таким чином, дослідження алельного складу 49 ліній, виділених із сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ-НЦНС показало, що для їх однозначної диференціації та ідентифікації достатньо обрати шість – вісім найбільш інформативних МС-локусів. Також було відібрано 26-35 сортів, що могли б скласти колекцію сортів-еталонів, носіїв усіх алелів, виявлених за 17 МС-локусами, які притаманні сортам СГІ – НЦНС.
Наразі спостерігається значне збільшення кількості вітчизняних нових сортів рослин у Державному реєстрі. При такому навантаженні на систему реєстрації дуже ймовірна ситуація, коли базового набору морфологічних ознак буде недостатньо для достовірної диференціації сортів, їх ідентифікації і, таким чином – надійного захисту. Зокрема, важче розрізнити між собою сорти, створені в одному селекційному центрі або у групі географічно близьких установ. Такі сорти з більшою вірогідністю споріднені генетично, близькі за генами, які контролюють адаптивність рослин, через це такі сорти можуть виглядати близькими і за морфологією. Ця проблема особливо загострилася у зв’язку з тенденцією росту кількості сортів, зареєстрованих пересічною установою: коли раніше це були одиниці, то зараз – десятки. Тому особливо ретельного аналізу потребують саме сорти, створені в одній географічній зоні, в межах одного десятиліття, які в значній мірі об’єднані спільними батьківськими сортами, через що різноманіття цих сортів об’єктивно звужене. У такій ситуації застосування МС-маркерів для диференціації та ідентифікації, а також контролю чистоти насіння додасть надійності у правовому захисті сучасних українських сортів як вдома, так і за кордоном. У наступному розділі освітлена ця проблема більш широко, а саме – проведене співставлення методів диференціації та ідентифікації сортів пшениці м’якої озимої за алельним складом МС-локусів і низкою господарсько цінних ознак, що використовуються Держслужбою під час сортовипробувань при реєстрації нових сортів пшениці.
Результати дослідження, представлені в розділі, більш детально висвітлено у публікаціях:
· Kolesnyk O. О. The courses of nurseries control and variety investigation systems founded on molecular markers / О. O. Kolesnyk, S. V. Chebotar, Yu. M. Sivolap, V. M. Tsevma, O. M. Khokhlov, M. A. Litvinenko // Зб. наук. праць СГІ – НЦНС. – 2013. – Bип. 22 (62). – C. 89–99.
· Колесник О. О. Конструювання систем ідентифікації сортів озимої пшениці за молекулярними маркерами / О. О. Колесник, С. В. Чеботар, О. М. Хохлов, Ю. М. Сиволап // Збірник тез II Міжнародної науково-практичної конференції «Новітні досягнення біотехнології». – Київ, 24-25 жовтня 2013 р. – С. 70.

· Kolesnyk O. The ways of efficient applying of molecular markers for plant breeding and variety investigation / О. Kolesnyk, S. Chebotar, А. Khokhlov, Yu. Sivolap // Сборник тезисов 18-ой междунар. Пущинской школы-конференции молодых ученых «Биология – наука XXI века», Пущино, 21–25 апреля 2014 г. – С. 236.
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Розділ 5

виявлення зв’язку між поліморфізмом сортів за алельним складом мікросателітних локусів та низкою господарсько цінних ознак
5.1. Диференціація та ідентифікація ліній сортів пшениці за молекулярно-генетичною характеристикою алельного складу мікросателітних локусів
З метою розробки ефективних методів диференціації та ідентифікації генотипів, встановлення генетичної чистоти ліній, віднесення ліній до того або іншого сорту проводили диференціацію та ідентифікацію ліній сортів пшениці за алельним складом МС-локусів, а також їх кластеризацію на основі генетичної схожості. Проводили визначення генетичних дистанцій (ГД) за даними МС-аналізу окремих ліній кожного сорту задля отримання більш детальної інформації та відбиття характеристики генетичної однорідності сортів пшениці м’якої озимої. Встановлення ГД згідно мірі схожості NL, графічну побудову дендрограм генотипів за незваженим парно-груповим методом із арифметичним усереднюванням (Unweighted Pair-Group Method, UPGMA) здійснювали на основі даних електрофоретичного розділення продуктів ампліфікації у п.н.
Так, при врахуванні алельного складу усіх 17 локусів за кластерним аналізом побудовано дендрограму, на якій кожен сорт, як гомогенний, так і гетерогенний, – представлений набором п’яти складових ліній (рис. 5.1). Це свідчить про спроможність системи відрізнити складові лінії одного сорту в єдину гілку і, таким чином, відрізнити його від інших близькоспоріднених сортів, що були створені у тому ж селекційному центрі за близьких умов середовища вирощування та вихідного матеріалу.
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Рис. 5.1. Дендрограма, побудована за ГД, розрахованими при використанні методу UPGMA, за результатами кластерного аналізу ліній, виділених із сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ – НЦНС, за даними алельного складу 17 МС-локусів. Цифри поряд із назвами сортів вказують порядкові номери ліній
Сорти згруповано в два загальних кластери, субкластеризація яких подібна до субкластеризації окремих сортів пшениці, представлених на рис. 3.18 (Розділ 3). Звертає на себе увагу те, що сорт Подяка, який є гетерогенним, показав різну локалізацію ліній в межах кожного сорту на дендрограмі. Для більшості ж сортів лінії кожного сорту об’єднані між собою на дендрограмі. Найбільшими ГД між генотипами окремих ліній одного сорту характеризувалися сорти Подяка (0,334 у.о.) та Зміна (0,281 у.о.), а також сорти Годувальниця одеська (0,142 у.о.) та Запорука (0,116 у.о.). У дужках представлені максимальні ГД між генотипами окремих ліній відповідних сортів. Для порівняння: мінімальною ГД, яка дозволила диференціювати окремі сорти між собою, була відстань 0,042 у.о. між сортами Журавка та Ватажок, що створені колективами науковців під керівництвом академіков Литвиненка М.А. та Лифенка С.П., відповідно. Гомогенні за аналізованими локусами сорти Литанівка, Кірія, Гурт, Оксана, Ластівка одеська мають однакову молекулярно-генетичну характеристику МС-локусів у межах кожного сорту, тому на дендрограмі вони не поділялися.
Кластеризація за результатами молекулярно-генетичного аналізу МС-локусів допомогла висвітлити внутрішню генетичну структуру сортів, розділити їх на сорти лінійного типу та гетерогенні, які складаються з одного – п’яти генотипів. Серед гетерогенних сортів знайдено такі генотипи окремих рослин, які значно відрізнялися від решти досліджених генотипів цього ж сорту. Так, для сорту Благодарка одеська генотипи трьох ліній з п’яти, що представляють цей сорт, були ідентичними, а генотипи двох ліній відрізнялися за трьома алелями локусів Xgwm165/1-4D, Xgwm357-1A, Xgwm325-6D. Сорт Пошана також мав дві лінії з п’яти, що за даними молекулярно-генетичного аналізу відрізнялися від інших, ідентичних між собою трьох ліній, за двома алелями локусів Xgwm357-1A, Xgwm325-6D. Сорти Істина Одеська, Жайвір, Небокрай, Отаман були представлені трьома та двома окремими генотипами з п’яти ліній, що ідентичні між собою для кожного сорту окремо. Для сортів Єдність, Дальницька, Доброчин, Пилипівка та Безоста 1 (перший зразок) чотири лінії з п’яти досліджених були ідентичними, і лише одна лінія відрізнялися за молекулярно-генетичною характеристикою локусу Xgwm095-2A для сорту Єдність, локусу Xtaglgap-1B для сорту Дальницька, локусу Xgwm3-3D для сорту Доброчин, локусу Xgwm408-5B для сорту Пилипівка та локусу Xgwm357-1A для сорту Безоста 1 (перший зразок). Сорт пшениці м’якої озимої Безоста 1, що був представлений двома зразками, серед п’яти мав дві лінії, що були ідентичними в межах двох зразків цього сорту, тобто цей сорт включав у собі лінії, які за генотипом були ідентичними для обох зразків цього сорту за даними молекулярно-генетичного аналізу досліджених 17 МС-локусів (рис. 5.1). Так, для першого зразка сорту Безоста 1 генотипи чотирьох ліній, що представляють цей сорт, були ідентичні і лише генотип першої лінії, який відрізнявся від останніх алелем розміром 125 п.н. за локусом Xgwm357-1A, мав ідентичну молекулярно-генетичну характеристику досліджуваних 17 МС-локусів із другою лінією другого зразка сорту Безоста 1. Сорти Антонівка, Куяльник, Красень, Заграва одеська, Лебідка (перший зразок), Журавка мали по дві ідентичні між собою лінії і одну лінію в межах кожного сорту, що відрізнялася за даними молекулярно-генетичного аналізу досліджених 17 МС-локусів. Низка сортів: Княгиня Ольга, Лебідка (другий зразок), Зорепад, Дюк, Запорука, Епоха одеська були представлені двома генотипами з п’яти ліній, що були ідентичними між собою для кожного сорту окремо, а генотипи трьох ліній відрізнялися за алелями деяких локусів і об’єднувалися на дендрограмі з різними ГД.

Щоб уникнути непорозумінь в інтерпретації отриманих результатів, слід брати до уваги наступне. Деякі з використаних нами МС-локусів можуть мати генетичну локалізацію, відмінну від локалізації генів морфологічних ознак, покладених сьогодні в основу ВОС-тесту. Таким чином, зареєстровані як гомогенні сорти могли виявитися гетерогенними за МС-локусами (за якими вони не контролювалися у ході селекції) і навпаки. 
Відомо, що початок створення інтенсивних сортів озимої пшениці був закладений академіком П.П. Лук’яненком створенням сорту Безоста 1 (1959), який зіграв революційну роль в підвищенні врожайності та рості виробництва зерна пшениці. До нинішнього часу значна частина сортів озимої пшениці в Україні має в своєму родоводі сорт Безосту 1.
Схема сучасного селекційного процесу озимої пшениці обов’язково включає етап основної оцінки на однорідність покоління F5—F6 у контрольному розсаднику. Так проводиться оцінка внутрішньолінійної мінливості на встановлення генетичної структури та наявності або відсутності внутрішньосортової генетичної мінливості, що здійснюється за відповідними Методиками проведення експертизи на ВОС. Оцінку насіння на чистосортність проводять шляхом польової апробації сортових посівів, лабораторного аналізу, ґрунтового контролю [47]. Про оригінальність та сортову чистоту насіння в цих випадках судять за морфологічними ознаками, які мають багато недоліків [47], серед яких – залежність від умов середовища, складний характер генетичного контролю і успадкування цього типу ознак, як наслідок - недостатня їх специфічність. На сьогодні використання молекулярних маркерів є одним з найбільш ефективних методів ДНК-профілювання генотипів рослин, оцінки їх генетичної різноманітності та спорідненості між ними [40]. Завдяки своїй простоті та високій ефективності цей метод досить широко застосовується в різних лабораторіях світу і є об'єктом стандартизації міжнародних інституцій – ISTA (International seed testing association, Міжнародна асоціація з контролю за якістю насіння), UPOV [24].

Молекулярно-генетичний аналіз МС-локусів та кластерний аналіз допомагають висвітлити внутрішню генетичну структуру сортів, розділити їх на сорти лінійного типу та гетерогенні, й зафіксувати серед гетерогенних сортів такі генотипи окремих рослин, які значно відрізняються від решти досліджених генотипів даного сорту. Загалом отримані результати можуть бути корисними для підвищення ефективності селекційної роботи з поліпшення існуючих сортів, контролю якості насінницької роботи, а також для підвищення ступеню захищеності авторських прав на сорти СГІ – НЦНС як в Україні, так і за кордоном.
5.2. Диференціація та ідентифікація сортів пшениці за низкою господарсько цінних ознак
У зв’язку з тим, що необхідним було порівняння диференційної здатності й доцільності використання молекулярно-генетичного за МС-аналізом та фенотипового методів диференціації та ідентифікації сортів пшениці, досліджували сорти за низкою господарсько цінних ознак. Вимірювали ознаки «площа проекції зернівки на площину» (ПЗ), «довжина зернівки» (ДЗ), «ширина зернівки» (ШЗ), «периметр проекції зернівки на площину» (РЗ), «округлість зернівки» (ОЗ) та забарвлення зерна (ЗЗ) для кожного сорту окремо методами, детально описаними в підрозділі 2.7. Морфометричні параметри зразків по 150 – 200 зернівок сортів пшениці м’якої озимої наведено в табл. Б.1 (Додаток Б). За параметром ПЗ виділено 20 груп достовірності (ГрД), позначених різними літерами; за показником інтенсивності ЗЗ – 25 ГрД; за ДЗ – 12 ГрД; за ШЗ – 6 ГрД; за ОЗ – 8 ГрД; за параметром РЗ – 21 ГрД; за показником ШЗ/ДЗ – 10 ГрД.
Таким чином, за результатами дисперсійного аналізу морфометричні характеристики зразків зерна дають можливість розподілити наявний діапазон сортової мінливості на п’ять - десять груп, що достовірно різняться за величиною найменшої істотної різниці (НІР), а взяті у сукупності – на декілька десятків. Це свідчить про здатність системи за рахунок одночасної оцінки низки відносно незалежних параметрів (розміру, конфігурації та колориметричних характеристик зерен) загалом створювати велику базу даних для диференціації сортів за морфометричними параметрами зерна та більш складними алгоритмами досліджень, такими як багатовимірна статистика.
Результати кластерного аналізу за ознаками ВР, МТЗ, ДатК, ДК та ЗК, ДО, ПЗ, РЗ, ДЗ та ШЗ, ОЗ, ЗЗ (середні за два - чотири роки) наведені на рис. 5.2. Загалом сорти розділилися на 4 кластери (для порогу 4-5 у.о.). Із закономірностей слід зазначити, що три субкластери кластера ІІ, а саме сорти Бунчук – Польовик містять тільки сорти, створені лабораторією селекції інтенсивних сортів пшениці.
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Рис. 5.2. Дендрограма за кластерним аналізом ліній, виділених з сортів пшениці м’якої озимої СГІ – НЦНС за сукупністю 12 господарсько цінних ознак пшениці
Два субкластери кластера ІІІ включають сорти, створені у відділі селекції та насінництва пшениці СГІ – НЦНС, а також одну з ліній сорту Безоста 1. Сорт пшениці м’якозерної Оксана, створений у відділі генетичних основ селекції СГІ – НЦНС, фактично являє собою окрему гілку, найближчим до якої є сорт Єдність. Слід зазначити, що показник твердозерності не входив до 12 ознак, за якими проводили кластерний аналіз. Найбільше відрізнявся від решти сорт Запорука (дистанція 7 у.о.). Цей сорт створений від селекційної лінії Еритроспермум 3026/2000 {Еритроспермум 1276/86 [(Olesen’s Dwarf x Одеська 16) х Обрій] х Одом} х Одеська 132. У свою чергу, сорт Обрій, що входить до родоводу сорту Запорука, має родовід: Red River 68 х Одеська 51. Наявність пшениці ярої Olesen’s Dwarf із Замбії в родоводі сорту Запорука може пояснити його окреме розташування на дендрограмі.
В значній мірі інформація, отримана двома групами методів диференціації та ідентифікації сортів пшениці за МС-аналізом та за низкою господарсько цінних ознак пшениці, є незалежною, тобто з точки зору характеристики та опису матеріалу молекулярні та традиційні методи опису за морфологічними ознаками доповнюють один одний.
5.3. Кореляція міжсортових дистанцій, оцінених за мікросателітними маркерами та господарсько цінними ознаками
Для визначення ступеню подібності дендрограм, побудованих за мікросателітними маркерами та господарсько цінними ознаками, порівнювали між собою відповідні матриці дистанцій (Мантель тест). Для коректності порівнянь із п’яти проаналізованих за МС-локусами ліній (п’ять по кожному сорту) в аналіз брали лише дані, які стосувалися ліній, оцінених за морфологією (одна по кожному сорту). Результати показали повну відсутність відповідності між двома методами диференціації сортів пшениці м’якої озимої (рис. 5.3), хоча помірні кореляції знайдені деякими дослідниками [111]. На наш погляд, пояснення полягає у тім, що деякі з використаних нами МС-локусів можуть мати генетичну локалізацію, відмінну від локалізації генів господарсько цінних ознак, бо відомо, що більшість господарсько цінних ознак є полігенними. Крім того, характеристика за алельним складом МС-локусів є кількісною, тоді як за господарсько цінними ознаками – може бути як кількісною, так і якісною. Ще одна причина може полягати у відносній близькості характеристик сортів, що досліджували. Наявність кореляцій (хоча і слабких) зафіксована у роботах, виконаних на колекціях із широким діапазоном властивостей. Так, у роботі Kwon et al. [111] вигляд кореляційного поля свідчить про наявність серед досліджених 66 сортів перцю трьох великих груп, в межах кожної з них кореляція була відсутня. Автори відзначають вузьке різноманіття серед комерційних сортів, що займають основні площі під цією культурою.
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Рис. 5.3. Кореляція міжсортових дистанцій, оцінених за мікросателітними маркерами та господарсько цінними ознаками. По осі абсцис відображені дистанції за 17 МС-локусами; по осі ординат – господарсько цінними ознаками; рівняння лінії тренда: Y = -0,0082х + 4, 5586; R2 = 0,0002, де R2 – коефіцієнт детермінації
За матеріалами даного дослідження розпочато практичну взаємодію із відділом селекції та насінництва пшениці СГІ – НЦНС стосовно удосконалення сортового контролю в процесі селекції та первинного насінництва з метою підвищення конкурентоздатності сортів СГІ – НЦНС на ринку насіння.
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Розділ 6
АСОЦІАЦІЇ алелів мікросателітних локусів і господарсько цінних ознак
Молекулярні маркери становлять інтерес у двох основних аспектах – як диференціатори та ідентифікатори сортів та як власне маркери селекційних ознак. Спільно з лабораторією сортовивчення та генетичних ресурсів відділу генетичних основ селекції СГІ – НЦНС з 2010 року проведено низку досліджень із залученням МС-аналізу. На основі накопичених даних у дисертаційній роботі було здійснене виявлення асоціацій між наявністю у генотипі певних алелів конкретного МС-локусу та рівнем розвитку ознаки, що вивчається. Визначення асоціацій полягало у виявленні статистично значимих різниць між групами, складеними із носіїв певних алелів, застосуванням підходів варіаційної статистики, основними критеріями якої є наявність достовірної різниці та стабільність її прояву на протязі двох – чотирьох сільськогосподарських років. Детально про застосовані методи статистичного аналізу див. у підрозділі 2.8.
6.1. Алелі мікросателітних локусів, пов’язані з морфологією зернівки
Важливо, що морфологія зернівки є важливим компонентом, що може впливати на врожайність пшениці. Основні завдання цієї частини дисертаційного дослідження були зосереджені на виявленні істотних асоціацій між алелями МС-маркерів та морфологічними ознаками зернівки, такими як «площа проекції зернівки на площину» (ПЗ), «периметр проекції зернівки на площину» (PЗ), «довжина зернівки» (ДЗ), «ширина зернівки» (ШЗ) та «округлість зернівки» (ОЗ). Протягом трьох сільськогосподарських років (2010-2011 рр., 2011-2012 рр., 2012-2013 рр.) сорти пшениці м'якої озимої аналізували за вищепереліченими морфологічними ознаками та за участі 17 МС-маркерів. Незначна варіація морфологічних ознак, оцінених за коефіцієнтом варіації (CV, %) виявлена в досліджених сортів за три сільськогосподарські роки: 4,8 % для ПЗ, 2,9 % для PЗ, 3,6 % для ДЗ, 2,7 % для ШЗ та 2,4 % для ОЗ (табл. 6.1).
Таблиця 6.1
Рівні міжсортового різноманіття для ознак: «площа проекції зернівки на площину» (ПЗ), «довжина зернівки» (ДЗ), «ширина зернівки» (ШЗ), «периметр проекції зернівки на площину» (РЗ), «округлість зернівки» (ОЗ) *
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	17,07
	6,70
	3,23
	17,07
	0,73

	SD
	0,83
	0,24
	0,09
	0,50
	0,02

	CV
	4,84
	3,59
	2,75
	2,94
	2,39

	min
	15,43
	6,14
	3,03
	15,95
	0,69

	max
	18,72
	7,20
	3,43
	18,07
	0,77


Примітки. ОЗ вираховували як ОЗ = 4π*ПЗ / PЗ2; 
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 – середні значення; SD – стандартне відхилення; CV – коефіцієнт варіації, %
Так, найбільше значення ПЗ зафіксоване у сортів Довіра та Благодарка одеська, а найменше – у сорту Заграва одеська. Сорт Довіра також мав найбільший показник РЗ, в той час як найменшим показником РЗ характеризувався сорт Єдність. У цього сорту зафіксована й найменша ДЗ, натоміж сорти Запорука, Довіра та Косовиця мали найбільше значення показника ДЗ. Найкоротшою ШЗ характеризувався сорт Борвій, в той час як сорти Антонівка, Ластівка одеська та обидва зразки сорту Безоста 1 мали найбільші в нашому дослідженні показники ШЗ. Сорт Єдність, що характеризувався найменшими показниками РЗ та ДЗ, мав найбільшу ОЗ, тоді як найменшим значенням цього параметру характеризувався сорт Небокрай.
В табл. 6.2 показана кількість МС-алелів залежно від їх асоціацій з величинами досліджуваних ознак. Загалом вісім асоціацій МС-локусів з ознакою (АМО) ПЗ, 16 АМО для РЗ, 17 АМО для ДЗ, три АМО для ШЗ та 21 АМО для ОЗ знайдені та оцінені як стабільні та значимі за два – три сільськогосподарських роки.
Таблиця 6.2

Кількість МС-алелів залежно від їх асоціацій з ознаками «площа проекції зернівки на площину» (ПЗ), «довжина зернівки» (ДЗ), «ширина зернівки» (ШЗ), «периметр проекції зернівки на площину» (РЗ), «округлість зернівки» (ОЗ)
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	Ознаки
	Число алелів, що пов’язане зі збільшенням величин ознак
	Число алелів, що пов’язане зі зменшенням величин ознак
	Альтернативні алелі

	ПЗ
	3
	5
	2

	РЗ
	8
	8
	2

	ДЗ
	8
	9
	1

	ШЗ
	1
	2
	1

	ОЗ
	10
	11
	3


МС-маркер Xgwm186-5A значною мірою пов'язаний зі всіма аналізованими ознаками і показав стабільність впродовж трьох сільськогосподарських років для ПЗ, РЗ та ДЗ. МС-маркери Xtaglgap-1B, Xgwm325-6D і Xgwm437-7D показали стійкі асоціації з PЗ, ДЗ та ОЗ впродовж двох – трьох аналізованих років, в той час як МС-локус Xgwm357-1A значною мірою асоційований з ПЗ, РЗ, ДЗ та ОЗ. Стабільні статистично значимі АМО можуть бути використані для проведення схрещувань за участі генотипів, які є носіями певних алелів з метою об'єднати кращі алелі в генотипі пшениці з покращеними морфологічними ознаками зерна та поліпшеною масою зерна.
Так, для ПЗ вісім АМО показані стабільними впродовж двох – трьох сільськогосподарських років, зокрема алелі Xgwm357-1A116, Xgwm389-3B136, Xgwm186-5A135 асоціювалися з більшою величиною ознаки ПЗ, в той час як алелі Xgwm357-1A125, Xgwm389-3B119, Xgwm165/I-4A195, Xgwm186-5A102, Xgwm186-5A115 були пов’язаними з меншою величиною ознаки ПЗ (Додаток В, табл. В.1). Крім того, впродовж двох різних років алелі Xgwm165/1-4A191 та Xgwm186-5A142 були альтернативно асоційовані як зі зменшенням, так і зі збільшенням величини ознаки ПЗ.
Для РЗ чотири АМО були стабільними впродовж трьох сільськогосподарських років та 12 АМО були значущими впродовж двох сільськогосподарських років (Додаток В, табл. В.2). Загалом МС-алелі Xgwm357-1A116, Xtaglgap-1B218, Xgwm389-3B136, Xgwm389-3B138, Xgwm186-5A135, Xgwm325-6D115, Xgwm325-6D144, Xgwm437-7D107 були асоційованими зі збільшенням величини РЗ; МС-маркери Xgwm357-1A123, Xgwm357-1A125, Xgwm357-1A128, Xtaglgap-1B238, Xgwm389-3B119, Xgwm186-5A102, Xgwm325-6D148, Xgwm437-7D109 були пов’язані зі зменшенням величини РЗ; алелі Xgwm165/I-4A191 та Xgwm186-5A142 показали альтернативну асоціацію як зі зменшенними, так і зі збільшеними величинами ознаки РЗ впродовж двох різних сільськогосподарських років.

17 АМО для ДЗ (Додаток В, табл. В.3) та три АМО для ШЗ (Додаток В, табл. В.4) були статистично значимими впродовж двох – трьох сільськогосподарських років. Аналіз показав, що вісім алелів асоційовані з більшою величиною ознаки ДЗ, а алелі Xgwm357-1A123, Xgwm357-1A128, Xtaglgap-1B238, Xgwm095-2A128, Xgwm186-5A102, Xgwm325-6D128, Xgwm325-6D148, Xgwm325-6D150, Xgwm437-7D109 – з меншою величиною ознаки ДЗ; МС-алель Xgwm357-1A125 був детектований альтернативно асоційованим як з меншими, так і з більшими величинами ознаки ДЗ. Що стосується ознаки ШЗ, алелі Xgwm3-3D81, Xgwm3-3D83 були асоційованими з меншими величинами ШЗ, алель Xgwm3-3D79 показав значний зв'язок з більшою величиною ознаки ШЗ, а МС-алель Xgwm186-5A102 був знайдений альтернативно асоційованим зі зменшеними та збільшеними величинами ознаки ШЗ впродовж двох різних сільськогосподарських років. 
21 АМО для ОЗ (Додаток В, табл. В.5) знайдені стабільними та значущими впродовж двух – трьох сільськогосподарських років. Менша величина ОЗ статистично значимо асоційована з алелями МС-локусів Xgwm357-1A116, Xgwm357-1A125, Xtaglgap-1B218, Xgwm095-2A130, Xgwm186-5A113, Xgwm186-5A115, Xgwm325-6D115, Xgwm325-6D144, Xgwm325-6D146, Xgwm437-7D107, Xgwm437-7D113, в той час як більша величина ОЗ була пов’язана з алелями Xgwm357-1A123, Xgwm357-1A128, Xtaglgap-1B238, Xgwm095-2A122, Xgwm095-2A128, Xgwm155-3A141, Xgwm3-3D77, Xgwm186-5A102, Xgwm325-6D148, Xgwm437-7D109. Алелі Xgwm155-3A149, Xgwm3-3D86, Xgwm3-3D88 були детектовані альтернативно асоційованими як зі зменшенням, так і зі збільшенням величини ОЗ впродовж двох, трьох та двох різних сільськогосподарських років, відповідно.
6.2. Алелі мікросателітних локусів пов’язані із забарвленням зерна та колосу
Середні значення інтенсивності забарвлення зерна досліджених сортів (ЗЗ) та забарвлення колосу (ЗК) показали значні рівні міжсортового різманіття (табл. 6.3). Найменшим значенням ЗЗ характеризувалися обидва зразки сорту Безоста 1, в той час як найбільше значення ЗЗ виявлене у сорту Запорука. Показник ЗЗ оцінювали впродовж 2010-2011, 2011-2012, 2012-2013 сільськогосподарських років, в той час як показник ЗК визначали за два сільськогосподарських роки: 2011-2012, 2012-2013. Найбільше значення ЗК зафіксоване у сортів Служниця одеська та Ластівка одеська, а найменше – у сорту Красень.

Таблиця 6.3
Рівні міжсортового різноманіття для ознак «забарвлення зерна» (ЗЗ) та «забарвлення колосу» (ЗК) сортів пшениці *
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	Дані
	ЗЗ
	ЗК
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	133,73
	2,21

	SD
	3,67
	0,74

	CV
	2,75
	33,56

	min
	126,33
	1,00

	max
	145,88
	5,00


Примітка: * – Величина ЗЗ виражена за значеннями рівня сірого за повною шкалою від 0 (повністю чорний) до 255 (чистий білий); значення ознаки ЗК подані в балах оцінених за 5-бальною шкалою; 
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 – середні значення; SD – стандартне відхилення; CV – коефіцієнт варіації, %
Середні значення ЗЗ впродовж трьох аналізованих років показали значні рівні різноманітності впродовж кожного з років (табл. 6.4). За погодних умов першого вегетаційного сезону інтенсивність ЗЗ була вище (більш світлі зерна). Хоча всі досліджені сорти вважаються «червоно-зернистими", широка гама інтенсивності ЗЗ була зареєстрована серед них. Генетична природа цих відмінностей підтверджена значними позитивними кореляціями між аналізованими роками (0,35-0,58). Крітерій LSD05 на сорт, визначений за допомогою дисперсійного аналізу, був 5,8. Низький рівень інтенсивності ЗЗ впродовж всіх трьох сільськогосподарських років відображався для сорту Безоста 1, у середньому 126,6. Цей сорт був своєрідною "віхою" для світової селекції, бо славився своїми великими, темно-червоними зернами. Сорт Подяка показав той же колір (127,4). Для порівняння: експериментальні лінії з темним фіолетовим кольором перикарпу мають рівень інтенсивності ЗЗ 105-115 одиниць. Найвищий показник інтенсивності ЗЗ був характерним для сорту Запорука, 145,9 одиниць в середньому. Він був близький до сортів, вирощених в цих самих умовах, які оцінювалися як біло-зерні (близько 150 одиниць, загалом). Світле зерно (інтенсивність ЗЗ від 138 до 140) детектоване також у сортів Альбатрос одеський, Скарбниця, Зміна, Єдність, Істина одеська, Господиня та Оксана.
Таблиця 6.4
Мінливість інтенсивності забарвлення зерна (ЗЗ) серед досліджених сортів впродовж трьох сільськогосподарських років *
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	Характеристики
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.

	CIg, 
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	138,9
	132,8
	131,2

	min
	131,2
	122,7
	121,9

	max
	149,6
	147,7
	144,3

	SD
	4,19
	5,13
	4,49

	S
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	0,60
	0,87
	0,76

	CV
	3,02
	3,86
	3,42

	Тест Шапіро-Вілкса:

	W-статистика
	0,980
	0,981
	0,970

	Рівень значущості
	0,767
	0,597
	0,231


Примітка. *– CIg – інтенсивність ЗЗ; 
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 – середні значення; SD – стандартне відхилення; S
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 – стандартна похибка; CV – коефіцієнт варіації, %

Тест Шапіро-Вілкса показав нормальність розподілу інтенсивності ЗЗ, специфічних для кожного сорту, впродовж всіх трьох сільськогосподарських років (рис. 6.1). Нормальність є однією з умов, необхідних для реалізації простого (без перетворень і т.і.) тесту крітерія Стьюдента на знаходження асоціацій МС-локусів з відповідними ознаками.
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Рис. 6.1. Розподіл специфічно-сортових рівнів інтенсивності ЗЗ за три сільськогосподарські роки
Результати асоціацій МС-маркерів з ознакою (АМО) інтенсивності ЗЗ за три аналізовані сільськогосподарські роки показані в табл. 6.5. Всього 19 алелів МС-маркерів були пов'язані з більш світлим ЗЗ, в той час як 17 алелів асоційовані з більш темним ЗЗ. Десять АМО виявилися значущими впродовж двох сільськогосподарських років. 27 АМО були асоційованими з показником інтенсивності ЗЗ впродовж одного вегетаційного сезону, а саме алелі Xgwm357-1A119, Xgwm18-1B192, Xgwm18-1B196, Xtaglgap-1B218, Xgwm155-3A139, Xgwm155-3A152, Xgwm389-3B145, Xgwm3-3D86, Xgwm186-5A142, Xgwm190-5D204, Xgwm325-6D146, Xgwm325-6D148, Xgwm577-7B175, Xgwm44-7D176, Xwmc405-7D218 виявилися в значній мірі пов'язаними з більш світлим ЗЗ, в той час як алелі Xgwm357-1A125, Xtaglgap-1B215, Xgwm155-3A145, Xgwm389-3B142, Xgwm3-3D79, Xgwm186-5A102, Xgwm186-5A129, Xgwm190-5D208, Xgwm325-6D142, Xgwm577-7B137, Xgwm44-7D187, Xwmc405-7D222 мали асоціацію з більш темним ЗЗ.

В табл. В.6 (Додаток В) показані середні значення (
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) для інтенсивності ЗЗ з їхніми стандартними похибками (S
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) та статистичною значущостю * р ≤ 0,05 і ** р ≤ 0,01. Протягом двох сільськогосподарських років темніший ЗЗ був значною мірою пов'язаний з алелями Xgwm18-1B186, Xgwm155-3A141, Xgwm155-3A147, Xgwm325-6D128, Xgwm325-6D150, в той час як світліший ЗЗ мав стійкі асоціації за два – три сільськогосподарські роки з алелями Xgwm18-1B188, Xgwm186-5A115, Xgwm325-6D115, Xgwm577-7B173. МС-алелі Xgwm155-3A143, Xgwm155-3A149, Xgwm186-5A113, Xgwm186-5A142, Xgwm577-7B171 мали альтернативний ефект на величину інтенсивності ЗЗ.
Таким чином, серед досліджених 17 МС-маркерів ми знайшли 36 алелів МС-локусів Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xtaglgap-1B, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, Xgwm44-7D та Xwmc405-7D, що знаходяться на хромосомах 1A, 1B, 2D, 3A, 3B, 5A, 5D, 6D, 7B та 7D, пов'язаними з величиною інтенсивності ЗЗ. Khlestkina et al. [103] картувала в цілому 35 МС-маркерів на гомеологічній групі 1-ої хромосоми. Гени Bg, Rg1, Rg3 та ген, що відповідає за димчасто-сірий колір луски, картовані між МС-маркерами Xgwm1223-1A та Xgwm0033-1A на дистальних кінцях коротких плечей гомеологічної групи 1-ої хромосоми. У нашому дослідженні ми виявили алелі МС-маркера Xgwm18-1BL значною мірою асоційованими з величиною ЗЗ протягом двох сільськогосподарських років. У той же час алелі Xgwm357-1A119 та Xgwm357-1A125 були пов'язаними з ЗЗ протягом одного вегетаційного періоду, однак, недостатня кількість даних не дозволила нам робити які-небудь висновки. Крім того Khlestkina et al. [103] повідомили в цілому вісім МС-маркерів, які картовані на хромосомі 7D. Головний ген локусу Pl (фіолетовий лист), РС2 (фіолетове стебло) та Pan1 (фіолетові пиляки) картовані в області, близько 15 сМ дистальніше від центромери на хромосомі 7DS. Серед чотирьох МС-маркерів, розташованих на хромосомі 7D, що використані в дисертаційному дослідженні, ми виявили МС-маркери Xgwm44-7D та Xwmc405-7D в значній мірі асоційованими з ЗЗ протягом одного вегетаційного періоду. У зазначеному регіоні раніше картований ген Rc-D1, що відповідає за антоціанову пігментацію колеоптиля [101].

Ми виявили, що МС-маркер Xtaglgap-1B не показав стабільної асоціації з ознакою інтенсивності ЗЗ впродовж всіх аналізованих років дослідження. У роботах, проведених Landjeva та ін. [114], відзначено, що наявність алеля Xtaglgap-1B244 була пов'язана з червоним кольором колоскової луски, за який відповідає ген Rg-B1b в болгарських сортів пшениці. Khlestkina et al. [103] виявили зв'язок між геном Rg-B1b та МС-алелем Xtaglgap-1B250. Більш того, автори [103] запропонували, що крім 250 п.н., алелі розміром 241 п.н., 244 п.н. та 247 п.н. МС-локусу Xtaglgap-1B можуть бути специфічними для гена Rg-B1b в різних колекціях пшениці.
Himi et al. [92] повідомили, що пігментація зерна пшениці контролюється геном R, розташованим на кінцевому регіоні довгих плечей хромосом 3A, 3B та 3D пшениці. У дисертаційному дослідженні ми виявили МС-маркери Xgwm155-3A, Xgwm389-3B значно пов'язаними з ЗЗ протягом одного – двох сільськогосподарських років. МС-маркер Xgwm155-3A мав найбільшу кількість алелів, асоційованих з величиною ознаки ЗЗ, в порівнянні з іншими дослідженими маркерами. Алелі МС-маркерів Xgwm18-1B, Xgwm155-3A, Xgwm186-5A, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, які показали стійкі асоціації впродовж двох сільськогосподарських років, розташовані поруч із локусами, що вперше виявлені пов'язаними з ознакою ЗЗ.
Значні АМО для ознаки ЗК за два аналізовані роки позначені зірочками (*p ≤ 0.05 та **p ≤ 0.01) в табл. В.7 (Додаток В). МС-локуси Xtaglgap-1B, Xgwm155-3A та Xgwm577-7B показали значні асоціації з ознакою ЗК за всі аналізовані роки. Всього 18 АМО для ЗК знайдені статистично значимими впродовж двох сільськогосподарських років. Алелі Xtaglgap-1B215, Xgwm155-3A145, Xgwm155-3A147, Xgwm155-3A149, Xgwm3-3D77, Xgwm186-5A107, Xgwm186-5A142, Xgwm577-7B137, Xgwm44-7D183 значно пов’язані з більш темним ЗК, в той час як алелі Xtaglgap-1B218, Xgwm155-3A139, Xgwm3-3D81, Xgwm3-3D83, Xgwm3-3D86, Xgwm3-3D88, Xgwm186-5A125, Xgwm186-5A129, Xgwm577-7B152 статистично значимо асоціювалися зі світлішим ЗК.
Таким чином, проведене дослідження показало, що МС-маркер Xtaglgap-1B виявив значущі зв'язки з ЗК. Це узгоджується з дослідженнями, проведеними Landjeva et al. [114], де присутність алеля Xtaglgap-1B244 пов'язана з червоним ЗК пшениці. Проведене дисертаційне дослідження виявило алель Xtaglgap-1B215 значною мірою пов'язаним з темним ЗК, в той час як алель Xtaglgap-1B218 показав зв'язок з більш світлим ЗК. Раніще авторами показано [99, 137], що ген Rg1, який визначає червоний колір колоскової луски, щільно зчеплений з Gli-B1 регіоном на 1BS хромосомі. Нами виявлено, що МС-маркер Xgwm577-7B мав значні асоціації з ознакою ЗК. Щодо МС-маркер Xgwm577-7B, встановлено, що він фланкує ген, зчеплений зі стійкістю до борошнистої роси та з геном стійкості Stb8 до септоріозу [132].

6.3. Мікросателітні локуси, асоційовані з ознакою «маса 1000 зерен»
Ознака маси 1000 зерен (МТЗ) досліджених сортів пшениці м’якої озимої виміряна за три сільськогосподарські роки (2010-2011 рр., 2011-2012 рр., 2012-2013 рр.). Середні значення МТЗ протягом аналізованих років показали значні рівні фенотипічного різноманіття. Так, середнє значення МТЗ було 36,4 г, а стандартне відхилення і коефіцієнт варіації складали 2,84 та 7,79%, відповідно. У Додатку В, табл. В.8. надано дані щодо обчислення асоціацій між всіма дослідженими МС-маркерами та величиною ознаки МТЗ.
Одна асоціація маркера та ознаки (АМО) була стабільною впродовж трьох сільськогосподарських років і три АМО були статистично значимі впродовж двох сільськогосподарських років. Загалом 12 алелів МС-локусів асоційовані з більшою величиною МТЗ, в той час як 14 алелів – з меншою величиною МТЗ. 22 АМО були показані пов'язаними в значній мірі з ознакою МТЗ впродовж одного сільськогосподарського року, а саме алелі Xgwm18-1B186, Xgwm095-2A122, Xgwm389-3B136, Xgwm3-3D77, Xgwm165-4A/I191, Xgwm186-5A107, Xgwm186-5A142, Xgwm408-5B178, Xgwm325-6D142, Xwmc405-7D216 знайдені в значній мірі асоційованими з більшим значенням МТЗ, в той час як алелі Xgwm18-1B192, Xgwm18-1B196, Xgwm095-2A128, Xgwm3-3D81, Xgwm3-3D83, Xgwm186-5A115, Xgwm186-5A139, Xgwm408-5B188, Xgwm325-6D144, Xgwm325-6D146, Xgwm325-6D148, Xwmc405-7D220 мали значну асоціацію з меншим значенням МТЗ. 
Протягом двох сільськогосподарських років менше значення ознаки МТЗ було статистично значимо асоційоване з алелями Xgwm389-3B119, Xgwm165/I-4A195, в той час як більше значення ознаки МТЗ впродовж двох – трьох сільськогосподарських років було пов’язане з алелями Xgwm389-3B138 та Xgwm186-5A135. МС-алелі Xgwm165/I-4A193 та Xgwm186-5A102 мали альтернативний ефект на величину ознаки МТЗ. 
Серед досліджених 17 МС-маркерів ми знайшли 26 алелів МС-локусів Xgwm18-1B, Xgwm095-2A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm408-5B, Xgwm325-6D та Xwmc405-7D, що знаходяться на хромосомах 1B, 2A, 2D, 3B, 4A, 5A, 5B, 6D та 7D, асоційованими з ознакою МТЗ. Wang et al. [170] детектували алелі з сильними позитивними ефектами на ознаку МТЗ по 22 локусам, що знаходяться на 11 хромосомах, а саме: 1A, 1B, 1D, 2A, 3A, 3B, 5A, 5B, 5D, 6D та 7A. Röder et al. [150] картували головний МТЗ QTL в інтервалі Xgwm295-7D – Xgwm1002-7D, локалізованому на дистальному теломерному кінці (7DS4–0.61–1.00) на фізичній карті пшеничної хромосоми 7DS. Раніше описаний Huang et al. [94] QTL для МТЗ QTgw.ipk-7D, асоційований з МС-маркером Xgwm1002-7D, виявлений Röder et al. [150] на BC2F3 популяції від зворотнього схрещування німецького сорту озимої пшениці ‘Prinz’ та синтетичної лінії W-7984. Так, автори зазначають, що збільшена маса зерна мала сильну кореляцію зі збільшеною довжиною зерна та збільшеною висотою рослин, в той час як ознака кількості зерна з колосу була стабільною між майже ізогенними лініями (near isogenic lines, NILs) та групою контролю. Пізніше Röder et al. [148] визначили межі QTL QTgw.ipk-7D з інтервалом приблизно біля 1 cM фланкованим маркерами Xbarc126-7D, Xwmc405-7D та Xgwm44-7D на хромосомному плечі 7DS. В нашому дослідженні ми не визначили будь-яких статистично значимих АМО між величиною ознаки МТЗ та МС-маркерами Xbarc126-7D, Xgwm44-7D, які фланкують QTL QTgw.ipk-7D. Алель Xwmc405-7D220, що знаходиться на хромосомному плечі 7DS асоціювався з меншою величиною МТЗ впродовж одного вегетаційного сезону, однак недостатня кількість даних не дозволила нам робити будь-які висновки.
В 2012 році Mir et al. [129] визначили важливі геномні області, що несуть QTL для маси зерна, які були розташовані на хромосомах 1A, 5A, 6A, 6B, 7A, 7D. Крім того, автори виявили за допомогою асоціативного картування 25 МС-маркерів, що пов'язані з масою зерна, серед яких знаходилися маркери Xwmc269-1B, Xgwm425-2A, Xbarc164-3B, Xwmc516-4A, Xgdm109-5A, Xgwm415-5A, Xbarc54-6D та Xgwm44-7D, присутній в інтервалі QTL (QGw.ccsu-7D) для маси зерна, ідентифікованого Huang et al. [94] та щільно картованого Röder et al. [150]. Zhang et al. [176] детектували QTL для маси зерна на пшеничній хромосомі 5A, асоційований з алелем Vrn-A1a в умовах посушливого середовища. 
В дисертаційній роботі МС-маркер Xgwm186-5A мав найбільшу кількість алелів, асоційованих з величиною ознаки МТЗ, в порівнянні з іншими дослідженими МС-маркерами. В той же час ми не знайшли будь-яких істотних статистично значимих АМО між величиною ознаки МТЗ та МС-маркером Xwmc405-7D, розташованому на дистальному теломерному кінці пшеничної хромосоми 7DS. Визначено, шо алелі МС-маркерів Xgwm389-3B, Xgwm 165/I-4A та Xgwm186-5A показали стійкі асоціації вродовж двох – трьох сільськогосподарських років з ознакою МТЗ.
6.4. Мікросателітні локуси, асоційовані з висотою рослин, датою колосіння, довжиною остюків та довжиною колосу
Середні значення висоти рослин (ВР), дати колосіння (ДатК), довжиною остюків (ДО) та довжиною колосу (ДК) показали значні рівні міжсортового різманіття (табл. 6.5). ВР визначали впродовж 2010-2011 , 2011-2012, 2012-2013, 2013-2014 сільськогосподарських років. 
Таблиця 6.5
Рівні міжсортового різноманіття для ознак «дата колосіння» (ДатК), «висота рослини» (ВР), «довжина остюків» (ДО), «довжина колосу» (ДК) *
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	Дані
	ДатК
	ВР
	ДО
	ДК
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	15,36
	79,57
	2,64
	5,13

	SD
	1,25
	5,82
	0,72
	0,44

	CV
	8,15
	7,32
	27,12
	8,62

	min
	12,33
	65,00
	1,00
	4,00

	max
	18,33
	95,00
	3,00
	6,00


Примітка. * – ДатК була оцінена як кількість днів з 1-ого травня; ВР вказана в см; ДО та ДК подані в балах оцінених за 7-бальною та 9-бальною шкалою, відповідно; 
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 – середні значення; SD – стандартне відхилення; CV – коефіцієнт варіації, %
Найбільше значення ВР зафіксоване у сорту Пилипівка, а найменше – у сорту Запорука. ДатК визначали за три сільськогосподарські роки. Так, сама рання ДатК була зафіксована в сорта Запорука, в той час як сорт Оксана, Лебідка одеська (обидва зразки), Годувальниця одеська та Литанівка мали найпізнішу ДатК. Найкоротшою ДО характеризувалися сорти Служниця одеська та Істина одеська, в той час як сорти Господиня, Скарбниця, Косовиця, Антонівка, Заможність, Благодарка одеська, Місія одеська, Кірія, Ліона, Куяльник, Пошана, Запорука, Бунчук, Подяка, Оксана, Заграва одеська, Епоха одеська, Зміна, Довіра, Красень, Отаман, Альбатрос одеський, Безмежна, Борвій, Ватажок, Голубка одеська, Гурт, Доброчин, Дюк, Жайвір, Журавка, Зорепад, Княгиня Ольга, Ластівка одеська, Небокрай, Пилипівка, Польовик, Турунчук, Ужинок мали найбільші в нашому дослідженні та середні, судячи по їх величинам, показники ДО, які оцінювали впродовж 2010-2011, 2011-2012, 2012-2013 сільськогосподарських років. Натоміж, показник ДК визначали впродовж двох років: 2011-2012, 2012-2013. Так, найкоротшою ДК характеризувався сорт Оксана, в той час як сорти Епоха одеська, Антонівка, Годувальниця одеська та Зорепад мали найбільшу ДК серед досліджених нами сортів.
Найбільше число АМО знайдено для ДатК та ВР (табл. 6.6). МС-маркери Xgwm3-3D та Xgwm186-5A значно асоційовані з усіма аналізованими ознаками та показали стабільність асоціацій продовж трьох років для ВР. МС-локуси Xtaglgap-1B, Xgwm155-3A мали стабільні АМО з ознаками ДатК, ВР, ДО за всі аналізовані роки. 

Таблиця 6.6
Кількість МС-алелів залежно від їх асоціацій з ознаками «дата колосіння» (ДатК), «висота рослин» (ВР), «довжина остюків» (ДО), «довжина колосу» (ДК) *
	Ознаки
	Число алелів, що пов’язане зі збільшенням величин ознак
	Число алелів, що пов’язане зі зменшенням величин ознак
	Альтернативні алелі

	ДатК*
	21
	13
	6

	ВР
	16
	21
	4

	ДО
	17
	15
	2

	ДК
	3
	5
	1


Примітка. * – Збільшення значення означає більш піздню ДатК
Три ознаки були значно асоційовані з МС-маркерами (Xgwm408-5B, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B), а саме Xgwm408-5B показав асоціації з ознаками ДатК та ВР; Xgwm325-6D з ДатК, ВР та ДО; МС-маркер Xgwm577-7B з ознаками ДатК та ДК. Сім МС-маркерів асоційовані з двома дослідженими ознаками, в той час як три МС-маркери показали асоціації з однією тільки ознакою, а саме з ДатК (Xgwm389-3B), ДО (Xgwm190-5D), ДК (Xgwm18-1B).
Для ознаки ДатК 13 АМО показані стабільними впродовж трьох сільськогосподарських років, а саме алелі Xgwm357-1A123, Xgwm357-1A128, Xtaglgap-1B215, Xtaglgap-1B238, Xgwm325-6D128, Xgwm325-6D148, Xgwm325-6D150 та Xwmc405-7D222 були знайдені статистично значимо асоційованими з пізнішою ДатК, в той час як алелі Xgwm357-1A116, Xtaglgap-1B218, Xgwm155-3A143, Xgwm325-6D115, Xgwm325-6D146 були статистично значимо пов’язаними з більш ранньою ДатК. Величини показнику ДатК, пов’язані з наявними контрастними парами алелів, що асоційовані з більш пізньою та більш ранньою ДатК в сімох різних МС-локусах, показані на рис.6.2.
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Рис. 6.2. Наявні контрастні пари алелів сімох МС-локусів, що пов’язані з величинами ознаки «дата колосіння», середніми за три сільськогосподарські роки; Ось Y показує кількість днів з 1 травня, коли близько половини колосів на ділянці вийшли з прапорцевого листка; Ось Х показує пари алелів в сімох різних МС-локусах: C – Xgwm357-1A; E – Xgwm3-3D; F – Xgwm165/I-4A; H – Xgwm389-3B; J – Xgwm325-6D; P – Xtaglgap-1B. Числа за літерами відображають розміри алелів (п.н.). Прямокутники на діаграмі показують діапазон варіювання 
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 ± (Sd/2), а вуса – довірчий інтервал 
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 ± (LSD05/2). Затемнена фігура вказує пару МС-алелів з міжалельними відмінностями стабільними протягом багатьох років, але зі статистичною значущістю, яка нижче Р = 0,05
Так, впродовж двох сільськогосподарських років 13 алелів (Xgwm357-1A125, Xgwm357-1A134, Xgwm095-2A128, Xgwm155-3A141, Xgwm155-3A149, Xgwm389-3B119, Xgwm389-3B134, Xgwm3-3D83, Xgwm3-3D86, Xgwm165/I-4A195, Xgwm186-5A107, Xgwm408-5B192, Xgwm577-7B137) були статистично значимо асоційованими з більш пізньою ДатК, в той час як вісім алелів (Xgwm095-2A130, Xgwm155-3A152, Xgwm3-3D88, Xgwm165/I-4A193, Xgwm186-5A129, Xgwm408-5B188, Xgwm325-6D120, Xgwm577-7B175) мали асоціацію з ранішою ДатК. 

Найбільше число АМО (37) впродовж декількох сільськогосподарських років знайдено для показника ВР. 17 АМО знайдені стабільними впродовж трьох – чотирьох сільськогосподарських років, а 20 АМО були статистично значимо пов’язаними з величиною ВР впродовж двох сільськогосподарських років. В цілому 16 алелів (Xtaglgap-1B238, Xgwm095-2A122, Xgwm155-3A141, Xgwm3-3D81, Xgwm165/I-4A191, Xgwm165/I-4A195, Xgwm186-5A102, Xgwm186-5A107, Xgwm186-5A142, Xgwm408-5B192, Xgwm325-6D150, Xgwm437-7D109, Xgwm44-7D185, Xbarc126-7D138, Xbarc126-7D166, Xwmc405-7D222) МС-маркерів були асоційованими з більшою величиною ВР, в той час як 21 алелі (Xtaglgap-1B218, Xgwm095-2A120, Xgwm095-2A130, Xgwm155-3A139, Xgwm155-3A145, Xgwm155-3A147, Xgwm155-3A149, Xgwm3-3D86, Xgwm3-3D88, Xgwm165/I-4A193, Xgwm186-5A125, Xgwm186-5A129, Xgwm186-5A135, Xgwm408-5B188, Xgwm325-6D115, Xgwm325-6D120, Xgwm325-6D138, Xgwm437-7D107, Xbarc126-7D156, Xwmc405-7D218, Xwmc405-7D220) мали зв'язок з меншою величиною показнику ВР. Рис. 6.3 показує величини ВР, асоційовані з наявними контрастними парами алелів, що зв'язані з меншою та більшою величиною показнику ВР в сімох різних МС-локусах.
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Рис. 6.3. Наявні контрастні пари алелів сімох МС-локусів, що пов’язані з величинами ознаки «висота рослин», середніми за чотири сільськогосподарські роки; Ось Y показує ВР (см), що визначалася як довжина стебла включаючи довжину колосів; Ось Х показує пари алелів в сімох різних МС-локусах: B – Xgwm095-2A; C – Xgwm357-1A; E – Xgwm3-3D; F – Xgwm165/I-4A; G -Xgwm155-3A; H – Xgwm389-3B; J – Xgwm325-6D; P – Xtaglgap-1B. Числа за літерами відображають розміри алелів (п.н.). Прямокутники на діаграмі показують діапазон варіювання 
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 ± (LSD05/2). Затемнена фігура вказує пару МС-алелів з міжалельними відмінностями стабільними протягом багатьох років, але зі статистичною значущістю, яка нижче Р = 0,05
32 АМО для ДО були знайдені стабільними та значними впродовж двох – трьох сільськогосподарських років. Менша величина ДО була статистично значимо асоційована з алелями Xgwm357-1A123, Xgwm357-1A134, Xtaglgap-1B238, Xgwm095-2A120, Xgwm095-2A122, Xgwm155-3A141, Xgwm3-3D77, Xgwm3-3D79, Xgwm186-5A107, Xgwm186-5A139, Xgwm190-5D208, Xgwm325-6D148, Xgwm325-6D150, Xgwm437-7D109, Xbarc126-7D164, в той час як більша величина ДО була пов’язана з алелями Xgwm357-1A116, Xgwm357-1A125, Xtaglgap-1B218, Xgwm095-2A128, Xgwm155-3A139, Xgwm155-3A143, Xgwm155-3A145, Xgwm155-3A147, Xgwm155-3A149, Xgwm155-3A152, Xgwm3-3D83, Xgwm3-3D88, Xgwm186-5A125, Xgwm190-5D204, Xgwm325-6D144, Xgwm437-7D107, Xbarc126-7D156. Алелі Xtaglgap-7D215 та Xgwm3-3D86 детектовані значно асоційованими як із зменшенням, так із збільшенням величини ДО впродовж двох – трьох сільськогосподарських років. 

8 АМО для ДК знайдені статистично значимими впродовж двох сільськогосподарських років. Асоціативний аналіз показав, що 5 алелів (Xgwm18-1B196, Xgwm3-3D88, Xgwm186-5A115, Xgwm577-7B171, Xgwm577-7B173) були асоційовані з меншою величиною ДК, в той час як алелі Xgwm18-1B192, Xgwm186-5A102, Xgwm577-7B175 були статистично значимо пов’язані із більшою величиною ДК. 

Метод дисперсійного аналізу для величин ВР, асоційованих з шістьма алелями МС-локусу Xgwm325-6D, а також для величин ДатК, асоційованих з п’ятьма алелями МС-локусу Xgwm325-6D, показав значний вплив на величини ДатК та ВР, незважаючи на те, що тотальна варіація в основному пояснюється (88-95% від загальної суми квадратів) впливом років вирощування. Значні АМО для ознак ДатК, ВР, ДО, ДК за два – чотири аналізовані роки позначені зірочками (*p ≤ 0.05 та **p ≤ 0.01) та більш детально представлені у Додатку В, в табл. В.9 – В.12, відповідно.
Отже, в дисертаційній роботі визначено, що МС-маркер Xtaglgap-1B мав стійкі асоціації з ознаками ДатК, ДО та ВР впродовж усіх аналізованих років. Також нами виявлено, що МС-маркер Xgwm408-5B, зчеплений з геном, що відповідає за яровизацію Vrn-B1 [116], показав значний зв’язок з ознаками ДатК та ВР, в той час, як МС-маркер Xgwm577-7B, пов'язаний зі стійкістю до борошнистої роси [132], мав значні асоціації з ознаками ДатК та ДК. 
Два локусі на хромосомі 1В біля МС-маркеру Xgwm18-1B показали щільний зв'язок з геном Yr (ген стійкості до жовтої ржавчини пшениці), який знаходиться 1,9 сМ дистальніше від цих МС-маркерів. У нашому дослідженні показано, що алель Xgwm18-1B196 виявив статистично значимий тісний зв'язок з меншим значенням ДК, в той час як алель Xgwm18-1B192 показав значну асоціацію з більшим значенням величини ДК. Brbaklic et al. [63] ідентифікували, що QTL, локалізований біля МС-маркеру Xgwm18-1B, поясняв близько 23% від загальної мінливості для ВР впродовж трьох сільськогосподарських років польових досліджень. Зазначений МС-маркер показав асоціацію з ДатК та датою цвітіння протягом двох років дослідження. У виконаній нами роботі вказаний МС-маркер Xgwm18-1B не мав ніяких асоціацій з ДатК або ВР на дослідженому селекційному матеріалі в кліматичних умовах Півдня України. 
Zanke et al. [174] повідомили про виявлення 34 МС-алелів, розташованих на різних хромосомах пшениці, які були тісно асоційовані з ВР. Так, 16 МС-алелів пов’язані зі зменшенням ВР, в той час як 18 МС-алелів асоціювалися з її збільшенням [174]. Нами на дослідженому матеріалі виявлено, що 13 МС-алелів пов'язані зі збільшенням ВР, в той час як 16 МС-алелів – зі зменшенням ВР. Крім того два алелі досліджених МС-локусів показали альтернативний вплив на величину ВР. Zanke et al. [174] встановили, що алель Xgwm357-1A128 був значно асоційований з величиною ВР та виявився одним з найбільш сильно зменшуючих ВР алелів. У нашому дослідженні ми виявили, що алель МС-локусу Xgwm357-1A128 був значною мірою пов'язаний з більш пізньою ДатК впродовж трьох сільськогосподарських років в кліматичних умовах України.

Chaturvedi et al. [72] було відзначено, що є прямі позитивні ефекти впливу ВР на врожай зерна, тому точна ідентифікація областей геному, які впливають на експресію ВР є важливою в процесі селекції пшениці. У дисертаційній роботі, 12 МС-маркерів, що показали асоціацію з величиною ВР, знаходяться на 2А, 3А, 5А, 1В, 3D, 4D, 6D та 7D хромосомах. В проведеному дослідженні ми не аналізували на дослідному селекційному матеріалі присутність генів, що викликають зменшену висоту рослин (Rht), та які взагалі мають суттєвий вплив на величину ВР, як це було показано в роботі [56]. Підтвердження наявності АМО на нашому матеріалі відкриває нові можливості для використання вказаних МС-маркерів для MAS.
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РОЗДІЛ 7
АНАЛІЗ ТА УЗАГАЛЬНЕННЯ РЕЗУЛЬТАТІВ

Прогрес молекулярної генетики дав поштовх до розвитку різних типів ДНК-маркерів, заснованих на аналізі поліморфізму нуклеотидної послідовності ДНК. Їх використання змінило методи оцінки генетичного різноманіття, ідентифікації та класифікації сортів рослин, картування та генетичного моніторингу в генетиці сільськогосподарських рослин шляхом впровадження добору за допомогою маркерів (Marker assisted selection, MAS) [40]. Селекція із застосуванням молекулярних маркерів дозволяє відбирати генотипи, що несуть необхідні гени, або алелі генів, проводити скринінг на будь-якій стадії розвитку рослин, скорочувати терміни селекційного процесу та підвищувати ефективність селекції.

Згідно з метою дисертаційної роботи потрібно було охарактеризувати молекулярно-генетичне різноманіття сортів пшениці м’якої озимої селекції 2003 – 2013 років, що зареєстровані в Україні, за алелями МС-локусів та дослідити асоціації алелів МС-локусів з агрономічними ознаками рослин та морфометричними параметрами зерна пшениці. Показник молекулярно-генетичної мінливості рослин пшениці є неодмінним пунктом для збереження сортового різноманіття та для селекціонерів в якості основи для поліпшення сільськогосподарських культур у відповідь на зміни навколишнього середовища, а також економічні вимоги. Важливими характеристиками молекулярно-генетичного різноманіття сортів пшениці є їх алельне розмаїття, відмінність алельних варіантів, притаманних конкретним сортам (число рідкісних та унікальних алелей) та перевага певних алелів, що мають селекційну та/або адаптивну цінність для умов Півдня України. В дисертаційній роботі генетичне різноманіття сучасних сортів пшениці м’якої озимої оцінене на основі показників алельного складу: діапазону розмірів алелів, їх кількості на МС-локус та інтегрального індексу поліморфності (PIC) кожного МС-маркера. Особлива увага приділялась наявності алелів, що притаманні лише одному сорту та відсутні у решти, тому що такі алелі особливо ефективні при визначенні генетичних відмінностей та сортової однорідності.
За допомогою 17 високополіморфних МС-маркерів виявлено 114 алелів на виборці сортів пшениці м’якої озимої, що було достатнім для їх диференціації, ідентифікації та виявлення сортової відмінності на молекулярно-генетичному рівні навіть у сортів Годувальниця одеська та Служниця одеська, що мають однакове сортове походження. Отримані результати відрізняються від мінімально-необхідної для визначення генетичних відмінностей та сортової однорідності кількості алелів (350-400 шт.), яка зазначена в дослідженнях Zhang et al. [179]. Так, вони досліджували 43 китайські сорти пшениці м’якої озимої за участі 90 МС-маркерів з метою визначити мінімальну кількість МС-алелів, що спроможні розрізнити сорти та виявити генетичні відносини між ними. У дослідженнях [151] стосовно французьких сортів пшениці, набору з 41 МС-маркеру (WMS) було достатньо щоб виявити 609 алелів на виборці 559 місцевих сортів пшениці та зареєстрованих у єдиному реєстрі сортів рослин придатних до вирощування. Середня кількість алелів на локус, отримана в дисертаційному дослідженні становить 6,71 для досліджених сортів та 6,29 – для ліній, виділених з сортів пшениці, що добре узгоджується з результатами [100] щодо дослідження генетичного різноманіття пшениці за допомогою МС-аналізу. Так, у роботі [100] авторами виявлена середня кількість алелів на локус, що сягає 6,6 на матеріалі 54 сортів пшениці. 
Результати молекулярно-генетичних досліджень поліморфізму сортів української селекції, залучених нами у дослідження, дещо відрізняються від досліджень за МС-аналізом поліморфізму сортів пшениці м’якої озимої інших географічних груп. Порівняння результатів дисертаційних досліджень поліморфізму українських сортів за МС-локусами з літературними даними наведено у табл. 7.1. 
Таблиця 7.1
Порівняння генетичного поліморфізму різних колекцій (наборів) сортів пшениці за МС-локусами 
	МС-локус
	Сорти української селекції*
	Сорти болгарської селекції **
	Сорти Причорно-морського регіону ***
	Сорти оманської селекції ****

	Вибірка
	48
	91
	52
	161

	Xgwm357-1A
	116 – 134 (7)
	120 – 126 (4)
	-
	120 – 126 (4)

	Xgwm18-1B
	186 – 196 (5)
	183 – 197, null-алель (8)
	-
	177 – 193 (8)

	Xtaglgap-1B
	207 – 265 (6)
	-
	-
	212 – 265, null-алель (9)

	Xgwm095-2A
	110 – 130 (6)
	106 – 124 (6)
	105 – 124 (7)
	129 – 124, null-алель (8)

	Xgwm155-3A
	129 – 152 (10)
	126 – 148 (6)
	130 – 151 (8)
	129 – 149, null-алель (7)

	Xgwm389-3B
	117 – 145 (7)
	116 – 138, null-алель (7)
	116 – 143 (12)
	102 – 160, null-алель (14)

	Xgwm3-3D
	75 – 88 (7)
	74 – 82 (5)
	-
	77 – 85, null-алель (6)

	Xgwm165/I-4А
	185 – 195 (5)
	182 – 194, null-алель (6)
	-
	–

	Xgwm186-5A
	102 – 142 (9)
	-
	-
	126 – 152, null-алель (13)

	Xgwm408-5B
	148 – 192 (6)
	147 – 193 (8)
	134 – 193 (12)
	175 – 183, null-алель (6)

	Xgwm190-5D
	204 – 212 (4)
	197 – 212 (6)
	203 – 225 (10)
	200 – 214 (7)

	Xgwm325-6D
	115 – 150 (10)
	-
	-
	122 – 142, null-алель (7)

	Xgwm577-7B
	137 – 175 (5)
	129 – 167, null-алель (10)
	128 – 167 (15)
	126 – 224, null-алель (13)

	Xgwm437-7D
	105 – 113 (5)
	89 – 130 (11)
	-
	98 – 118, null-алель (11)

	Xgwm44-7D
	176 – 187 (6)
	-
	160 – 188 (13)
	152 – 186, null-алель (12)


Примітка: * − сорти, досліджені у дисертаційній роботі; ** − сорти, досліджені у [114]; *** − сорти, дослідженні у [112]; **** − сорти, дослідженіі у [98]; розміри алелів вказані в п.н.; в дужках вказана загальна кількість алелів, що приходилася на МС-локус; « - » − дослідження не проводили
В цілому, спостерігається відносно більший генетичний поліморфізм за дослідженими МС-локусами українських сортів в порівнянні з сортами інших географічних зон, хоча спостерігаються деякі закономірності. Це може бути пояснене закріпленням у вітчизняній зародковій плазмі значної частини адаптивно-цінних алелів, які характерні для вихідних генотипів генофонду сортів СГІ – НЦНС, про що свідчить дослідження [54]. Разом з тим автор наголошує, що залучення в селекційні програми різноманітного генетичного матеріалу призвело до збагачення алельного складу генофонду пшениці м'якої озимої Півдня України [56].
Наразі, у Державному реєстрі сортів рослин, придатних для поширення в Україні в 2015 р., зареєстровано 313 сортів пшениці м’якої озимої, серед яких сортів поточного року реєстрації – 12 [10]. Рішення про занесення до реєстру приймається за результатами вивчення господарської придатності сортів-кандидатів (агрономічні, біологічні властивості, показники екологічної безпеки) та при їх відповідності принципам відмінності – хоча б за однією ознакою, однорідності та стабільності ознак у просторі та часі (ВОС-тест). Відповідно до рекомендацій ВОС для опису та ідентифікації нових сортів пшениці м’якої озимої визначають 35 ознак, серед яких морфологічні ознаки паростків, стебла з листками, колоса, зернівки, габітусу рослини та типу розвитку, тобто ті ознаки, які порівняно легко можна визначити візуально [47]. У той же час, використання морфологічних ознак має ряд недоліків, серед яких: лімітована кількість, залежність прояву від умов навколишнього середовища, для багатьох ознак може втручатися суб'єктивність оцінки. Для подібних ситуацій, та на перспективу міжнародною організацією UPOV на 45 сесії запропоновано [166] використання молекулярних маркерів, а саме рекомендованого набору з восьми МС-маркерів для диференціації сортів пшениці [164]. На даний час, МС-аналіз широко використовується в селекції рослин і геномних дослідженнях. Він є основою картування генів і локусів кількісних ознак (Quantitative trait loci, QTLs), визначення філогенетичних зв’язків і порівняльної геноміки [60, 113, 114, 157]. Як показали наші дослідження, аналіз МС-локусів дозволяє оцінити генетичну різноманітність українських сортів пшениці на молекулярному рівні.
Молекулярно-генетична характеристика сортів пшениці озимої передбачає тестування їх генетичної однорідності, ДНК-типування генотипів сортів та створення ДНК-паспорта для кожного проаналізованого сорту чи лінії за протестованими локусами, що було зроблено у дисертаційній роботі. Загалом на виборці протестованих за 17 МС-локусами українських сортів пшениці м’якої озимої нами знайдено 172 генотипи. Встановлено, що 41 проаналізований сорт виявився гетерогенним за 1 – 14 дослідженими МС-локусами. Отримані дані узгоджуються з дослідженнями вітчизняної зародкової плазми, за якими більш як 80% сортів селекції СГІ – НЦНС мають значний внутрішньосортовий поліморфізм [54]. Так, автор зазначає, що найвищий рівень гетерогенності визначено для сортів, що були створені на початку та в середині минулого століття, таких як Кооператорка, Одеська 3, Одеська 16, Одеська 51 та інші. Наявність кількох алелів для цих сортів показана за дев’ятьма – дванадцятьма МС-локусами [56]. Також високий ступінь гетерогенності тестували у сортів Фантазія, Одеська 133, гетерогенність яких встановлена за 10 з 21 проаналізованих МС-локусів, відповідно, у сортів: Ніконія – за вісьмома локусами, Знахідка і Любава – за сімома. Незначний внутрішньосортовий поліморфізм визначено у сортів Повага та Застава, гетерогенність спостерігали за двома МС-локусами з 21 [56]. У дисертаційному дослідженні також виявлена гетерогенність у сортів селекції СГІ – НЦНС, але різного ступеню. Доречно зазначити, що рівень внутрішньосортової гетерогенності досліджених нами, та в попередніх дослідженнях [54] українських сортів значною мірою перевищує рівень гетерогенності європейських сортів, що визначався в роботі [112].

У дослідженні [56] сортів за даними МС-аналізу, до лінійного типу автор віднесла лише сорт Українка одеська (1995 рік реєстрації), гетерогенність якого визначена за одним з 21 досліджуваних МС-локусів. За дисертаційним дослідженням п’ять сортів пшениці, а саме – Гурт, Кірія, Ластівка одеська, Литанівка, Оксана, були гомогенними за результатами МС-аналізу за 17 високополіморфними МС-локусами та можуть розглядатися як сорти лінійного типу.
Для визначення генетичної подібності досліджуваних сортів пшениці та ліній, виділених з них, розраховані генетичні дистанції між ними та проведений кластерний аналіз сортів та ліній, які були всі диференційовані та ідентифіковані як за даними молекулярно-генетичного поліморфізму сортів за МС-локусами, так і за даними аналізу агрономічних ознак рослин і морфометричних параметрів зерна. Відомо, що важче розрізнити між собою сорти, створені в одному селекційному центрі. Такі сорти з більшою вірогідністю споріднені генетично, близькі за генами, які контролюють адаптивність їх рослин. Тому застосування саме МС-аналізу для диференціації близькоспоріднених сортів надало можливість висвітлити внутрішню генетичну структуру сортів, розділити їх на сорти лінійного типу та гетерогенні, й зафіксувати серед гетерогенних сортів такі генотипи окремих рослин, які значно відрізняються від решти досліджених генотипів даного сорту, а також виявити можливі засмічення. Так, у сорту Подяка було виявлено дві лінії (лінія 1 та лінія 5), що об’єднувалися на дендрограмі та були більше генетично споріднені, ніж три останні лінії цього сорту (лінія 2, лінія 3 та лінія 4), що об’єднувалися між собою, але знаходились віддалено від перших двох ліній (рис. 5.1). Цей факт може бути пояснений тим, що сорт Подяка є найбільш гетерогенним сортом за даними 14 МС-локусів: Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, Xgwm437-7D, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D, що спричиняє найбільші генетичні дистанції між генотипами окремих ліній цього сорту.
Цікавим є те, що результат проведення Мантель тесту, що був застосований для пошуку зв’язку між поліморфізмом сортів за алельним складом МС-локусів та за низкою агрономічних ознак й морфометричних параметрів зерна, продемонстрував повну відсутність відповідності між двома методами диференціації сортів пшениці м’якої озимої, що може бути пояснене багатьма причинами, у тому числі різною генетичною локалізацією використаних нами МС-локусів та генів господарсько цінних ознак, які часто є полігенними, чи відносною близькістю характеристик сортів, що досліджувалися. Тому з точки зору характеристики та опису сортів застосування МС-аналізу та традиційні методи опису за агрономічними та морфологічними ознаками доповнюють один одного.
З метою оптимізації мінімально необхідної кількості та складу МС-маркерів для однозначної диференціації близькоспоріднених сортів із 17 досліджених МС-локусів нами сформовано три робочі набори, близькі за диференційною здатністю, кожен з яких оцінює шість – вісім МС-локусів та здатен розрізнити сорти, споріднені походженням з одного селекційного центру. Рекомендована UPOV система із восьми МС-маркерів для пшениці в певних ситуаціях може виявитися недостатньою, оскільки із теоретично-можливих для цієї кількості маркованих локусів сотень тисяч комбінацій алелів багато з них практично випадають через дуже низьку вірогідність їх реалізації і це суттєво обмежує кількість сортів, які однозначно ідентифікуються. Водночас із проаналізованого матеріалу нами створено два набори сортів-кандидатів: мінімальний та розширений, які включали 26 та 35 сортів, відповідно, та кожен з яких характеризувався загалом 107 алелями за 17 дослідженими МС-локусами. В рамках цього етапу досліджень з метою контролю селекційних та насіннєвих розсадників, а також для потреб сортовивчення, у дисертаційній роботі створено алгоритми та інструменти для напівавтоматичного комп’ютеризованого аналізу результатів сортовивчення: побудови матриці схожості/відмінності, індивідуальної/групової ідентифікації невідомих зразків у середовищах електронних таблиць (Excel).

Отже, дослідження спадкової інформації будь-якої ознаки генотипів рослин можливо лише при наявності їх генетичного різноманіття. Проте, основна частка генетичної інформації стосується контролю складних кількісних ознак, які є не просто полігенними, а контролюються багатьма чинниками різних складних генетичних систем у взаємодії між собою і з мінливими чинниками середовища [44].

Визначення конкретних ділянок геному, які контролюють важливі агрономічні та морфологічні ознаки, вважається однією з головних цілей прикладної генетики сільськогосподарських рослин. Форма зерна, розмір, щільність та однорідність є важливими ознаками, що мають вплив на продуктивність та якість пшениці. Теоретичні моделі передбачають, що вихід помелу пшениці може бути збільшений за рахунок оптимізації форми та розміру зерна, а великі сферичної форми зерна є найсприятливішими для оптимальної морфології зерна [83]. Маса зерна, що впливає на ряд інших критеріїв якості пшениці, як вважають, пов'язана з формою зерна та розміром, так як ці параметри визначають спосіб у якій індивідуальні зернини пакуються. Крім того, встановлено, що розмір зерен також пов'язаний з різними характеристиками борошна, наприклад, вмістом білка та активність гідролітичних ферментів, які в свою чергу визначають якість випічки й термін кінцевого використання придатності [78]. Для пшениці асоціативне картування було залучене для виявлення локусів кількісних ознак для розміру зерен та якості помелу зерна [64], причому пошук асоціацій проводився між ознаками зерен та МС-маркерами на матеріалі 95 елітних носіїв зародкової плазми пшениці.

У дисертаційній роботі було здійснене виявлення асоціацій між наявністю у генотипі певних алелів конкретного МС-локусу та рівнем розвитку ознаки, що вивчається. Визначення асоціацій полягало у виявленні статистично достовірних різниць між групами, складених із носіїв певних алелів, застосуванням підходів звичайної варіаційної статистики, основними критеріями якої є наявність достовірної різниці та стабільність їх прояву на протязі двох – чотирьох) сільськогосподарських років. 
Так, нами застосовувались МС-маркери, раніше залучені [147, 149] для пошуку асоціацій з МС-локусами, що можуть бути залучені в керуванні морфологією зерна та агрономічними ознаками пшениці колекції сучасних сортів України. Крім того, ми визначили розподіл алелів МС-локусів, асоційованих зі збільшенням або зменшенням значень морфометричних ознак зерна пшениці, отриманих за допомогою цифрового аналізу зображень, що широко застосовують у дослідженнях морфології пшениці [172]. Згідно з метою дослідження потрібно було виявити істотні асоціації між МС-маркерами та господарсько цінними ознаками пшениці, які можуть бути використані для застосування в молекулярній генетиці та селекції рослин для ефективнішого скринінгу генотипів пшениці з поліпшеними ознаками, достатніми для підвищення врожайності пшениці.
Таким чином, набір з сучасних сортів пшениці м’якої озимої, які були охарактеризовані за 17 МС-локусами, був проаналізований за низкою господарсько цінних ознак пшениці протягом двох – чотирьох сільськогосподарських років (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013, 2013-2014). Таким чином, 34 асоціацій маркерів (АМО) з датою колосіння (ДатК), 37 з висотою рослин (ВР), 32 з довжиною остюків (ДО), 18 з забарвленням колосу (ЗК), вісім з довжиною колосу (ДК), вісім з площею проекції зернівки на площину (ПЗ), 16 з периметром проекції зернівки на площину (РЗ), 17 з довжиною зернівки (ДЗ), три з шириною зернівки (ШЗ) та 21 з округлістю зернівки (ОЗ) знайдені та оцінені як стабільні та значущі. МС-маркер Xgwm186-5A був статистично значимо пов'язаний з усіма аналізованими ознаками й характеризувався стабільністю протягом одного – чотирьох сільськогосподарських років для різних господарсько цінних ознак пшениці, що свідчить про селекційну та адаптивну цінність певних алелів цього МС-локусу для умов Півдня України. МС-маркери, які були значно асоційованими та статистично значимими в різні сільськогосподарські роки можуть бути корисні і придатні для селекції за допомогою маркерів (MAS) в рамках програм селекції пшениці України.
Аналіз МС-маркерів, пов'язаних із забарвленням зерна (ЗЗ) був проведений з метою виявлення важливих регіонів що відповідають за цю ознаку. В результаті 36 асоціацій маркерів з ознакою ЗЗ виявилися значними протягом одного – трьох сільськогосподарських років, з яких 19 були пов'язані зі світлішим кольором зерна, а 17 мали достовірну асоціацію з темнішим кольором зерна. 
В дисертаційній роботі також було розглянуто асоціацію МС-алелів і ознаки «маса 1000 зерен» (МТЗ) в геномі пшениці. Для того, щоб виявити важливі регіони, що можуть мати вплив на цю ознаку, аналіз МС-маркерів, пов'язаних з МТЗ був виконаний. В результаті 26 асоціацій маркера з ознакою (АМО) МТЗ виявилися значущими впродовж одного – трьох сільськогосподарських років, з яких 12 були значно асоційованими з більшою МТЗ, в той час як 14 АМО мали зв'язок з меншою МТЗ. 
Таким чином, представляло великий інтерес визначити алельну різноманітність серед сучасних сортів селекції СГІ – НЦНС, за результатами якої вже можна провести декілька тестових схрещувань цікавих для процесу селекції носіїв контрастних алелей, внаслідок чого будуть створені дослідні популяції, застосовані відповідні алгоритми аналізу даних тощо. 
Проте, слід зазначити, що вивчення генетики кількісних ознак не пояснює всіх складнощів взаємозв’язків ознак рослин із середовищем у процесі розвитку. Відомо, що з понад 50 тисяч генів у геномах рослин лише у поодиноких видів вивчено й локалізовано в хромосомах 200–300 менделівських генів, більшість же адаптивних та господарсько-цінних полігенів залишаються не ідентифікованими [8]. Серед них і гени продуктивності, величини та гомеостазу врожаю (або пластичність сорту), горизонтального імунітету, гетерозису, всіх типів стійкості до стресів [14]. За еколого-генетичною моделлю організації кількісних ознак [13] відомо, що при зміні чинника зовнішнього середовища, який лімітує ріст і/або розвиток рослини, змінюються й спектр та кількість генів, що детермінують одну й ту ж ознаку тобто відбувається перевизначення генетичних формул, що призводить до максимального протистояння стресовому чиннику. Спектр продуктів генів ознаки, що досліджується, змінюється в різних умовах середовища залежно від років дослідження. Таким чином, об’єм поняття «генотип ознаки» відображає надзвичайно мінливі спектри та кількість генів, які варіюють у різних координатах умов середовища [44]. 
Отже, виконаний аналіз асоціацій алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак пшениці, які контролюються різними областями геному пшениці м’якої озимої та пов'язані з виразом морфологічних та агрономічних ознак, які вважаються полігенними. Наявність контрастних пар алелів за різними МС-локусами, статистично значимо асоційованих протягом декількох сільськогосподарських років із збільшенням або зменшенням значення певної морфологічної або агрономічної ознаки проаналізованих сортів пшениці, можна пояснити успадкуванням сортами цих контрастних алелів, які можуть бути розташовані поблизу великих локусів кількісних ознак, від своїх батьківських форм, що відрізняються за морфологією та агрономічними ознаками. Ймовірно, в цих районах геному пшениці можуть бути локалізовані локуси кількісних ознак або гени, що беруть участь в контролі морфологічних ознак зерна та агрономічних ознак рослин – полігенних ознак, які контролюються різними компонентами генетичних систем у їх взаємодії один з одним і зі зміною умов навколишнього середовища. Зміни факторів навколишнього середовища можуть призвести до альтернативного способу об'єднання цих МС-алелів, що збільшують або зменшують значення певної морфологічної або агрономічної ознаки в різні роки дослідження. Таке явище може лежати в реалізації різних алелів в інших умовах навколишнього середовища при незмінному геномі під впливом відмінностей стресових факторів та чинників, що обмежують формування агрономічних та морфологічних ознак або їх компонентів. Стабільні асоціації МС-маркерів з вказаними ознаками можуть бути використані в селекційних програмах, спрямованих на об'єднання кращих алелів в прогресивних генотипах пшениці з покращеною морфологією зерна, масою зерна, і / або агрономічними ознаками рослин пшениці м’якої озимої.
ВИСНОВКИ

В дисертаційній роботі проаналізовано молекулярно-генетичний поліморфізм сортів пшениці м’якої озимої селекції СГІ – НЦНС 2003 – 2013 років реєстрації та досліджено асоціації алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак пшениці. Результати проведених досліджень відповідають поставленим завданням і дозволяють зробити наступні висновки:
1. Визначений молекулярно-генетичний поліморфізм за 17 МС-локусами, згідно якого ідентифіковано сорти пшениці м’якої озимої селекції СГІ – НЦНС 2003 – 2013 років реєстрації. Серед 48 сортів пшениці детектовано 114 алелів, кількість алелів на локус варіювала в діапазоні від 4 до 10, із середнім значенням 6,71. Загалом виявлено 172 генотипи на протестованій виборці сортів пшениці м’якої озимої. 
2. Встановлено, що 41 з проаналізованих сортів є гетерогенним за 1 – 14 дослідженими МС-локусами. Сорти Гурт, Кірія, Ластівка одеська, Литанівка, Оксана є гомогенними за результатами аналізу 17 високополіморфних МС-локусів.
3. Визначені статистично значимі відмінності розподілу частот алелів на виборці 48 сортів пшениці за МС-локусами  Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xtaglgap-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm408-5B, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, Xgwm437-7D, Хbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D, що свідчить про селекційну та адаптивну цінність певних алелів цих локусів для умов Півдня України.
4. На основі розрахунку генетичних дистанцій між дослідженими сортами пшениці встановлена їх молекулярно-генетична відмінність, що дозволило провести їх диференціацію. Створені молекулярно-генетичні ідентифікаційні формули сортів пшениці з урахуванням їх лінійного складу.
5. Оптимізовано мінімальну кількість та склад МС-маркерів, необхідних для однозначної диференціації та ідентифікації сортів. Із 17 МС-локусів сформовано три мінімально необхідні робочі набори, близькі за диференційною здатністю, кожен з яких оцінює шість – вісім МС-локусів та здатний розрізнити сорти, споріднені походженням з одного селекційного центру.

6. Виявлені статистично значимі асоціації алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак пшениці. Протягом двох – чотирьох сільськогосподарських років (2010-2011, 2011-2012, 2012-2013, 2013-2014) встановлено 34 статистично значимих асоціацій алелів МС-локусів з ознакою «дата колосіння», 37 – з ознакою «висота рослин», вісім – з ознакою «довжина колосу», 18 – з ознакою «забарвлення колосу», дев’ять – з ознакою «забарвлення зерна», 32 – з ознакою «довжина остюків», вісім – з ознакою «площа проекції зернівки на площину», 16 – з ознакою «периметр проекції зернівки на площину», 17 – з ознакою «довжина зернівки», три – з ознакою «ширина зернівки», 21 – з ознакою «округлість зернівки», чотири – з ознакою «маса 1000 зерен». МС-маркер Xgwm186-5A був статистично значимо пов'язаний з усіма аналізованими ознаками й характеризувався стабільністю протягом одного – чотирьох сільськогосподарських років для різних господарсько цінних ознак пшениці, що свідчить про селекційну та адаптивну цінність певних алелів цього МС-локусу для умов Півдня України.

ПРАКТИЧНІ РЕКОМЕНДАЦІЇ

1. Рекомендовано використовувати оптимізовані мінімально необхідні робочі набори МС-маркерів, які є близькими за диференційною здатністю та складаються з шести – восьми МС-локусів, спроможних однозначно розрізнити сорти, із спільним походженням з одного селекційного центру, що узгоджується з рекомендацією UPOV щодо використання восьми МС-локусів для диференціації сортів пшениці, а також може бути корисним для потреб сортовивчення, контролю селекційних та насіннєвих розсадників.

2. Рекомендовано використовувати створену компактну робочу колекцію, яка складається з ліній сортів, адаптованих до умов Півдня України, для створення спеціалізованих наборів ліній-еталонів пшениці м’якої озимої. Два сформовані набори колекційних сортів, кожен з яких містить у собі всі необхідні для однозначної диференціації та ідентифікації сортів алелі МС-локусів, рекомендуються до впровадження у практику сортовивчення з метою розширення бази даних сортів-еталонів для дослідження колекцій сортів і пошуку сортів-претендентів на еталони для доповнення методик ВОС-тесту.

3. Виявлені статистично значимі асоціації алельного стану МС-локусів і низки господарсько цінних ознак пшениці рекомендується брати до уваги при доборі з метою підвищення ефективності селекції.
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ДОДАТОК А
Таблиця А.1
МС-локуси, за якими досліджені сорти виявилися гетерогенними
	Сорт
	МС-локуси

	1
	2

	Альбатрос одеський*
	Xgwm389-3B, Xgwm44-7D

	Антонівка
	Xgwm408-5B, Xgwm437-7D, Xbarc126-7D

	Безмежна
	Xgwm155-3A, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, Xgwm577-7B

	Безоста 1 (зразок 1)*
	Xgwm357-1A

	Безоста 1 (зразок 2)*
	Xgwm357-1A, Xgwm408-5B

	Благодарка одеська
	Xgwm357-1A, Xgwm165/I-4A, Xgwm325-6D

	Борвій
	Xgwm325-6D, Xgwm408-5B

	Бунчук
	Xgwm095-2A, Xgwm18-1B, Xgwm155-3A, Xgwm186-5A, Xgwm577-7B

	Ватажок
	Xgwm18-1B, Xgwm408-5B, Xgwm577-7B

	Годувальниця одеська
	Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xtaglgap-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm408-5B, Xgwm190-5D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D

	Голубка одеська
	Xgwm18-1B, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm408-5B, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D

	Продовження табл. A.1

	1
	2

	Господиня
	Xgwm357-1A, Xgwm165/I-4A, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D

	Дальницька
	Xtaglgap-1B

	Доброчин
	Xgwm3-3D

	Довіра
	Xgwm3-3D, Xgwm190-5D, Xbarc126-7D

	Дюк
	Xgwm357-1A, Xgwm3-3D, Xgwm408-5B, Xgwm325-6D, Xwmc405-7D

	Епоха одеська
	Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xgwm389-3B, Xgwm325-6D

	Єдність
	Xgwm095-2A

	Жайвір
	Xgwm408-5B

	Журавка одеська
	Xgwm155-3A, Xgwm408-5B

	Заграва одеська
	Xgwm3-3D, Xgwm408-5B

	Заможність
	Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xgwm155-3A, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm577-7B, Xgwm44-7D

	Запорука
	Xgwm357-1A, Xgwm155-3A, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D

	Зміна
	Xgwm18-1B, Xgwm155-3A, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm408-5B, Xgwm325-6D, Xbarc126-7D

	Продовження табл. A.1

	1
	2

	Зорепад
	Xgwm3-3D, Xgwm408-5B, Xgwm44-7D

	Істина одеська
	Xgwm186-5A, Xgwm408-5B

	Княгиня Ольга
	Xgwm18-1B, Xgwm408-5B, Xtaglgap-1B

	Косовиця
	Xgwm357-1A, Xgwm389-3B, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, Xgwm44-7D

	Красень
	Xgwm190-5D, Xgwm325-6D

	Куяльник
	Xgwm357-1A, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D

	Лебідка одеська (зразок 1)
	Xgwm165/I-4A, Xgwm408-5B

	Лебідка одеська (зразок 2)
	Xgwm408-5B, Xgwm577-7B

	Ліона
	Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm186-5A, Xgwm44-7D

	Місія одеська
	Xgwm357-1A, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm186-5A, Xwmc405-7D

	Небокрай
	Xgwm408-5B

	Отаман
	Xgwm190-5D

	Пилипівка
	Xgwm408-5B, Xwmc405-7D

	Подяка
	Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm186-5A, Xgwm190-5D, Xgwm325-6D, Xgwm577-7B, Xgwm437-7D, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D

	Продовження табл. A.1

	1
	2

	Польовик
	Xgwm18-1B, Xgwm577-7B

	Пошана
	Xgwm357-1A, Xgwm325-6D, Xgwm44-7D

	Скарбниця
	Xgwm357-1A, Xgwm155-3A, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xgwm577-7B, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D

	Служниця одеська
	Xgwm357-1A, Xtaglgap-1B, Xgwm095-2A, Xgwm155-3A, Xgwm389-3B, Xgwm3-3D, Xgwm408-5B, Xbarc126-7D, Xgwm44-7D, Xwmc405-7D

	Турунчук
	Xgwm18-1B, Xgwm3-3D, Xgwm165/I-4A, Xgwm186-5A, Xwmc405-7D

	Ужинок
	Xgwm18-1B, Xgwm155-3A, Xgwm408-5B, Xgwm577-7B

	Хист
	Xgwm357-1A, Xgwm18-1B, Xgwm165/I-4A, Xgwm190-5D, Xwmc405-7D


Примітки: * – Альбатрос одеський та два колекційні зразки сорту Безоста 1 взяті у дослідження в якості стандартних (еталонних) зразків

ДОДАТОК Б
Таблиця Б.1
Характеристика сортів за ознаками* розміру, форми та забарвлення зерна
	Сорт
	ПЗ, см2
	ЗЗ
	ДЗ, см
	ШЗ, см
	ОЗ
	РЗ, см
	ШЗ/ДЗ

	
	П
	ГрД
	П
	ГрД
	П
	ГрД
	П
	ГрД
	П
	ГрД
	П
	ГрД
	П
	ГрД

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	12
	13
	14
	15

	Альбатрос одеський (1)
	15,9
	fghijk
	131,2
	pqrstuv
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,3
	lmno
	0,48
	de

	Альбатрос одеський (2)
	15,9
	fghijk
	132,5
	mnopqrs
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,4
	klmn
	0,49
	cd

	Альбатрос одеський (3)
	15,6
	hijklmn
	132,5
	mnopqrs
	6,5
	fg
	3,1
	d
	0,73
	de
	16,3
	lmno
	0,47
	ef

	Антонівка (1)
	17,6
	ab
	133,1
	klmnopqr
	6,8
	cd
	3,3
	b
	0,74
	cd
	17,3
	bcde
	0,48
	de

	Антонівка (2)
	17,0
	bc
	131,5
	nopqrstuv
	6,7
	de
	3,3
	b
	0,74
	cd
	17,0
	efgh
	0,49
	cd

	Безоста 1 (1)
	17,7
	a
	124,0
	y
	6,6
	ef
	3,4
	a
	0,76
	ab
	17,2
	cdef
	0,52
	a

	Безоста 1 (2)
	17,4
	ab
	123,3
	y
	6,6
	ef
	3,4
	a
	0,75
	bc
	17,1
	defg
	0,51
	ab

	Благодарка одеська (1)
	16,7
	cd
	131,3
	opqrstuv
	6,6
	ef
	3,2
	c
	0,74
	cd
	16,8
	ghij
	0,48
	de

	Благодарка одеська (2)
	17,6
	ab
	128,3
	wx
	6,8
	cd
	3,3
	b
	0,74
	cd
	17,3
	bcde
	0,48
	de

	Бунчук (1)
	15,1
	mnopq
	132,2
	nopqrst
	6,5
	fg
	3,0
	e
	0,71
	fg
	16,3
	lmno
	0,46
	fg

	Бунчук (2)
	15,3
	klmnopq
	129,8
	tuvwx
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,73
	de
	16,2
	mnop
	0,48
	de

	Годувальниця одеська (1)
	15,0
	nopqr
	136,2
	fghi
	6,3
	hi
	3,0
	e
	0,75
	bc
	15,9
	pqrs
	0,48
	de

	Продовження табл. Б.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	12
	13
	14
	15

	Годувальниця одеська (2)
	15,9
	fghijk
	131,3
	opqrstuv
	6,4
	gh
	3,2
	c
	0,75
	bc
	16,3
	lmno
	0,49
	cd

	Господиня (1)
	16,4
	cdefg
	139,1
	de
	6,8
	cd
	3,1
	d
	0,71
	fg
	17,0
	efgh
	0,46
	fg

	Господиня (2)
	16,6
	cde
	135,6
	fghijk
	6,7
	de
	3,1
	d
	0,73
	de
	16,9
	fghi
	0,47
	ef

	Дальницька (1)
	14,8
	pqrs
	132,8
	lmnopqr
	6,0
	kl
	3,1
	d
	0,76
	ab
	15,6
	st
	0,51
	ab

	Дальницька (2)
	16,0
	efghij
	137,3
	efg
	6,4
	gh
	3,2
	c
	0,75
	bc
	16,3
	lmno
	0,49
	cd

	Дальницька (3)
	16,2
	defgh
	131,1
	qrstuv
	6,4
	gh
	3,2
	c
	0,75
	bc
	16,4
	klmn
	0,49
	cd

	Довіра
	17,5
	ab
	129,8
	tuvwx
	6,9
	bc
	3,2
	c
	0,72
	ef
	17,4
	abcd
	0,47
	ef

	Епоха одеська (1)
	15,7
	hijklm
	129,7
	tuvwx
	6,6
	ef
	3,0
	e
	0,72
	ef
	16,5
	jklm
	0,46
	fg

	Епоха одеська (2)
	16,6
	cde
	129,9
	stuvwx
	6,6
	ef
	3,2
	c
	0,75
	bc
	16,7
	hijk
	0,50
	bc

	Єдність (1)
	14,2
	st
	139,1
	de
	5,9
	l
	3,0
	e
	0,76
	ab
	15,2
	u
	0,52
	a

	Єдність (2)
	14,7
	qrs
	141,9
	b
	6,0
	kl
	3,1
	d
	0,77
	a
	15,5
	tu
	0,52
	a

	Заграва одеська (1)
	15,3
	klmnopq
	135,3
	fghijkl
	6,4
	gh
	3,0
	e
	0,73
	de
	16,2
	mnop
	0,47
	ef

	Заграва одеська (2)
	15,1
	mnopq
	129,8
	tuvwx
	6,3
	hi
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,0
	opqr
	0,48
	de

	Заграва одеська (3)
	14,9
	opqr
	134,0
	hijklmn
	6,3
	hi
	3,0
	e
	0,73
	de
	16,0
	opqr
	0,47
	ef

	Заможність (1)
	14,7
	qrs
	135,9
	fghij
	6,4
	gh
	2,9
	f
	0,71
	fg
	16,1
	nopq
	0,45
	gh

	Заможність (2)
	16,1
	defghi
	134,0
	hijklmn
	6,7
	de
	3,1
	d
	0,71
	fg
	16,9
	fghi
	0,45
	gh

	Продовження табл. Б.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	12
	13
	14
	15

	Запорука
	16,7
	cd
	147,9
	a
	7,1
	a
	3,0
	e
	0,69
	h
	17,5
	abc
	0,42
	j

	Зміна (1)
	15,6
	hijklmn
	141,8
	bc
	6,7
	de
	2,9
	f
	0,71
	fg
	16,6
	ijkl
	0,44
	hi

	Зміна (2)
	15,3
	klmnopq
	142,3
	b
	6,7
	de
	2,9
	f
	0,70
	gh
	16,6
	ijkl
	0,43
	ij

	Істина одеська (1)
	16,0
	efghij
	132,8
	lmnopqr
	6,5
	fg
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,5
	jklm
	0,47
	ef

	Істина одеська (2)
	15,7
	hijklm
	136,7
	efg
	6,4
	gh
	3,2
	c
	0,75
	bc
	16,2
	mnop
	0,50
	bc

	Кірія (1)
	16,4
	cdefg
	133,6
	ijklmnopq
	6,5
	fg
	3,2
	c
	0,75
	bc
	16,6
	ijkl
	0,50
	bc

	Кірія (2)
	16,7
	cd
	132,1
	nopqrstu
	6,6
	ef
	3,2
	c
	0,74
	cd
	16,8
	ghij
	0,48
	de

	Косовиця (1)
	17,8
	a
	131,8
	nopqrstuv
	7,0
	ab
	3,2
	c
	0,72
	ef
	17,6
	ab
	0,46
	fg

	Косовиця (2)
	17,6
	ab
	133,1
	klmnopqr
	7,1
	a
	3,1
	d
	0,70
	gh
	17,7
	a
	0,44
	hi

	Красень (1)
	15,5
	ijklmno
	137,4
	efg
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,2
	mnop
	0,48
	de

	Красень (2)
	15,3
	klmnopq
	137,2
	efg
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,1
	nopq
	0,48
	de

	Куяльник (1)
	15,6
	hijklmn
	136,3
	fgh
	6,5
	fg
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,3
	lmno
	0,48
	de

	Куяльник (2)
	15,5
	ijklmno
	135,3
	fghijkl
	6,5
	fg
	3,0
	e
	0,73
	de
	16,4
	klmn
	0,46
	fg

	Куяльник (3)
	14,9
	opqr
	133,9
	hijklmno
	6,3
	hi
	3,0
	e
	0,74
	cd
	15,8
	qrst
	0,48
	de

	Литанівка (1)
	15,2
	lmnopq
	131,0
	qrstuv
	6,2
	ij
	3,1
	d
	0,76
	ab
	15,8
	qrst
	0,51
	ab

	Литанівка (2)
	15,5
	ijklmno
	125,1
	y
	6,3
	hi
	3,1
	d
	0,75
	bc
	16,1
	nopq
	0,49
	cd

	Продовження табл. Б.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	12
	13
	14
	15

	Ліона (1)
	14,7
	qrs
	127,9
	x
	6,2
	ij
	3,0
	e
	0,74
	cd
	15,8
	qrst
	0,49
	cd

	Ліона (2)
	15,5
	ijklmno
	130,8
	rstuvw
	6,6
	ef
	3,0
	e
	0,71
	fg
	16,5
	jklm
	0,45
	gh

	Ліона (3)
	14,4
	rst
	134,9
	ghijklm
	6,3
	hi
	2,9
	f
	0,73
	de
	15,8
	qrst
	0,47
	ef

	Місія одеська (1)
	15,9
	fghijk
	129,2
	vwx
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,4
	klmn
	0,48
	de

	Місія одеська (2)
	16,7
	cd
	132,2
	nopqrst
	6,8
	cd
	3,1
	d
	0,73
	de
	17,0
	efgh
	0,47
	ef

	Оксана
	14,0
	t
	137,6
	ef
	6,3
	hi
	2,9
	f
	0,72
	ef
	15,6
	st
	0,46
	fg

	Отаман (1)
	15,8
	ghijkl
	129,5
	uvwx
	6,7
	de
	3,0
	e
	0,71
	fg
	16,6
	ijkl
	0,45
	gh

	Отаман (2)
	15,4
	jklmnop
	131,1
	qrstuv
	6,6
	ef
	3,0
	e
	0,71
	fg
	16,5
	jklm
	0,45
	gh

	Подяка (1)
	14,8
	pqrs
	130,0
	stuvwx
	6,1
	jk
	3,1
	d
	0,75
	bc
	15,7
	rst
	0,50
	bc

	Подяка (2)
	15,5
	ijklmno
	129,7
	tuvwx
	6,6
	ef
	3,0
	e
	0,72
	ef
	16,5
	jklm
	0,46
	fg

	Пошана (1)
	16,1
	defghi
	134,0
	hijklmn
	6,7
	de
	3,1
	d
	0,71
	fg
	16,8
	ghij
	0,46
	fg

	Пошана (2)
	16,5
	cdef
	132,7
	lmnopqr
	6,9
	bc
	3,0
	e
	0,70
	gh
	17,2
	cdef
	0,43
	ij

	Пошана (3)
	16,6
	cde
	133,8
	hijklmnop
	6,9
	bc
	3,0
	e
	0,70
	gh
	17,2
	cdef
	0,44
	hi

	Скарбниця (1)
	15,7
	hijklm
	141,7
	bcd
	6,5
	fg
	3,1
	d
	0,74
	cd
	16,4
	klmn
	0,48
	de

	Скарбниця (2)
	15,6
	hijklmn
	139,2
	cde
	6,6
	ef
	3,0
	e
	0,73
	de
	16,4
	klmn
	0,46
	fg

	Служниця одеська
	15,9
	fghijk
	133,5
	jklmnopq
	6,4
	gh
	3,1
	d
	0,75
	bc
	16,3
	lmno
	0,49
	cd

	Продовження табл. Б.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	12
	13
	14
	15

	Статистика**
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	ГС
	15,85
	–
	133,47
	–
	6,51
	–
	3,08
	–
	0,73
	–
	16,46
	–
	0,474
	–

	НІP0,5
	0,67
	–
	2,62
	–
	0,17
	–
	0,09
	–
	0,12
	–
	0,37
	–
	0,016
	–

	max
	17,9
	–
	148,2
	–
	7,2
	–
	3,4
	–
	0,77
	–
	17,8
	–
	0,52
	–

	min
	14,1
	–
	123,3
	–
	5,9
	–
	2,9
	–
	0,68
	–
	15,2
	–
	0,41
	–

	РЗд
	5,7
	–
	9,5
	–
	7,6
	–
	6,4
	–
	6,9
	–
	7,0
	–
	6,3
	–


Примітки. * – Параметри зерна (П): ПЗ – площа проекції зернівки на площину; ЗЗ – забарвлення зерна; ДЗ – довжина зернівки; ШЗ – ширина зернівки; ОЗ – округлість зернівки; PЗ – периметр проекції зернівки на площину; ГрД – група достовірності; ** ГС – генеральне середнє; НІP0,5 – найменша істотна різниця; max – максимальне значення показника; min – мінімальне значення показника; РЗд – роздільна здатність, яка відображає співвідношення діапазону мінливості до НІР
ДОДАТОК В
Таблиця В.1
Асоціації МС-алелів з ознакою «площа проекції зернівки на площину» (ПЗ, см2), виявлені за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	6
	16,8 ± 0,41*
	5
	18,6 ± 0,32*

	
	119
	3
	18,4 ± 1,93
	4
	16,3 ± 0,39
	1
	–

	
	121
	3
	17,4 ± 0,77
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	18,0 ± 0,23
	23
	15,8 ± 0,25
	12
	17,5 ± 0,37

	
	125
	18
	17,9 ± 0,25
	39
	15,9 ± 0,15*
	20
	17,8 ± 0,17*

	
	128
	7
	17,9 ± 0,43
	17
	15,9 ± 0,22
	8
	17,3 ± 0,38*

	
	134
	4
	17,9 ± 0,34
	7
	16,3 ± 0,37
	5
	18,4 ± 0,56

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	18,1 ± 0,26
	12
	16,5 ± 0,31*
	7
	17,9 ± 0,32

	
	188
	14
	17,9 ± 0,38
	29
	16,1 ± 0,23
	16
	17,8 ± 0,27

	
	192
	18
	17,8 ± 0,20
	33
	15,7 ± 0,17*
	17
	17,8 ± 0,28

	
	196
	2
	–
	22
	15,9 ± 0,13*
	11
	18,0 ± 0,28

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	18,0 ± 0,25
	14
	16,1 ± 0,41
	7
	17,6 ± 0,44

	
	218
	31
	18,1 ± 0,20
	65
	15,9 ± 0,11
	35
	17,9 ± 0,16

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	17,3 ± 0,38
	15
	15,8 ± 0,22
	8
	17,5 ± 0,39

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	18,3 ± 0,61
	11
	15,9 ± 0,41
	6
	17,9 ± 0,59

	
	122
	34
	17,9 ± 0,16
	49
	16,1 ± 0,14*
	27
	17,9 ± 0,21

	
	128
	4
	17,7 ± 0,45
	28
	15,6 ± 0,15*
	14
	17,7 ± 0,24

	
	130
	–
	–
	8
	16,3 ± 0,33*
	4
	18,1 ± 0,30

	Xgwm3-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Продовження табл. В.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	77
	6
	18,3 ± 0,34
	15
	16,0 ± 0,20
	7
	17,5 ± 0,38

	
	79
	11
	17,6 ± 0,29
	17
	16,3 ± 0,29
	10
	18,2 ± 0,37

	
	81
	5
	18,1 ± 0,20
	12
	15,8 ± 0,29
	6
	17,4 ± 0,26

	
	83
	2
	–
	10
	15,5 ± 0,31
	5
	18,1 ± 0,42

	
	86
	10
	18,0 ± 0,48
	24
	15,9 ± 0,22
	13
	17,7 ± 0,26

	
	88
	13
	18,2 ± 0,28
	18
	16,0 ± 0,25
	10
	17,9 ± 0,42

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	17,6 ± 0,46
	8
	15,4 ± 0,38
	5
	17,2 ± 0,44

	
	141
	4
	18,0 ± 0,71
	10
	16,4 ± 0,39
	4
	18,2 ± 0,74

	
	143
	6
	18,3 ± 0,71
	10
	16,2 ± 0,37
	6
	17,7 ± 0,60

	
	145
	7
	17,8 ± 0,41
	19
	15,9 ± 0,17
	11
	17,9 ± 0,26

	
	147
	8
	18,0 ± 0,42
	15
	15,8 ± 0,29
	7
	17,6 ± 0,39

	
	149
	10
	17,7 ± 0,35
	27
	15,9 ± 0,20
	13
	18,0 ± 0,30

	
	152
	3
	–
	5
	15,6 ± 0,27
	3
	17,4 ± 0,08

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	18,0 ± 0,21
	22
	16,0 ± 0,18
	14
	17,8 ± 0,34

	
	119
	3
	–
	17
	15,5 ± 0,17*
	8
	17,2 ± 0,19**

	
	134
	5
	17,5 ± 0,60
	14
	15,6 ± 0,28
	7
	17,4 ± 0,47

	
	136
	3
	18,4 ± 1,93
	7
	16,4 ± 0,40*
	5
	18,6 ± 0,39**

	
	138
	18
	18,0 ± 0,22
	24
	16,3 ± 0,24
	11
	18,1 ± 0,29

	
	142
	2
	–
	10
	15,9 ± 0,41
	5
	18,0 ± 0,38

	
	145
	–
	–
	4
	16,1 ± 0,17
	2
	–

	Xgwm165/1
-4D
	185
	4
	17,6 ± 0,61
	4
	15,8 ± 0,68
	3
	16,7 ± 0,72*

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	17,5 ± 0,32*
	29
	16,2 ± 0,18*
	15
	18,4 ± 0,23*

	
	193
	17
	18,5 ± 0,28*
	34
	15,9 ± 0,16
	19
	17,8 ± 0,23

	Продовження табл. В.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm165/1-4D
	195
	15
	17,8 ± 0,18
	27
	15,6 ± 0,20*
	14
	17,5 ± 0,25*

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	17,7 ± 0,21*
	52
	15,9 ± 0,14*
	28
	17,7 ± 0,19**

	
	107
	2
	–
	4
	16,0 ± 0,39
	2
	–

	
	113
	3
	17,4 ± 0,77
	8
	15,9 ± 0,15
	5
	18,3 ± 0,42

	
	115
	3
	18,0 ± 0,34*
	6
	15,1 ± 0,53*
	2
	–

	
	125
	5
	18,8 ± 0,75
	8
	16,1 ± 0,41
	5
	18,3 ± 0,50

	
	129
	4
	18,3 ± 0,64
	5
	16,0 ± 0,52
	3
	–

	
	135
	4
	18,9 ± 0,12*
	7
	16,6 ± 0,31*
	3
	19,5 ± 0,43**

	
	139
	1
	–
	4
	15,3 ± 0,48*
	2
	–

	
	142
	3
	18,1 ± 0,29*
	4
	17,2 ± 0,37*
	2
	–

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	16,7 ± 0,04
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	17,9 ± 0,22
	81
	15,9 ± 0,14
	43
	17,8 ± 0,22

	
	192
	5
	17,8 ± 0,46
	7
	16,4 ± 0,46
	4
	17,9 ± 0,43

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	17,7 ± 0,25
	36
	15,7 ± 0,16
	19
	17,8 ± 0,27

	
	208
	30
	18,1 ± 0,19
	61
	16,1 ± 0,13
	33
	17,8 ± 0,16

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	15,8 ± 0,21
	6
	18,4 ± 0,25

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	
	128
	1
	–
	8
	15,6 ± 0,32
	4
	17,3 ± 0,61

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	19,1 ± 0,74*
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	18,0 ± 0,25*
	30
	16,2 ± 0,23
	16
	17,9 ± 0,27

	
	146
	14
	18,0 ± 0,21*
	24
	16,0 ± 0,22
	13
	17,5 ± 0,29

	Продовження табл. В.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm325
-6D
	148
	4
	16,7 ± 0,59*
	6
	15,6 ± 0,38
	3
	17,5 ± 1,18

	
	150
	2
	–
	4
	15,8 ± 0,28
	3
	17,9 ± 0,14

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	18,1 ± 0,34
	12
	16,2 ± 0,44
	6
	17,5 ± 0,51

	
	152
	1
	–
	4
	16,1 ± 0,57
	2
	–

	
	171
	7
	17,4 ± 0,42
	21
	15,8 ± 0,17
	11
	18,2 ± 0,30

	
	173
	31
	18,0 ± 0,20
	52
	15,8 ± 0,13
	29
	17,7 ± 0,19

	
	175
	3
	–
	8
	16,4 ± 0,36
	4
	18,1 ± 0,61

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	18,1 ± 0,20
	52
	16,0 ± 0,16
	28
	18,0 ± 0,19

	
	109
	14
	17,5 ± 0,26
	40
	15,7 ± 0,11
	21
	17,5 ± 0,21

	
	113
	3
	18,1 ± 0,38
	4
	16,4 ± 0,74
	2
	–

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	18,9 ± 0,17
	5
	15,9 ± 0,48
	3
	17,6 ± 0,28

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	18,1 ± 0,36
	6
	16,2 ± 0,47
	2
	–

	
	183
	11
	17,8 ± 0,44
	27
	15,8 ± 0,19
	15
	17,7 ± 0,29

	
	185
	25
	17,8 ± 0,18
	54
	16,0 ± 0,15
	28
	17,8 ± 0,20

	
	187
	–
	–
	4
	15,8 ± 0,17
	3
	18,4 ± 0,87

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	15,4 ± 0,42
	2
	–

	
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	17,9 ± 0,52
	29
	16,0 ± 0,17
	17
	18,0 ± 0,21

	
	160
	4
	17,7 ± 0,64
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	17,9 ± 0,21
	37
	15,9 ± 0,18
	18
	17,6 ± 0,29

	
	166
	12
	17,9 ± 0,28
	19
	15,9 ± 0,24
	9
	17,9 ± 0,32


	Продовження табл. В.1

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	18,6 ± 0,12
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	18,1 ± 0,24
	42
	16,1 ± 0,17
	23
	17,9 ± 0,22

	
	220
	16
	17,6 ± 0,24
	45
	15,9 ± 0,13
	23
	17,9 ± 0,21

	
	222
	3
	17,4 ± 0,82
	4
	15,6 ± 0,51
	2
	–


Примітка. * – Статистично значимі при p ≤ 0.05; ** – Статистично значимі при p ≤ 0.01; всі статистично значимі варіації виділені підкресленим шрифтом, серед них жирний шрифт / курсив вказують збільшення / зменшення, відповідно, дослідженої ознаки залежно від алелів, пов'язаних із цією ознакою; варіації, що не підкреслені але виділені жирним шрифтом / курсивом вказують збільшення або зменшення, відповідно, дослідженої ознаки, що було майже статистично значимим; n – кількість генотипів з певними алелями за різними МС-локусами; 
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 – середнє значення; S
[image: image61.wmf]9,72Me()10

xX
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 – стандартна похибка; прочерк означає замалу вибірку рослин, дані щодо яких не підраховувалися
Таблиця В.2

Асоціації МС-алелів з ознакою «периметр проекції зернівки на площину» (РЗ, см), виявлені за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm

357-1A
	116
	2
	–
	6
	17,1 ± 0,15**
	5
	18,0 ± 0,19*

	
	119
	3
	17,6 ± 1,17
	4
	16,8 ± 0,37
	1
	–

	
	121
	3
	17,1 ± 0,32
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	17,4 ± 0,15
	23
	16,4 ± 0,13*
	12
	17,2 ± 0,22*

	
	125
	18
	17,4 ± 0,14
	39
	16,6 ± 0,09*
	20
	17,5 ± 0,11*

	
	128
	7
	17,3 ± 0,26
	17
	16,4 ± 0,13**
	8
	17,0 ± 0,23*

	
	134
	4
	17,5 ± 0,23
	7
	16,8 ± 0,18
	5
	17,8 ± 0,33

	Xgwm

18-1B
	186
	14
	17,5 ± 0,13
	12
	16,7 ± 0,12
	7
	17,4 ± 0,18

	
	188
	14
	17,4 ± 0,22
	29
	16,6 ± 0,13
	16
	17,5 ± 0,16

	
	192
	18
	17,4 ± 0,13
	33
	16,5 ± 0,11
	17
	17,4 ± 0,18

	
	196
	2
	–
	24
	16,5 ± 0,08
	13
	17,6 ± 0,17

	Xtaglgap-1B
	215
	8
	17,4 ± 0,13
	14
	16,6 ± 0,18
	7
	17,3 ± 0,23

	
	218
	31
	17,5 ± 0,11*
	65
	16,6 ± 0,07*
	35
	17,5 ± 0,10

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	16,9 ± 0,25*
	15
	16,3 ± 0,14*
	8
	17,1 ± 0,23

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm
095-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	17,5 ± 0,38
	11
	16,5 ± 0,25
	6
	17,5 ± 0,41

	
	122
	34
	17,4 ± 0,09
	49
	16,6 ± 0,08*
	27
	17,4 ± 0,12

	
	128
	4
	17,4 ± 0,25
	28
	16,3 ± 0,08**
	14
	17,3 ± 0,14

	
	130
	–
	–
	8
	17,0 ± 0,16**
	4
	17,9 ± 0,16

	Продовження табл. В.2

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm
3-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	77
	6
	17,6 ± 0,17
	15
	16,4 ± 0,14
	7
	17,1 ± 0,24

	
	79
	11
	17,2 ± 0,16
	17
	16,7 ± 0,14
	10
	17,6 ± 0,23

	
	81
	5
	17,5 ± 0,09
	12
	16,5 ± 0,18
	6
	17,3 ± 0,25

	
	83
	2
	–
	10
	16,5 ± 0,14
	5
	17,6 ± 0,19

	
	86
	10
	17,4 ± 0,28
	24
	16,5 ± 0,12
	13
	17,4 ± 0,17

	
	88
	13
	17,6 ± 0,15
	18
	16,6 ± 0,16
	10
	17,4 ± 0,25

	Xgwm
155-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	17,3 ± 0,30
	8
	16,2 ± 0,29
	5
	17,0 ± 0,30

	
	141
	4
	17,3 ± 0,42
	10
	16,6 ± 0,16
	4
	17,4 ± 0,43

	
	143
	6
	17,7 ± 0,34
	10
	16,7 ± 0,20
	6
	17,4 ± 0,38

	
	145
	7
	17,3 ± 0,27
	19
	16,5 ± 0,10
	11
	17,4 ± 0,17

	
	147
	8
	17,4 ± 0,25
	15
	16,4 ± 0,18
	7
	17,3 ± 0,24

	
	149
	10
	17,2 ± 0,21
	27
	16,6 ± 0,11
	13
	17,6 ± 0,17

	
	152
	3
	–
	5
	16,3 ± 0,21
	3
	17,3 ± 0,05

	Xgwm
389-3B
	117
	17
	17,4 ± 0,12
	22
	16,5 ± 0,12
	14
	17,3 ± 0,20

	
	119
	3
	–
	17
	16,3 ± 0,11*
	8
	17,1 ± 0,16**

	
	134
	5
	17,1 ± 0,40
	14
	16,3 ± 0,17*
	7
	17,1 ±0,31

	
	136
	3
	17,4 ± 1,13
	7
	16,8 ± 0,17*
	5
	17,9 ± 0,22**

	
	138
	18
	17,5 ± 0,13
	24
	16,8 ± 0,13*
	11
	17,6 ± 0,17*

	
	142
	2
	–
	10
	16,5 ± 0,22
	5
	17,7 ± 0,21*

	
	145
	–
	–
	4
	16,7 ± 0,07
	2
	–

	Продовження табл. В.2

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm

165/I-4A
	185
	4
	17,2 ± 0,25
	4
	16,3 ± 0,40
	3
	16,7 ± 0,42*

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	17,1 ± 0,19*
	29
	16,6 ± 0,08
	15
	17,7 ± 0,13*

	
	193
	17
	17,7 ± 0,16*
	34
	16,6 ± 0,11
	19
	17,5 ± 0,16

	
	195
	15
	17,3 ± 0,12
	27
	16,4 ± 0,11
	14
	17,2 ± 0,16*

	Xgwm
186-5A
	102
	23
	17,3 ± 0,12*
	52
	16,4 ± 0,08**
	28
	17,3 ± 0,11**

	
	107
	2
	–
	4
	16,4 ± 0,17*
	2
	–

	
	113
	3
	17,1 ± 0,32*
	8
	16,6 ± 0,09
	5
	17,8 ± 0,25

	
	115
	3
	17,4 ± 0,25
	6
	16,2 ± 0,34*
	2
	–

	
	125
	5
	17,8 ± 0,38
	8
	16,7 ± 0,20
	5
	17,7 ± 0,35

	
	129
	4
	17,5 ± 0,43
	5
	16,6 ± 0,25
	3
	–

	
	135
	4
	17,9 ± 0,05*
	7
	17,0 ± 0,16**
	3
	18,4 ± 0,27**

	
	139
	1
	–
	4
	16,4 ± 0,30
	2
	–

	
	142
	3
	17,6 ± 0,08*
	4
	17,3 ± 0,24*
	2
	–

	Xgwm
408-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	16,7 ± 0,09
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	17,4 ± 0,13
	81
	16,6 ± 0,08
	43
	17,4 ± 0,14

	
	192
	5
	17,3 ± 0,22
	7
	16,7 ± 0,17
	4
	17,3 ± 0,18

	Xgwm
190-5D
	204
	18
	17,3 ± 0,15
	36
	16,5 ± 0,10
	19
	17,5 ± 0,16

	
	208
	30
	17,5 ± 0,11
	61
	16,6 ± 0,07
	33
	17,4 ± 0,10

	Xgwm
325-6D
	115
	2
	–
	12
	16,6 ± 0,09*
	6
	17,9 ± 0,13*

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	Продовження табл. В.2

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm
325-6D
	128
	1
	–
	8
	16,2 ± 0,19
	4
	17,0 ± 0,32*

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	17,8 ± 0,45
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	17,4 ± 0,14*
	30
	16,6 ± 0,12*
	16
	17,5 ± 0,16

	
	146
	14
	17,5 ± 0,11**
	24
	16,6 ± 0,14
	13
	17,3 ± 0,19

	
	148
	4
	16,5 ± 0,37**
	6
	16,1 ± 0,22*
	3
	17,1 ± 0,70

	
	150
	2
	–
	4
	16,3  ± 0,16
	3
	17,3 ± 0,16*

	Xgwm
577-7B
	137
	6
	17,5 ± 0,20
	12
	16,5 ± 0,24
	6
	17,2 ± 0,29

	
	152
	1
	–
	4
	16,7 ± 0,37
	2
	–

	
	171
	7
	17,2 ± 0,29
	21
	16,5 ± 0,09
	11
	17,7 ± 0,18

	
	173
	31
	17,4 ± 0,11
	52
	16,5 ± 0,08
	29
	17,3 ± 0,11

	
	175
	3
	–
	8
	16,8 ± 0,27
	4
	17,6 ± 0,43

	Xgwm
437-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	17,5 ± 0,11*
	52
	16,7 ± 0,08**
	28
	17,6 ± 0,11*

	
	109
	14
	17,1 ± 0,16*
	40
	16,3 ± 0,07**
	21
	17,2 ± 0,13*

	
	113
	3
	17,6 ± 0,24
	4
	17,0 ± 0,28**
	2
	–

	Xgwm
44-7D
	176
	3
	17,9 ± 0,02
	5
	16,6 ± 0,28
	3
	17,3 ± 0,24

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	17,5 ± 0,22
	6
	16,7 ± 0,28
	2
	–

	
	183
	11
	17,4 ± 0,24
	27
	16,5 ± 0,11
	15
	17,4 ± 0,18

	
	185
	25
	17,3 ± 0,11
	54
	16,5 ± 0,08
	28
	17,4 ± 0,12

	
	187
	–
	–
	4
	16,8 ± 0,09
	3
	17,9 ± 0,46

	Xbarc126-7D
	138
	–
	–
	4
	16,3 ± 0,20
	2
	–

	Продовження табл. В.2

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xbarc
126-7D
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	17,4 ± 0,31
	29
	16,7 ± 0,10
	17
	17,6 ± 0,12

	
	160
	4
	17,3 ± 0,34
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	17,3 ± 0,13
	37
	16,5 ± 0,10
	18
	17,3 ± 0,17

	
	166
	12
	17,4 ± 0,17
	19
	16,6 ± 0,14
	9
	17,4 ± 0,21

	Xwmc
405-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	17,6 ± 0,13
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	17,5 ± 0,14
	42
	16,7 ± 0,10
	23
	17,5 ± 0,13

	
	220
	16
	17,3 ± 0,15
	45
	16,5 ± 0,08
	23
	17,4 ± 0,13

	
	222
	3
	17,0 ± 0,55
	4
	16,1 ± 0,30
	2
	–


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.3
Асоціації МС-алелів з ознакою «довжина зернівки» (ДЗ, см), виявлені в дослідженнях за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, 

п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	6
	6,8 ± 0,08**
	5
	7,1 ± 0,10**

	
	119
	3
	6,9 ± 0,53
	4
	6,7 ± 0,20
	1
	–

	
	121
	3
	6,7 ± 0,14
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	6,8 ± 0,07
	23
	6,5 ± 0,05**
	12
	6,7 ± 0,10*

	
	125
	18
	6,8 ± 0,06
	39
	6,6 ± 0,04*
	20
	6,8 ± 0,05*

	
	128
	7
	6,8 ± 0,13
	17
	6,4 ± 0,06**
	8
	6,6 ± 0,10**

	
	134
	4
	6,9 ± 0,11
	7
	6,7 ± 0,08*
	5
	6,9 ± 0,15

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	6,8 ± 0,06
	12
	6,6 ± 0,04
	7
	6,7 ± 0,07

	
	188
	14
	6,8 ± 0,10
	29
	6,6 ± 0,06
	16
	6,8 ± 0,07

	
	192
	18
	6,8 ± 0,07
	33
	6,6 ± 0,06
	17
	6,8 ± 0,09

	
	196
	2
	–
	24
	6,6 ± 0,04
	13
	6,9 ± 0,07

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	6,8 ± 0,07
	14
	6,5 ± 0,07
	7
	6,7 ± 0,10

	
	218
	31
	6,9 ± 0,05*
	65
	6,6 ± 0,03**
	35
	6,9 ± 0,04*

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	6,6 ± 0,12*
	15
	6,4 ± 0,07**
	8
	6,6 ± 0,10*

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	6,8 ± 0,18
	11
	6,5 ± 0,12
	6
	6,9 ± 0,19

	
	122
	34
	6,8 ± 0,04
	49
	6,6 ± 0,04*
	27
	6,8 ± 0,05

	
	128
	4
	6,9 ± 0,12
	28
	6,5 ± 0,04**
	14
	6,8 ± 0,06*

	
	130
	–
	–
	8
	6,8 ± 0,06**
	4
	7,0 ± 0,08*


	Продовження табл. В.3

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	77
	6
	6,9 ± 0,08
	15
	6,5 ± 0,08
	7
	6,6 ± 0,09

	
	79
	11
	6,7 ± 0,08
	17
	6,6 ± 0,06
	10
	6,9 ± 0,10

	
	81
	5
	6,9 ± 0,05
	12
	6,6 ± 0,09
	6
	6,8 ± 0,12

	
	83
	2
	–
	10
	6,6 ± 0,07
	5
	6,9 ± 0,09

	
	86
	10
	6,8 ± 0,13
	24
	6,5 ± 0,05
	13
	6,8 ± 0,08

	
	88
	13
	6,9 ± 0,06
	18
	6,6 ± 0,07
	10
	6,8 ± 0,11

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	6,7 ± 0,14
	8
	6,4 ± 0,15
	5
	6,6 ± 0,15

	
	141
	4
	6,8 ± 0,20
	10
	6,5 ± 0,06
	4
	6,7 ± 0,16

	
	143
	6
	6,9 ± 0,14
	10
	6,6 ± 0,08
	6
	6,8 ± 0,17

	
	145
	7
	6,8 ± 0,13
	19
	6,6 ± 0,05
	11
	6,8 ± 0,08

	
	147
	8
	6,8 ± 0,12
	15
	6,5 ± 0,08
	7
	6,8 ± 0,11

	
	149
	10
	6,7 ± 0,10
	27
	6,6 ± 0,05
	13
	6,9 ± 0,08

	
	152
	3
	–
	5
	6,4 ± 0,11
	3
	6,8 ± 0,03

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	6,8 ± 0,05
	22
	6,5 ± 0,06
	14
	6,8 ± 0,09

	
	119
	3
	–
	17
	6,5 ± 0,06
	8
	6,7 ± 0,08*

	
	134
	5
	6,6 ± 0,19
	14
	6,5 ± 0,08
	7
	6,7 ± 0,15

	
	136
	3
	6,8 ± 0,50
	7
	6,6 ± 0,07
	5
	7,0 ± 0,09*

	
	138
	18
	6,8 ± 0,06
	24
	6,6 ± 0,06
	11
	6,8 ± 0,08

	
	142
	2
	–
	10
	6,6 ± 0,10
	5
	6,9 ± 0,10

	
	145
	–
	–
	4
	6,7 ± 0,06
	2
	–

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	6,7 ± 0,08
	4
	6,4 ± 0,15
	3
	6,5 ± 0,21*

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	6,7 ± 0,09
	29
	6,6 ± 0,03
	15
	6,9 ± 0,05*

	Продовження табл. В.3

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm165/I

-4A
	193
	17
	6,9 ± 0,07
	34
	6,6 ± 0,05
	19
	6,8 ± 0,07

	
	195
	15
	6,8 ± 0,06
	27
	6,5 ± 0,05
	14
	6,7 ± 0,07*

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	6,7 ± 0,06*
	52
	6,5 ± 0,04**
	28
	6,7 ± 0,05**

	
	107
	2
	–
	4
	6,5 ± 0,08*
	2
	–

	
	113
	3
	6,7 ± 0,14*
	8
	6,6 ± 0,06
	5
	6,9 ± 0,11

	
	115
	3
	6,8 ± 0,14
	6
	6,5 ± 0,16
	2
	–

	
	125
	5
	7,0 ± 0,16
	8
	6,6 ± 0,09
	5
	7,0 ± 0,16

	
	129
	4
	6,8 ± 0,21
	5
	6,6 ± 0,10
	3
	–

	
	135
	4
	7,1 ± 0,03*
	7
	6,8 ± 0,07**
	3
	7,2 ± 0,11**

	
	139
	1
	–
	4
	6,6 ± 0,19
	2
	–

	
	142
	3
	6,9 ± 0,02
	4
	6,9 ± 0,13**
	2
	–

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	6,5 ± 0,05
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	6,8 ± 0,06
	81
	6,6 ± 0,04
	43
	6,8 ± 0,06

	
	192
	5
	6,8 ± 0,10
	7
	6,6 ± 0,04
	4
	6,7 ± 0,08

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	6,8 ± 0,07
	36
	6,6 ± 0,05
	19
	6,8 ± 0,07

	
	208
	30
	6,8 ± 0,05
	61
	6,6 ± 0,03
	33
	6,8 ± 0,05

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	6,6 ± 0.04**
	6
	7,0 ± 0,05*

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	
	128
	1
	–
	8
	6,4 ± 0,09*
	4
	6,6 ± 0,13*

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	6,9 ± 0,21
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	6,8 ± 0,07*
	30
	6,6 ± 0,05*
	16
	6,8 ± 0,07

	
	146
	14
	6,8 ± 0,05**
	24
	6,6 ± 0,06*
	13
	6,8 ± 0,09

	Продовження табл. В.3

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm325
-6D
	148
	4
	6,4 ± 0,18**
	6
	6,3 ± 0,10**
	3
	6,6 ± 0,28

	
	150
	2
	–
	4
	6,4 ± 0,07*
	3
	6,7 ± 0,09*

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	6,9 ± 0,10
	12
	6,5 ± 0,10
	6
	6,7 ± 0,12

	
	152
	1
	–
	4
	6,6 ± 0,17
	2
	–

	
	171
	7
	6,7 ± 0,14
	21
	6,6 ± 0,04
	11
	6,9 ± 0,07

	
	173
	31
	6,8 ± 0,05
	52
	6,5 ± 0,03
	29
	6,8 ± 0,05

	
	175
	3
	–
	8
	6,7 ± 0,15
	4
	6,8 ± 0,21

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	6,8 ± 0,05
	52
	6,6 ± 0,04**
	28
	6,9 ± 0,05*

	
	109
	14
	6,7 ± 0,08
	40
	6,4 ± 0,04**
	21
	6,7 ± 0,05*

	
	113
	3
	7,0 ± 0,10
	4
	6,8 ± 0,08**
	2
	–

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	7,0 ± 0,02
	5
	6,6 ± 0,12
	3
	6,8 ± 0,08

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	6,8 ± 0,10
	6
	6,6 ± 0,13
	2
	–

	
	183
	11
	6,8 ± 0,11
	27
	6,5 ± 0,05
	15
	6,8 ± 0,08

	
	185
	25
	6,8 ± 0,05
	54
	6,5 ± 0,04
	28
	6,8 ± 0,05

	
	187
	–
	–
	4
	6,7 ± 0,07
	3
	7,0 ± 0,20

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	6,5 ± 0,07
	2
	–

	
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	6,8 ± 0,15
	29
	6,6 ± 0,05
	17
	6,9 ± 0,05

	
	160
	4
	6,8 ± 0,16
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	6,8 ± 0,06
	37
	6,5 ± 0,04
	18
	6,7 ± 0,07

	
	166
	12
	6,8 ± 0,08
	19
	6,6 ± 0,07
	9
	6,8 ± 0,10


	Продовження табл. В.3

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	6,8 ± 0,10
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	6,9 ± 0,06
	42
	6,6 ± 0,04*
	23
	6,8 ± 0,06

	
	220
	16
	6,8 ± 0,07
	45
	6,5 ± 0,04
	23
	6,8 ± 0,06

	
	222
	3
	6,7 ± 0,28
	4
	6,3 ± 0,13*
	2
	–


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.4
Асоціації МС-алелів з ознакою «ширина зернівки» (ШЗ, см), виявлені в дослідженнях за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі,

п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.

	
	
	n
	
[image: image74.wmf]9,72Me()10

xX

=<=
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	6
	3,1 ± 0,07
	5
	3,3 ± 0,02

	
	119
	3
	3,4 ± 0,12
	4
	3,1 ± 0,02
	1
	–

	
	121
	3
	3,3 ± 0,08
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	3,4 ± 0,03
	23
	3,1 ± 0,03
	12
	3,3 ± 0,03

	
	125
	18
	3,3 ± 0,03
	39
	3,0 ± 0,02*
	20
	3,3 ± 0,02

	
	128
	7
	3,3 ± 0,02
	17
	3,1 ± 0,03*
	8
	3,3 ± 0,03

	
	134
	4
	3,3 ± 0,01
	7
	3,1 ± 0,06
	5
	3,4 ± 0,07

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	3,4 ± 0,03
	12
	3,2 ± 0,05**
	7
	3,4 ± 0,03

	
	188
	14
	3,3 ± 0,03
	29
	3,1 ± 0,03
	16
	3,3 ± 0,03

	
	192
	18
	3,3 ± 0,02
	33
	3,0 ± 0,02**
	17
	3,3 ± 0,02

	
	196
	2
	–
	24
	3,1 ± 0,02*
	13
	3,3 ± 0,03

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	3,4 ± 0,03
	14
	3,1 ± 0,07
	7
	3,3 ± 0,06

	
	218
	31
	3,3 ± 0,02
	65
	3,1 ± 0,01**
	35
	3,3 ± 0,01

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	3,3 ± 0,02
	15
	3,1 ± 0,02**
	8
	3,4 ± 0,03

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	3,4 ± 0,04*
	11
	3,1 ± 0,04
	6
	3,3 ± 0,02

	
	122
	34
	3,3 ± 0,02*
	49
	3,1 ± 0,02
	27
	3,3 ± 0,02

	
	128
	4
	3,3 ± 0,05*
	28
	3,1 ± 0,03
	14
	3,3 ± 0,02

	
	130
	–
	–
	8
	3,0 ± 0,04
	4
	3,3 ± 0,06


	Продовження табл. В.4

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	77
	6
	3,4 ± 0,06
	15
	3,1 ± 0,03*
	7
	3,3 ± 0,04

	
	79
	11
	3,3 ± 0,03
	17
	3,1 ± 0,04*
	10
	3,4 ± 0,03*

	
	81
	5
	3,3 ± 0,03
	12
	3,0 ± 0,03
	6
	3,2 ± 0,03*

	
	83
	2
	–
	10
	3,0 ± 0,05*
	5
	3,3 ± 0,06

	
	86
	10
	3,4 ± 0,03
	24
	3,1 ± 0,03
	13
	3,3 ± 0,02

	
	88
	13
	3,3 ± 0,03
	18
	3,1 ± 0,02
	10
	3,3 ± 0,03

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	3,3 ± 0,05
	8
	3,0 ± 0,03
	5
	3,3 ± 0,02

	
	141
	4
	3,4 ± 0,05
	10
	3,2 ± 0,06
	4
	3,4 ± 0,06

	
	143
	6
	3,3 ± 0,07
	10
	3,1 ± 0,04
	6
	3,3 ± 0,04

	
	145
	7
	3,3 ± 0,03
	19
	3,1 ± 0,03
	11
	3,3 ± 0,02

	
	147
	8
	3,3 ± 0,03
	15
	3,1 ± 0,03
	7
	3,3 ± 0,02

	
	149
	10
	3,3 ± 0,03
	27
	3,0 ± 0,03
	13
	3,3 ± 0,04

	
	152
	3
	–
	5
	3,1 ± 0,03
	3
	3,3 ± 0,01

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	3,3 ± 0,02
	22
	3,1 ± 0,02
	14
	3,3 ± 0,03

	
	119
	3
	–
	17
	3,0 ± 0,03
	8
	3,3 ± 0,02

	
	134
	5
	3,3 ± 0,03
	14
	3,1 ± 0,04
	7
	3,3 ± 0,04

	
	136
	3
	3,4 ± 0,12
	7
	3,1 ± 0,06
	5
	3,4 ± 0,05

	
	138
	18
	3,3 ± 0,02
	24
	3,1 ± 0,03
	11
	3,3 ± 0,03

	
	142
	2
	–
	10
	3,1 ± 0,05
	5
	3,3 ± 0,06

	
	145
	–
	–
	4
	3,1 ± 0,04
	2
	–

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	3,3 ± 0,08
	4
	3,1 ± 0,07
	3
	3,3 ± 0,04*

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	3,3 ± 0,03
	29
	3,1 ± 0,03
	15
	3,4 ± 0,02**

	Продовження табл. В.4

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm165/I

-4A
	193
	17
	3,4 ± 0,03
	34
	3,1 ± 0,02
	19
	3,3 ± 0,02**

	
	195
	15
	3,3 ± 0,02
	27
	3,1 ± 0,03
	14
	3,3 ± 0,03

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	3,3 ± 0,02*
	52
	3,1 ± 0,02**
	28
	3,3 ± 0,02

	
	107
	2
	–
	4
	3,1 ± 0,06*
	2
	–

	
	113
	3
	3,3 ± 0,08
	8
	3,0 ± 0,04
	5
	3,3 ± 0,06

	
	115
	3
	3,3 ± 0,02
	6
	3,0 ± 0,04**
	2
	–

	
	125
	5
	3,4 ± 0,09
	8
	3,1 ± 0,06
	5
	3,3 ± 0,03

	
	129
	4
	3,4 ± 0,03*
	5
	3,1 ± 0,07
	3
	–

	
	135
	4
	3,4 ± 0,04
	7
	3,1 ± 0,04*
	3
	3,4 ± 0,03

	
	139
	1
	–
	4
	2,9 ± 0,11
	2
	–

	
	142
	3
	3,3 ± 0,04
	4
	3,2 ± 0,02**
	2
	–

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	3,2 ± 0,03**
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	3,3 ± 0,02
	81
	3,1 ± 0,02**
	43
	3,3 ± 0,02

	
	192
	5
	3,3 ± 0,04
	7
	3,2 ± 0,08*
	4
	3,4 ± 0,06

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	3,3 ± 0,02
	36
	3,0 ± 0,02*
	19
	3,3 ± 0,03

	
	208
	30
	3,4 ± 0,02
	61
	3,1 ± 0,02*
	33
	3,3 ± 0,01

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	3,0 ± 0,04
	6
	3,3 ± 0,04

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	
	128
	1
	–
	8
	3,1 ± 0,04
	4
	3,3 ± 0,05

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	3,5 ± 0,04**
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	3,3 ± 0,02**
	30
	3,1 ± 0,03
	16
	3,3 ± 0,03


	Продовження табл. В.4

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm325
-6D
	146
	14
	3,3 ± 0,02**
	24
	3,1 ± 0,02
	13
	3,3 ± 0,02

	
	148
	4
	3,3 ± 0,03**
	6
	3,1 ± 0,03
	3
	3,4 ± 0,09

	
	150
	2
	–
	4
	3,1 ± 0,02
	3
	3,4 ± 0,02

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	3,4 ± 0,04
	12
	3,2 ± 0,05
	6
	3,3 ± 0,05

	
	152
	1
	–
	4
	3,1 ± 0,03
	2
	–

	
	171
	7
	3,3 ± 0,03
	21
	3,1 ± 0,03
	11
	3,3 ± 0,03

	
	173
	31
	3,4 ± 0,02
	52
	3,1 ± 0,02
	29
	3,3 ± 0,02

	
	175
	3
	–
	8
	3,1 ± 0,05
	4
	3,3 ± 0,04

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	3,4 ± 0,02
	52
	3,1 ± 0,02
	28
	3,3 ± 0,02

	
	109
	14
	3,3 ± 0,02
	40
	3,1 ± 0,02
	21
	3,3 ± 0,02

	
	113
	3
	3,3 ± 0,02
	4
	3,1 ± 0,11
	2
	–

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	3,4 ± 0,03
	5
	3,0 ± 0,05
	3
	3,3 ± 0,02

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	3,4 ± 0,03
	6
	3,1 ± 0,05
	2
	–

	
	183
	11
	3,3 ± 0,04
	27
	3,1 ± 0,02
	15
	3,3 ± 0,02

	
	185
	25
	3,3 ± 0,02
	54
	3,1 ± 0,02
	28
	3,3 ± 0,02

	
	187
	–
	–
	4
	3,0 ± 0,05
	3
	3,3 ± 0,09

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	3,0 ± 0,05
	2
	–

	
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	3,3 ± 0,05
	29
	3,1 ± 0,02
	17
	3,3 ± 0,03

	
	160
	4
	3,3 ± 0,05
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	3,4 ± 0,02
	37
	3,1 ± 0,02
	18
	3,3 ± 0,02

	
	166
	12
	3,3 ± 0,02
	19
	3,1 ± 0,03
	9
	3,3 ± 0,03

	Продовження табл. В.4

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	3,5 ± 0,08*
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	3,4 ± 0,02
	42
	3,1 ± 0,02
	23
	3,3 ± 0,02

	
	220
	16
	3,3 ± 0,02*
	45
	3,1 ± 0,02
	23
	3,3 ± 0,02

	
	222
	3
	3,3 ± 0,02
	4
	3,2 ± 0,04
	2
	–


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.5
Асоціації МС-алелів з ознакою «округлість зернівки» (ОЗ, у.о.), виявлені в дослідженнях за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі,

п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.

	
	
	n
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	6
	0,72 ± 0,011*
	5
	0,72 ± 0,004**

	
	119
	3
	0,74 ± 0,023
	4
	0,72 ± 0,014
	1
	–

	
	121
	3
	0,74 ± 0,006
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	0,74 ± 0,006
	23
	0,73 ± 0,004*
	12
	0,74 ± 0,005*

	
	125
	18
	0,74 ± 0,004
	39
	0,72 ± 0,003**
	20
	0,73 ± 0,004*

	
	128
	7
	0,74 ± 0,005
	17
	0,74 ± 0,005**
	8
	0,75 ± 0,005**

	
	134
	4
	0,73 ± 0,006
	7
	0,72 ± 0,009
	5
	0,73 ± 0,010

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	0,74 ± 0,005
	12
	0,74 ± 0,004
	7
	0,74 ± 0,004

	
	188
	14
	0,74 ± 0,004
	29
	0,73 ± 0,004
	16
	0,73 ± 0,004

	
	192
	18
	0,74 ± 0,004
	33
	0,72 ± 0,005
	17
	0,74 ± 0,005

	
	196
	2
	–
	24
	0,73 ± 0,004
	13
	0,73 ± 0,006

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	0,74 ± 0,006
	14
	0,73 ± 0,008
	7
	0,74 ± 0,007

	
	218
	31
	0,74 ± 0,003*
	65
	0,72 ± 0,002**
	35
	0,73 ± 0,003**

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	0,75 ± 0,005*
	15
	0,75 ± 0,003**
	8
	0,75 ± 0,005**

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	0,75 ± 0,009
	11
	0,73 ± 0,009
	6
	0,73 ± 0,011

	
	122
	34
	0,74 ± 0,002
	49
	0,73 ± 0,003**
	27
	0,74 ± 0,003**

	
	128
	4
	0,73 ± 0,009
	28
	0,73 ± 0,005*
	14
	0,73 ± 0,004*

	
	130
	–
	–
	8
	0,71 ± 0,005**
	4
	0,71 ± 0,014**

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	77
	6
	0,74 ± 0,011
	15
	0,74 ± 0,007*
	7
	0,75 ± 0,005*

	Продовження табл. В.5

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	79
	11
	0,74 ± 0,004*
	17
	0,73 ± 0,005
	10
	0,74 ± 0,006

	
	81
	5
	0,734 ± 0,002
	12
	0,72 ± 0,006
	6
	0,73 ± 0,012

	
	83
	2
	–
	10
	0,72 ± 0,009*
	5
	0,73 ± 0,008

	
	86
	10
	0,746 ± 0,005*
	24
	0,73 ± 0,004
	13
	0,73 ± 0,005*

	
	88
	13
	0,73 ± 0,004*
	18
	0,72 ± 0,004*
	10
	0,73 ± 0,005

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	0,74 ± 0,011
	8
	0,73 ± 0,010
	5
	0,75 ± 0,007

	
	141
	4
	0,75 ± 0,010*
	10
	0,74 ± 0,007*
	4
	0,75 ± 0,006*

	
	143
	6
	0,73 ± 0,002*
	10
	0,73 ± 0,005
	6
	0,73 ± 0,007

	
	145
	7
	0,74 ± 0,007
	19
	0,73 ± 0,005
	11
	0,74 ± 0,005

	
	147
	8
	0,74 ± 0,006
	15
	0,73 ± 0,005
	7
	0,73 ± 0,005

	
	149
	10
	0,75 ± 0,005*
	27
	0,72 ± 0,005*
	13
	0,73 ± 0,007

	
	152
	3
	–
	5
	0,73 ± 0,009
	3
	0,73 ± 0,004*

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	0,74 ± 0,003
	22
	0,73 ± 0,004
	14
	0,74 ± 0,004

	
	119
	3
	–
	17
	0,73 ± 0,006
	8
	0,74 ± 0,006

	
	134
	5
	0,75 ± 0,010
	14
	0,73 ± 0,007
	7
	0,74 ± 0,011

	
	136
	3
	0,76 ± 0,018
	7
	0,73 ± 0,007
	5
	0,73 ± 0,007

	
	138
	18
	0,74 ± 0,004
	24
	0,72 ± 0,005
	11
	0,73 ± 0,005

	
	142
	2
	–
	10
	0,72 ± 0,008
	5
	0,72 ± 0,011

	
	145
	–
	–
	4
	0,72 ± 0,007
	2
	–

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	0,74 ± 0,007
	4
	0,74 ± 0,005
	3
	0,74 ± 0,005

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	0,74 ± 0,005
	29
	0,73 ± 0,004
	15
	0,73 ± 0,003

	
	193
	17
	0,74 ± 0,005
	34
	0,72 ± 0,004
	19
	0,73 ± 0,005

	
	195
	15
	0,74 ± 0,004
	27
	0,73 ± 0,004
	14
	0,74 ± 0,005


	Продовження табл. В.5

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	0,74 ± 0,003
	52
	0,74 ± 0,003*
	28
	0,74 ± 0,003*

	
	107
	2
	–
	4
	0,74 ± 0,009
	2
	–

	
	113
	3
	0,74 ± 0,006
	8
	0,72 ± 0,008*
	5
	0,72 ± 0,011*

	
	115
	3
	0,74 ± 0,007
	6
	0,72 ± 0,006*
	2
	–

	
	125
	5
	0,74 ± 0,014
	8
	0,72 ± 0,008
	5
	0,72 ± 0,009*

	
	129
	4
	0,75 ± 0,010
	5
	0,72 ± 0,008
	3
	–

	
	135
	4
	0,74 ± 0,007
	7
	0,72 ± 0,007*
	3
	0,72 ± 0,008*

	
	139
	1
	–
	4
	0,71 ± 0,023*
	2
	–

	
	142
	3
	0,73 ± 0,004
	4
	0,72 ± 0,007
	2
	–

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	0,75 ± 0,008*
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	0,74 ± 0,004
	81
	0,72 ± 0,003*
	43
	0,73 ± 0,004

	
	192
	5
	0,74 ± 0,004
	7
	0,74 ± 0,006
	4
	0,74 ± 0,008

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	0,74 ± 0,004
	36
	0,72 ± 0,004
	19
	0,73 ± 0,005

	
	208
	30
	0,74 ± 0,003
	61
	0,73 ± 0,003
	33
	0,74 ± 0,003

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	0,72 ± 0,007**
	6
	0,72 ± 0,007*

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	
	128
	1
	–
	8
	0,74 ± 0,007*
	4
	0,75 ± 0,008

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	0,75 ± 0,012
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	0,74 ± 0,004*
	30
	0,73 ± 0,003**
	16
	0,73 ± 0,004

	
	146
	14
	0,74 ± 0,003**
	24
	0,72 ± 0,004**
	13
	0,73 ± 0,006

	
	148
	4
	0,76 ± 0,007**
	6
	0,75 ± 0,003**
	3
	0,75 ± 0,013

	
	150
	2
	–
	4
	0,74 ± 0,001
	3
	0,75 ± 0,008*


	Продовження табл. В.5

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	0,74 ± 0,007
	12
	0,74 ± 0,006
	6
	0,74 ± 0,007

	
	152
	1
	–
	4
	0,72 ± 0,007
	2
	–

	
	171
	7
	0,74 ± 0,008
	21
	0,72 ± 0,005
	11
	0,73 ± 0,006

	
	173
	31
	0,74 ± 0,003
	52
	0,73 ± 0,003
	29
	0,73 ± 0,003

	
	175
	3
	–
	8
	0,73 ± 0,012
	4
	0,73 ± 0,013

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	0,74 ± 0,003
	52
	0,72 ± 0,003**
	28
	0,73 ± 0,003**

	
	109
	14
	0,75 ± 0,004*
	40
	0,74 ± 0,003**
	21
	0,74 ± 0,003**

	
	113
	3
	0,73 ± 0,004*
	4
	0,71 ± 0,009**
	2
	–

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	0,74 ± 0,007
	5
	0,72 ± 0,007
	3
	0,73 ± 0,009

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	0,74 ± 0,006
	6
	0,72 ± 0,008
	2
	–

	
	183
	11
	0,73 ± 0,005
	27
	0,73 ± 0,004*
	15
	0,73 ± 0,004

	
	185
	25
	0,74 ± 0,004
	54
	0,73 ± 0,003*
	28
	0,73 ± 0,004

	
	187
	–
	–
	4
	0,70 ± 0,009*
	3
	0,72 ± 0,017

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	0,72 ± 0,002
	2
	–

	
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	0,74 ± 0,009
	29
	0,72 ± 0,004*
	17
	0,73 ± 0,005

	
	160
	4
	0,74 ± 0,007
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	0,75 ± 0,004
	37
	0,73 ± 0,003*
	18
	0,74 ± 0,004

	
	166
	12
	0,74 ± 0,004
	19
	0,73 ± 0,005
	9
	0,74 ± 0,006

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	0,76 ± 0,016
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	0,74 ± 0,003
	42
	0,72 ± 0,004*
	23
	0,73 ± 0,004

	Продовження табл. В.5

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xwmc405
-7D
	220
	16
	0,74 ± 0,005
	45
	0,73 ± 0,003*
	23
	0,74 ± 0,004

	
	222
	3
	0,75 ± 0,012
	4
	0,75 ± 0,005*
	2
	–


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.6
Асоціації МС-алелів з ознакою «забарвлення зерна» (ЗЗ, у.о.), виявлені в дослідженнях за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	6
	133,8 ± 3,23
	5
	134.8 ± 2,80

	
	119
	3
	141,1 ± 2,86
	4
	138,3 ± 3,83*
	1
	–

	
	121
	3
	141,2 ± 2,74
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	139,9 ± 1,77
	23
	133,3 ± 1,22
	12
	131,6 ± 1,31

	
	125
	18
	137,7 ± 0,98
	39
	132,5 ± 0,71*
	20
	130,8 ± 0,85

	
	128
	7
	140,4 ± 1,31
	17
	132,7 ± 1,16
	8
	130,1 ± 1,67

	
	134
	4
	137,6 ± 2,53
	7
	133,3 ± 2,54
	5
	127,8 ± 1,62

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	138,1 ± 1,73
	12
	128,7 ± 1,44**
	7
	128,3 ± 2,41*

	
	188
	14
	139,1 ± 0,64
	29
	134,2 ± 0,71**
	16
	132,9 ± 0,83*

	
	192
	18
	139,9 ± 0,76
	33
	132,8 ± 1,08*
	17
	130,8 ± 1,14

	
	196
	2
	–
	24
	135,0 ± 0,87**
	13
	131,6 ± 1,21

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	138,7 ± 1,62
	14
	129,9 ± 1,43**
	7
	130,9 ± 2,33

	
	218
	31
	139,2 ± 0,82
	65
	134,0 ± 0,61**
	35
	132,0 ± 0,71

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	139,7 ± 1,20
	15
	133,3 ± 1,51
	8
	128,8 ± 1,40

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	138,2 ± 1,49
	11
	135,6 ± 2,65
	6
	133,7 ± 3,03

	
	122
	34
	139,3 ± 0,78
	49
	132,4 ± 0,66
	27
	130,3 ± 0,80

	
	128
	4
	138,1 ± 2,89
	28
	132,7 ± 0,90
	14
	130,8 ± 0,95

	
	130
	–
	–
	8
	134,1 ± 1,38
	4
	133,2 ± 1,66

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	77
	6
	138,4 ± 2,54
	15
	132,5 ± 1,66
	7
	129,1 ± 1,87

	
	79
	11
	137,8 ± 1,43
	17
	130,4 ± 1,74*
	10
	129,9 ± 2,39

	Продовження табл. В.6

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	81
	5
	139,9 ± 1,84
	12
	134,4 ± 1,18
	6
	131,1 ± 0,55

	
	83
	2
	–
	10
	132,4 ± 1,70
	5
	130,8 ± 0,85

	
	86
	10
	138,9 ± 1,15
	24
	134,2 ± 0,93*
	13
	132,6 ± 1,03

	
	88
	13
	140,2 ± 1,42
	18
	134,1 ± 0,77
	10
	132,0 ± 1,15

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	138,6 ± 1,14
	8
	138,1 ± 2,43**
	5
	130,7 ± 2,22

	
	141
	4
	136,8 ± 3,56
	10
	130,7 ± 2,31*
	4
	126,2 ± 2,67**

	
	143
	6
	143,7 ± 2,23*
	10
	132,8 ± 0,94*
	6
	132,2 ± 0,83*

	
	145
	7
	138,3 ± 2,01
	19
	132,5 ± 1,26*
	11
	130,3 ± 1,77

	
	147
	8
	138,3 ± 1,27*
	15
	132,1 ± 0,79**
	7
	132,1 ± 1,39

	
	149
	10
	140,1 ± 0,69
	27
	133,2 ± 0,79*
	13
	133,1 ± 0,99**

	
	152
	3
	–
	5
	136,9 ± 3,20*
	3
	134,3 ± 1,07

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	138,4 ± 0,97
	22
	133,2 ± 0,98
	14
	130,4 ± 0,93

	
	119
	3
	–
	17
	132,3 ± 1,32
	8
	130,0 ± 1,47

	
	134
	5
	139,1 ± 1,72
	14
	133,5 ± 1,29
	7
	132,4 ± 1,50

	
	136
	3
	137,4 ± 1,93
	7
	132,6 ± 2,44
	5
	131,6 ± 2,56

	
	138
	18
	140,3 ± 1,23
	24
	133,5 ± 1,40
	11
	131,6 ± 2,17

	
	142
	2
	–
	10
	131,8 ± 0,50**
	5
	131,8 ± 1,02

	
	145
	–
	–
	4
	137,1 ± 1,75**
	2
	–

	Xgwm165/I
-4A
	185
	4
	136,8 ± 3,08
	4
	133,0 ± 1,00
	3
	131,3 ± 0,43

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	137,2 ± 1,38
	29
	132,7 ± 0,98
	15
	131,0 ± 1,27

	
	193
	17
	140,6 ± 1,22
	34
	133,3 ± 0,90
	19
	131,0 ± 1,26

	
	195
	15
	139,3 ± 0,57
	27
	132,8 ± 0,91
	14
	131,8 ± 0,89

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	139,2 ± 1,01
	52
	132,3 ± 0,71**
	28
	130,7 ± 0,68

	
	107
	2
	–
	4
	134,4 ± 3,26
	2
	–

	Продовження табл. В.6

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm186
-5A
	113
	3
	141,2 ± 2,74*
	8
	132,2 ± 0,88*
	5
	132,8 ± 2,99

	
	115
	3
	139,6 ± 0,25*
	6
	138,7 ± 2,50**
	2
	–

	
	125
	5
	139,1 ± 2,31
	8
	133,5 ± 3,09
	5
	131,6 ± 4,44

	
	129
	4
	134,1 ± 1,16*
	5
	134,2 ± 1,41
	3
	–

	
	135
	4
	139,0 ± 3,38
	7
	134,0 ± 1,73
	3
	130,0 ± 1,63

	
	139
	1
	–
	4
	132,3 ± 3,22
	2
	–

	
	142
	3
	139,2 ± 1,30*
	4
	132,7 ± 0,78
	2
	–

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	132,4 ± 0,42
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	138,4 ± 0,87
	81
	134,2 ± 0,80
	43
	131,4 ± 0,87

	
	192
	5
	139,0 ± 2,42
	7
	131,5 ± 2,61
	4
	131,4 ± 3,63

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	141,5 ± 0,96**
	36
	134,1 ± 0,80
	19
	132,7 ± 1,12

	
	208
	30
	137,6 ± 0,70**
	61
	132,5 ± 0,69
	33
	130,4 ± 0,70

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	134,3 ± 1,19**
	6
	133,7 ± 0,99*

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	
	128
	1
	–
	8
	129,0 ± 1,03**
	4
	127,9 ± 2,44*

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	136,1 ± 1,51*
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	138,5 ± 0,94
	30
	132,6 ± 0,97
	16
	131,7 ± 1,25

	
	146
	14
	140,9 ± 1,45
	24
	134,9 ± 1,03**
	13
	132,4 ± 1,19

	
	148
	4
	140,7 ± 0,94*
	6
	134,8 ± 2,86
	3
	127,1 ± 4,00

	
	150
	2
	–
	4
	127,4 ± 1,66**
	3
	128,8 ± 1,14*

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	137,6 ± 2,25
	12
	128,2 ± 1,37**
	6
	128,4 ± 2,44

	
	152
	1
	–
	4
	132,2 ± 2,14
	2
	–

	
	171
	7
	136,1 ± 1,44*
	21
	133,5 ± 0,83**
	11
	131,9 ± 1,07

	Продовження табл. В.6

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm577
-7B
	173
	31
	139,7 ± 0,76*
	52
	133,6 ± 0,66**
	29
	131,3 ± 0,70

	
	175
	3
	–
	8
	137,0 ± 2,97**
	4
	134,7 ± 4,16

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	138,9 ± 0,87
	52
	132,8 ± 0,71
	28
	132,3 ± 0,90

	
	109
	14
	139,6 ± 1,00
	40
	133,3 ± 0,83
	21
	129,8 ± 0,83

	
	113
	3
	138,1 ± 3,71
	4
	136,0 ± 4,20
	2
	–

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	143,0 ± 4,61
	5
	136,0 ± 1,08*
	3
	132,1 ± 1,63

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	139,5 ± 2,18
	6
	135,3 ± 2,89
	2
	–

	
	183
	11
	139,2 ± 0,67
	27
	132,7 ± 1,02
	15
	131,8 ± 1,46

	
	185
	25
	138,3 ± 0,80
	54
	133,0 ± 0,72
	28
	130,8 ± 0,76

	
	187
	–
	–
	4
	129,7 ± 2,30*
	3
	130,4 ± 5,02

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	134,9 ± 2,04
	2
	130,8 ± 0,76

	
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	139,2 ± 0,90
	29
	132,7 ± 0,80
	17
	131,2 ± 0,97

	
	160
	4
	138,9 ± 3,23
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	138,0 ± 0,95
	37
	134,0 ± 0,97
	18
	130,2 ± 1,05

	
	166
	12
	140,7 ± 1,51
	19
	131,7 ± 0,89
	9
	131,4 ± 1,07

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	136,1 ± 1,88
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	140,2 ± 0,98
	42
	133,1 ± 0,68*
	23
	131,9 ± 0,81

	
	220
	16
	137,6 ± 1,06
	45
	133,5 ± 0,87
	23
	131,0 ± 0,94

	
	222
	3
	139,2 ± 2,23
	4
	128,0 ± 2,29*
	2
	–


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.7
Асоціації МС-алелів з ознакою «забарвлення колосу» (ЗК, у.о.), виявлені в дослідженнях за два сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm357
-1A
	116
	8
	2,5 ± 0,20*
	8
	2,1 ± 0,24

	
	119
	2
	–
	2
	–

	
	121
	2
	–
	2
	–

	
	123
	22
	2,3 ± 0,19
	21
	2,1 ± 0,11

	
	125
	40
	2,4 ± 0,12**
	40
	2,2 ± 0,12

	
	128
	16
	2,9 ± 0,25**
	16
	2,0 ± 0,33

	
	134
	10
	1,6 ± 0,28**
	10
	2,0 ± 0,22

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	2,3 ± 0,25
	14
	2,3 ± 0,20

	
	188
	28
	2,4 ± 0,19
	28
	2,3 ± 0,21

	
	192
	34
	2,4 ± 0,13
	33
	1,8 ± 0,13

	
	196
	24
	2,4 ± 0,14
	24
	2,2 ± 0,09

	Xtaglgap
-1B
	215
	14
	1,9 ± 0,24**
	14
	1,7 ± 0,20*

	
	218
	66
	2,6 ± 0,06**
	66
	2,2 ± 0,09*

	
	235
	2
	–
	2
	–

	
	238
	16
	1,9 ± 0,36**
	15
	2,2 ± 0,32

	
	265
	2
	–
	2
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–

	
	120
	12
	2,5 ± 0,24
	11
	2,3 ± 0,29

	
	122
	50
	2,2 ± 0,14
	50
	2,1 ± 0,12

	
	128
	28
	2,4 ± 0,14
	28
	1,9 ± 0,12

	
	130
	8
	2,5 ± 0,20
	8
	2,0 ± 0,29

	Xgwm3
-3D
	75
	2
	–
	2
	–

	
	77
	14
	1,7 ± 0,25*
	14
	1,6 ± 0,14*

	Продовження табл. В.7

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm3
-3D
	79
	20
	2,0 ± 0,21*
	20
	2,0 ± 0,15

	
	81
	12
	2,7 ± 0,35*
	12
	2,5 ± 0,44*

	
	83
	10
	2,6 ± 0,17*
	10
	2,2 ± 0,26*

	
	86
	24
	2,5 ± 0,14**
	23
	2,1 ± 0,14*

	
	88
	18
	2,7 ± 0,12**
	18
	2,3 ± 0,12**

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	2
	–

	
	135
	2
	–
	2
	–

	
	137
	2
	–
	2
	–

	
	139
	10
	3,2 ± 0,34**
	9
	3,0 ± 0,47*

	
	141
	8
	1,3 ± 0,17**
	8
	2,0 ± 0,00

	
	143
	8
	2,5 ± 0,20**
	8
	1,9 ± 0,13*

	
	145
	22
	2,3 ± 0,19*
	22
	2,2 ± 0,16*

	
	147
	14
	2,3 ± 0,20*
	14
	1,9 ± 0,24*

	
	149
	26
	2,2 ± 0,13**
	26
	1,8 ± 0,13**

	
	152
	6
	3,0 ± 0,00**
	6
	2,0 ± 0,00

	Xgwm389
-3B
	117
	24
	2,2 ± 0,23
	24
	2,3 ± 0,21

	
	119
	18
	2,3 ± 0,20
	18
	1,8 ± 0,09*

	
	134
	14
	2,6 ± 0,14
	13
	1,9 ± 0,25

	
	136
	8
	2,3 ± 0,17
	8
	2,4 ± 0,28*

	
	138
	22
	2,5 ± 0,20
	22
	2,3 ± 0,14*

	
	142
	10
	2,2 ± 0,26
	10
	1,8 ± 0,34

	
	145
	4
	2,5 ± 0,33
	4
	2,0 ± 0,00

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	2,5 ± 0,33
	4
	2,5 ± 0,33*

	
	189
	2
	–
	2
	–

	
	191
	30
	2,1 ± 0,15
	30
	1,9 ± 0,09**

	
	193
	36
	2,4 ± 0,12
	36
	2,3 ± 0,11**

	
	195
	28
	2,4 ± 0,21
	27
	2,0 ± 0,22

	Продовження табл. В.7

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm186
-5A
	102
	54
	2,3 ± 0,14
	53
	2,0 ± 0,12

	
	107
	4
	1,5 ± 0,33**
	4
	2,0 ± 0,00*

	
	113
	10
	2,0 ± 0,22**
	10
	2,0 ± 0,22

	
	115
	4
	3,0 ± 0,00**
	4
	2,5 ± 0,33

	
	125
	8
	2,8 ± 0,17**
	8
	2,6 ± 0,28*

	
	129
	6
	3,0 ± 0,00**
	6
	2,67 ± 0,23*

	
	135
	6
	2,3 ± 0,23*
	6
	2,3 ± 0,23

	
	139
	4
	2,5 ± 0,33
	4
	2,0 ± 0,00*

	
	142
	4
	2,0 ± 0,00*
	4
	1,5 ± 0,33*

	Xgwm408
-5B
	148
	2
	–
	2
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–

	
	178
	4
	2,0 ± 0,67
	4
	2,0 ± 0,67

	
	185
	2
	–
	2
	–

	
	188
	82
	2,6 ± 0,13
	81
	2,4 ± 0,12

	
	192
	8
	2,3 ± 0,34
	8
	1,8 ± 0,17

	Xgwm190
-5D
	204
	36
	2,4 ± 0,09
	36
	2,2 ± 0,12

	
	208
	64
	2,3 ± 0,12
	63
	2,1 ± 0,11

	Xgwm325
-6D
	115
	12
	2,3 ± 0,23**
	12
	2,3 ± 0,23

	
	120
	4
	2,5 ± 0,33**
	4
	2,0 ± 0,00

	
	128
	8
	2,8 ± 0,17**
	8
	1,8 ± 0,17

	
	134
	2
	–
	2
	–

	
	138
	4
	2,5 ± 0,33**
	4
	2,5 ± 0,33

	
	142
	2
	–
	2
	–

	
	144
	30
	2,5 ± 0,18**
	30
	2,3 ± 0,18

	
	146
	24
	2,4 ± 0,11**
	24
	1,9 ± 0,16

	
	148
	6
	1,7 ± 0,46*
	5
	1,8 ± 0,22

	
	150
	6
	1,0 ± 0,00**
	6
	1,7 ± 0,23

	Продовження табл. В.7

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm577
-7B
	137
	12
	1,8 ± 0,22**
	12
	1,7 ± 0,15**

	
	152
	4
	3,0 ± 0,00**
	4
	3,0 ± 0,00**

	
	171
	22
	2,5 ± 0,24
	22
	2,5 ± 0,22**

	
	173
	54
	2,3 ± 0,10
	53
	2,0 ± 0,09**

	
	175
	8
	2,8 ± 0,17**
	8
	1,8 ± 0,34*

	Xgwm437
-7D
	105
	2
	–
	2
	–

	
	107
	52
	2,4 ± 0,09
	52
	2,2 ± 0,10

	
	109
	42
	2,2 ± 0,17
	41
	2,0 ± 0,14

	
	113
	4
	2,5 ± 0,33
	4
	2,5 ± 0,33

	Xgwm44
-7D
	176
	6
	3,0 ± 0,00*
	6
	2,3 ± 0,23

	
	178
	2
	–
	2
	–

	
	180
	4
	3,0 ± 0,00*
	4
	2,5 ± 0,33

	
	183
	26
	2,2 ± 0,16*
	26
	2,0 ± 0,14*

	
	185
	56
	2,3 ± 0,13
	55
	2,1 ± 0,12

	
	187
	6
	2,3 ± 0,23*
	6
	2,7 ± 0,23*

	Xbarc126
-7D
	138
	4
	2,0 ± 0,00
	4
	1,5 ± 0,33

	
	142
	2
	–
	2
	–

	
	146
	2
	–
	2
	–

	
	152
	2
	–
	2
	–

	
	156
	32
	2,3 ± 0,12
	32
	2,0 ± 0,14

	
	160
	2
	–
	2
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–

	
	164
	34
	2,4 ± 0,19
	33
	2,3 ± 0,14

	
	166
	20
	2,3 ± 0,18
	20
	2,1 ± 0,17

	Xwmc405
-7D
	210
	2
	–
	2
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–

	
	216
	4
	3,0 ± 0,00*
	4
	2,5 ± 0,33

	Продовження табл. В.7

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xwmc405
-7D
	218
	42
	2,1 ± 0,12*
	42
	2,0 ± 0,12

	
	220
	46
	2,4 ± 0,14
	45
	2,3 ± 0,12

	
	222
	4
	3,0 ± 0,00*
	4
	2,0 ± 0,00


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.8
Асоціації МС-алелів з ознакою «маса 1000 зерен» (МТЗ, г), виявлені в дослідженнях за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	6
	36,4 ± 2,04
	5
	40,1 ± 0,81

	
	119
	3
	41,2 ± 4,28
	4
	34,4 ± 0,61
	1
	–

	
	121
	3
	37,8 ± 2,27
	2
	–
	1
	–

	
	123
	11
	41,4 ± 1,09
	23
	34,2 ± 0,92
	12
	38,3 ± 1,13

	
	125
	18
	40,7 ± 0,98
	39
	34,0 ± 0,47
	20
	38,7 ± 0,58

	
	128
	7
	40,0 ± 1,26
	17
	34,6 ± 0,73
	8
	37,9 ± 1,07

	
	134
	4
	41,3 ± 0,84
	7
	35,0 ± 1,57
	5
	41,3 ± 1,86

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	42,0 ± 1,22
	12
	36,8 ± 1,24**
	7
	39,8 ± 1,25

	
	188
	14
	40,3 ± 0,96
	29
	34,8 ± 0,77
	16
	38,5 ± 0,83

	
	192
	18
	40,2 ± 0,69
	33
	33,2 ± 0,49**
	17
	38,9 ± 0,81

	
	196
	2
	–
	24
	33,9 ± 0,42*
	13
	39,0 ± 0,91

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	40,3 ± 1,35
	14
	35,4 ± 1,49
	7
	38,5 ± 1,80

	
	218
	31
	41,1 ± 0,68
	65
	34,0 ± 0,37
	35
	38,8 ± 0,45

	
	235
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	238
	8
	39,1 ± 1,01
	15
	34,0 ± 0,62
	8
	39,0 ± 1,30

	
	265
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	120
	8
	42,3 ± 1,93
	11
	34,3 ± 1,43
	6
	38,3 ± 1,22

	
	122
	34
	40,6 ± 0,57
	49
	35,1 ± 0,49*
	27
	39,6 ± 0,66

	
	128
	4
	39,1 ± 1,38
	28
	33,5 ± 0,48*
	14
	38,4 ± 0,70

	
	130
	–
	–
	8
	34,4 ± 0,93
	4
	37,9 ± 1,10


	Продовження табл. В.8

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	77
	6
	42,6 ± 1,76
	15
	34,8 ± 0,57*
	7
	39,1 ± 0,98

	
	79
	11
	39,8 ± 1,19
	17
	35,5 ± 1,11
	10
	40,5 ± 1,23

	
	81
	5
	40,9 ± 0,41
	12
	32,9 ± 0,67*
	6
	37,0 ± 0,73

	
	83
	2
	–
	10
	32,4 ± 0,93*
	5
	39,0 ± 1,71

	
	86
	10
	40,8 ± 1,33
	24
	34,7 ± 0,82
	13
	37,7 ± 0,69

	
	88
	13
	41,1 ± 1,02
	18
	34,5 ± 0,72
	10
	39,3 ± 1,14

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	137
	2
	–
	1
	–
	1
	–

	
	139
	5
	39,5 ± 1,47
	8
	32,6 ± 0,83
	5
	37,8 ± 1,36

	
	141
	4
	41,9 ± 2,59
	10
	36,1 ± 1,61
	4
	41,4 ± 2,57

	
	143
	6
	40,9 ± 1,89
	10
	35,7 ± 1,31
	6
	37,8 ± 1,24

	
	145
	7
	40,6 ± 1,33
	19
	34,1 ± 0,63
	11
	39,7 ± 0,66

	
	147
	8
	40,0 ± 1,42
	15
	34,1 ± 0,95
	7
	38,6 ± 1,34

	
	149
	10
	39,8 ± 1,17
	27
	33,9 ± 0,61
	13
	38,6 ± 0,98

	
	152
	3
	–
	5
	33,4 ± 0,61
	3
	37,8 ± 0,42

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	41,2 ± 0,73
	22
	34,3 ± 0,59
	14
	39,3 ± 1,04

	
	119
	3
	–
	17
	33,2 ± 0,41*
	8
	36,9 ± 0,53*

	
	134
	5
	38,6 ± 2,03
	14
	33,2 ± 0,90
	7
	37,7 ± 1,29

	
	136
	3
	43,5 ± 4,82
	7
	35,3 ± 2,07
	5
	39,9 ± 1,13*

	
	138
	18
	40,7 ± 0,87
	24
	35,6 ± 0,88*
	11
	40,0 ± 1,04*

	
	142
	2
	–
	10
	34,0 ± 1,11
	5
	38,9 ± 1,26

	
	145
	–
	–
	4
	34,3 ± 0,91
	2
	–

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	40,2 ± 2,60
	4
	35,0 ± 1,74
	3
	36,4 ± 2,36

	
	189
	–
	–
	3
	–
	1
	–

	
	191
	12
	39,6 ± 1,12
	29
	35,0 ± 0,74
	15
	40,7±0,80*

	Продовження табл. В.8

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm165/I

-4A
	193
	17
	42,3 ± 0,98*
	34
	34,2 ± 0,47
	19
	38,6 ± 0,59*

	
	195
	15
	39,8 ± 0,56*
	27
	33,3 ± 0,62
	14
	38,1 ± 0,85*

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	40,0 ± 0,65*
	52
	34,6 ± 0,46**
	28
	39,0 ± 0,60*

	
	107
	2
	–
	4
	35,5 ± 1,44*
	2
	–

	
	113
	3
	37,8 ± 2,27
	8
	33,7 ± 0,76
	5
	39,2 ± 1,74

	
	115
	3
	40,0 ± 0,85
	6
	30,7 ± 1,36**
	2
	–

	
	125
	5
	43,7 ± 2,62
	8
	35,3 ± 1,71
	5
	39,0 ± 0,97

	
	129
	4
	42,4 ± 2,54
	5
	34,2 ± 1,82
	3
	–

	
	135
	4
	43,9 ± 1,34*
	7
	35,5 ± 1,63*
	3
	43,0 ± 1,62*

	
	139
	1
	–
	4
	31,5 ± 0,69**
	2
	–

	
	142
	3
	40,4 ± 0,92
	4
	36,0 ± 0,90**
	2
	–

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	178
	3
	–
	4
	37,9 ± 0,49*
	2
	–

	
	185
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	188
	37
	40,6 ± 0,81
	81
	34,2 ± 0,46*
	43
	38,8 ± 0,65

	
	192
	5
	39,4 ± 1,58
	7
	36,0 ± 2,01
	4
	39,6 ± 2,03

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	39,8 ± 0,78
	36
	33,5 ± 0,49
	19
	38,2 ± 0,79

	
	208
	30
	41,2 ± 0,68
	61
	34,9 ± 0,46
	33
	39,3 ± 0,51

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	33,4 ± 0,95
	6
	39,7 ± 0,96

	
	120
	–
	–
	3
	–
	2
	–

	
	128
	1
	–
	8
	34,0 ± 0,72
	4
	38,1 ± 1,85

	
	134
	1
	–
	3
	–
	1
	–

	
	138
	1
	–
	3
	–
	2
	–

	
	142
	4
	46,1 ± 1,43**
	3
	–
	1
	–

	
	144
	19
	40,9 ± 0,89*
	30
	35,2 ± 0,87
	16
	39,0 ± 0,89

	
	146
	14
	40,3 ± 0,75**
	24
	34,3 ± 0,56
	13
	38,0 ± 0,78

	Продовження табл. В.8

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm325
-6D
	148
	4
	37,3 ± 1,50**
	6
	34,7 ± 1,24
	3
	38,8 ± 3,61

	
	150
	2
	–
	4
	33,7 ± 0,67
	3
	40,9 ± 0,29

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	41,4 ± 1,83
	12
	36,1 ± 1,39
	6
	38,9 ± 1,78

	
	152
	1
	–
	4
	35,5 ± 1,58
	2
	–

	
	171
	7
	39,4 ± 1,16
	21
	33,6 ± 0,70
	11
	39,8 ± 0,88

	
	173
	31
	40,9 ± 0,68
	52
	33,9 ± 0,44
	29
	38,3 ± 0,57

	
	175
	3
	–
	8
	36,0 ± 1,06
	4
	39,7 ± 1,24

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	107
	30
	41,2 ± 0,73
	52
	34,4 ± 0,53
	28
	39,0 ± 0,61

	
	109
	14
	39,1 ± 0,70
	40
	33,9 ± 0,38
	21
	38,5 ± 0,62

	
	113
	3
	41,5 ± 1,22
	4
	35,4 ± 3,09
	2
	–

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	44,6 ± 1,38
	5
	33,6 ± 1,48
	3
	38,6 ± 0,17

	
	178
	–
	–
	2
	–
	1
	–

	
	180
	9
	40,7 ± 1,35
	6
	34,9 ± 1,71
	2
	–

	
	183
	11
	39,8 ± 1,15
	27
	34,3 ± 0,64
	15
	38,5 ± 0,76

	
	185
	25
	40,6 ± 0,69
	54
	34,4 ± 0,49
	28
	39,0 ± 0,66

	
	187
	–
	–
	4
	33,0 ± 1,21
	3
	39,1 ± 2,92

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	32,4 ± 1,14
	2
	–

	
	142
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	156
	7
	40,5 ± 1,69
	29
	34,2 ± 0,53
	17
	39,0 ± 0,73

	
	160
	4
	39,3 ± 2,22
	2
	–
	1
	–

	
	162
	–
	–
	1
	–
	1
	–

	
	164
	20
	41,3 ± 0,83
	37
	34,4 ± 0,64
	18
	38,7 ± 0,90

	
	166
	12
	39,9 ± 0,93
	19
	34,4 ± 0,75
	9
	39,8 ± 0,95


	Продовження табл. В.8

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	1
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	1
	–

	
	216
	3
	45,2 ± 2,46*
	3
	–
	2
	–

	
	218
	23
	40,8 ± 0,78
	42
	34,5 ± 0,58
	23
	38,8 ± 0,68

	
	220
	16
	40,0 ± 0,80*
	45
	34,1 ± 0,47
	23
	39,2 ± 0,64

	
	222
	3
	40,0 ± 2,10
	4
	35,0 ± 0,96
	2
	–


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.9
Асоціації МС-алелів з ознакою «дата колосіння» (ДатК, кількість днів з першого травня), виявлені за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
	2013-2014 рр.

	
	
	n
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	6
	20,5 ± 0,47**
	8
	11,8 ± 0,48*
	8
	9,50 ± 0,45**

	
	119
	4
	21,3 ± 0,87
	2
	–
	2
	10,00 ± 0,90

	
	121
	2
	–
	2
	–
	2
	11,00 ± 0,90

	
	123
	23
	22,2 ± 0,29**
	22
	13,3 ± 0,39*
	22
	11,59 ± 0,27**

	
	125
	39
	21,5 ± 0,21
	39
	13,4 ± 0,21**
	40
	11,10 ± 0,20**

	
	128
	17
	21,6 ± 0,27*
	16
	13,2 ± 0,34*
	16
	11,38 ± 0,32**

	
	134
	7
	21,4 ± 0,62
	10
	14,5 ± 0,77*
	10
	11,80 ± 0,40**

	Xgwm18
-1B
	186
	12
	21,6 ± 0,35
	14
	13,6 ± 0,34
	2
	10,50 ± 0,98

	
	188
	29
	21,4 ± 0,19
	28
	13,2 ± 0,35
	14
	11,29 ± 0,37

	
	192
	33
	21,6 ± 0,25
	34
	13,4 ± 0,29
	28
	11,21 ± 0,26

	
	196
	24
	21,6 ± 0,26
	23
	13,0 ± 0,35
	56
	11,32 ± 0,24

	Xtaglgap
-1B
	215
	14
	22,1 ± 0,28**
	14
	13,9 ± 0,55**
	14
	12,57 ± 0,31**

	
	218
	65
	21,2 ± 0,11**
	65
	12,7 ± 0,14**
	66
	10,65 ± 0,14**

	
	235
	2
	–
	2
	–
	2
	10,50 ± 0,81*

	
	238
	15
	22,7 ± 0,47**
	16
	15,0 ± 0,44**
	16
	12,13 ± 0,29**

	
	265
	2
	–
	2
	–
	2
	11,50 ± 0,81

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	2
	15,00 ± 0,85**

	
	120
	11
	21,2 ± 0,49
	12
	12,8 ± 0,63
	12
	10,08 ± 0,35**

	
	122
	49
	21,6 ± 0,20
	50
	13,4 ± 0,23
	50
	11,36 ± 0,17**

	
	128
	28
	21,9 ± 0,23
	27
	13,3 ± 0,22*
	28
	11,21 ± 0,23**

	
	130
	8
	21,0 ± 0,29
	8
	12,4 ± 0,28*
	8
	10,50 ± 0,42**

	Xgwm3
-3D
	75
	2
	–
	2
	–
	2
	10,00 ± 0,98

	
	77
	15
	21,6 ± 0,44
	14
	14,0 ± 0,49*
	14
	11,36 ± 0,37

	Продовження табл. В.9

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	79
	17
	22,1 ± 0,52*
	20
	13,2 ± 0,48
	20
	11,15 ± 0,31

	
	81
	12
	21,3 ± 0,19
	12
	12,8 ± 0,34*
	12
	11,25 ± 0,40

	
	83
	10
	21,8 ± 0,31*
	10
	13,8 ± 0,31**
	10
	11,40 ± 0,44

	
	86
	24
	21,8 ± 0,18**
	23
	13,7 ± 0,37*
	24
	11,38 ± 0,28

	
	88
	18
	21,0 ± 0,20**
	18
	12,6 ± 0,24**
	18
	10,72 ± 0,33

	Xgwm155
-3A
	129
	1
	–
	2
	–
	2
	10,00 ± 0,91*

	
	135
	2
	–
	2
	–
	2
	11,50 ± 0,91

	
	137
	1
	–
	2
	–
	2
	9,50 ± 0,91*

	
	139
	8
	21,3 ± 0,44
	10
	13,6 ± 0,42*
	10
	11,00 ± 0,41

	
	141
	10
	22,3 ± 0,47*
	8
	14,1 ± 0,79
	8
	12,50 ± 0,46**

	
	143
	10
	20,9 ± 0,25*
	8
	12,4 ± 0,28*
	8
	10,50 ± 0,46**

	
	145
	19
	21,5 ± 0,26
	22
	13,7 ± 0,41
	22
	11,36 ± 0,27

	
	147
	15
	21,9 ± 0,39
	14
	13,6 ± 0,34*
	14
	10,64 ± 0,34**

	
	149
	27
	21,9 ± 0,29*
	26
	13,2 ± 0,35
	26
	11,50 ± 0,25*

	
	152
	5
	21,0 ± 0,00
	5
	12,0 ± 0,00*
	6
	10,50 ± 0,53*

	Xgwm389
-3B
	117
	22
	21,8 ± 0,39
	24
	13,5 ± 0,36
	24
	11,54 ± 0,27**

	
	119
	17
	21,8 ± 0,34
	17
	13,8 ± 0,38*
	18
	11,33 ± 0,31**

	
	134
	14
	21,7 ± 0,23
	14
	13,0 ± 0,24*
	14
	11,00 ± 0,35*

	
	136
	7
	21,1 ± 0,28
	8
	12,6 ± 0,40
	8
	9,75 ± 0,47**

	
	138
	24
	21,6 ± 0,28
	22
	13,6 ± 0,46
	22
	11,41 ± 0,28**

	
	142
	10
	21,3 ± 0,16
	10
	12,8 ± 0,34
	10
	11,20 ± 0,42*

	
	145
	4
	21,5 ± 1,00
	4
	11,8 ± 0,29*
	4
	10,25 ± 0,66

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	21,0 ± 0,00
	4
	12,5 ± 0,33
	4
	11,50 ± 0,65

	
	189
	3
	–
	2
	–
	2
	9,50 ± 0,92*

	
	191
	29
	21,9 ± 0,19
	30
	13,0 ± 0,27*
	30
	11,37 ± 0,24*

	
	193
	34
	21,4 ± 0,21
	35
	13,1 ± 0,25*
	36
	10,64 ± 0,22**

	
	195
	27
	21,8 ± 0,29
	28
	14,1 ± 0,35*
	28
	11,71 ± 0,25**

	Xgwm186-5A
	102
	52
	21,8 ± 0,20
	53
	13,3 ± 0,21
	54
	11,22 ± 0,17**

	Продовження табл. В.9

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm186
-5A
	107
	4
	21,8 ± 0,87
	4
	14,8 ± 0,87*
	4
	11,50 ± 0,62*

	
	113
	8
	21,9 ± 0,43
	10
	13,5 ± 0,65
	10
	11,30 ± 0,39**

	
	115
	6
	21,8 ± 0,72
	4
	14,8 ± 1,85
	4
	13,25 ± 0,62**

	
	125
	8
	20,9 ± 0,47
	8
	12,4 ± 0,75
	8
	9,50 ± 0,44**

	
	129
	5
	21,4 ± 0,27
	6
	13,0 ± 0,00*
	6
	10,67 ± 0,51*

	
	135
	7
	21,1 ± 0,15
	6
	13,0 ± 0,40
	6
	11,17 ± 0,51*

	
	139
	4
	21,5 ± 0,58
	4
	13,0 ± 0,82
	4
	12,00 ± 0,62**

	
	142
	4
	20,5 ± 0,33
	4
	12,5 ± 0,33
	4
	11,00 ± 0,62*

	Xgwm408
-5B
	148
	2
	–
	2
	–
	2
	10,00 ± 0,94

	
	162
	2
	–
	2
	–
	2
	11,00 ± 0,94

	
	178
	4
	21,3 ± 0,29
	4
	12,5 ± 0,33
	4
	11,50 ± 0,66

	
	185
	2
	–
	2
	–
	2
	11,50 ± 0,94

	
	188
	81
	21,5 ± 0,18
	81
	12,9 ± 0,20**
	82
	10,77 ± 0,19**

	
	192
	7
	22,0 ± 0,41
	8
	14,1 ± 0,32**
	8
	12,13 ± 0,47**

	Xgwm190
-5D
	204
	36
	21,4 ± 0,18
	35
	12,9 ± 0,27
	36
	10,97 ± 0,23

	
	208
	61
	21,8 ± 0,18
	64
	13,5 ± 0,20
	64
	11,28 ± 0,17

	Xgwm325
-6D
	115
	12
	21,4 ± 0,16**
	12
	12,6 ± 0,24**
	12
	10,33 ± 0,36**

	
	120
	3
	–
	4
	11,8 ± 0,29**
	4
	10,25 ± 0,63*

	
	128
	8
	21,6 ± 0,35*
	8
	14,0 ± 0,29**
	8
	12,00 ± 0,44**

	
	134
	3
	–
	2
	–
	2
	13,00 ± 0,89*

	
	138
	3
	–
	4
	12,5 ± 0,33**
	4
	11,00 ± 0,63

	
	142
	3
	–
	2
	–
	2
	10,00 ± 0,89

	
	144
	30
	21,8 ± 0,16**
	30
	13,4 ± 0,31**
	30
	11,37 ± 0,23*

	
	146
	24
	20,8 ± 0,15**
	23
	12,4 ± 0,23**
	24
	10,75 ± 0,26*

	
	148
	6
	22,8 ± 0,59**
	6
	15,2 ± 0,87**
	6
	12,00 ± 0,51*

	
	150
	4
	24,0 ± 1,41**
	6
	15,8 ± 0,34**
	6
	12,33 ± 0,51**

	Xgwm577
-7B
	137
	12
	21,9 ± 0,30*
	12
	13,3 ± 0,39
	12
	11,92 ± 0,38*

	
	152
	4
	21,3 ± 0,55
	4
	13,5 ± 1,00
	4
	10,50 ± 0,66

	Продовження табл. В.9

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm577
-7B
	171
	21
	21,7 ± 0,20*
	22
	13,0 ± 0,26
	22
	10,82 ± 0,28*

	
	173
	52
	21,6 ± 0,20
	54
	13,5 ± 0,24
	54
	11,33 ± 0,18*

	
	175
	8
	20,8 ± 0,44*
	7
	12,6 ± 0,85
	8
	10,25 ± 0,47*

	Xgwm437
-7D
	105
	2
	–
	2
	–
	2
	11,00 ± 0,97

	
	107
	52
	21,4 ± 0,15
	52
	13,0 ± 0,21*
	52
	11,04 ± 0,19

	
	109
	40
	21,9 ± 0,25
	41
	13,8 ± 0,27*
	42
	11,40 ± 0,21

	
	113
	4
	20,5 ± 0,33
	4
	12,0 ± 0,00*
	4
	10,50 ± 0,69

	Xgwm44
-7D
	176
	5
	21,0 ± 0,50
	6
	12,5 ± 0,37
	5
	10,00 ± 0,54**

	
	178
	2
	–
	2
	–
	2
	10,00 ± 0,93

	
	180
	6
	20,8 ± 0,59
	4
	12,8 ± 0,29
	4
	10,50 ± 0,66

	
	183
	27
	22,1 ± 0,35
	26
	13,4 ± 0,38
	27
	10,85 ± 0,26*

	
	185
	54
	21,6 ± 0,14
	55
	13,5 ± 0,23
	56
	11,55 ± 0,18**

	
	187
	4
	21,3 ± 0,55
	6
	12,8 ± 0,18
	6
	11,00 ± 0,54

	Xbarc126
-7D
	138
	4
	21,5 ± 0,33
	4
	13,0 ± 0,47
	4
	11,00 ± 0,62*

	
	142
	2
	–
	2
	–
	2
	12,00 ± 0,87

	
	146
	2
	–
	2
	–
	2
	9,00 ± 0,87**

	
	152
	2
	–
	2
	–
	2
	9,00 ± 0,87**

	
	156
	29
	21,3 ± 0,15
	31
	13,4 ± 0,23
	32
	11,13 ± 0,22**

	
	160
	2
	–
	2
	–
	2
	11,00 ± 0,87

	
	162
	1
	–
	2
	–
	2
	8,00 ± 0,87**

	
	164
	37
	21,8 ± 0,24
	34
	13,6 ± 0,33
	34
	11,62 ± 0,21**

	
	166
	19
	22,0 ± 0,40
	20
	13,3 ± 0,38
	20
	11,20 ± 0,28**

	Xwmc405
-7D
	210
	2
	–
	2
	–
	2
	11,00 ± 0,96

	
	212
	2
	–
	2
	–
	2
	11,00 ± 0,96

	
	216
	3
	–
	4
	12,3 ± 0,29*
	4
	10,75 ± 0,68

	
	218
	42
	21,3 ± 0,17*
	42
	13,8 ± 0,28*
	42
	11,38 ± 0,21

	
	220
	45
	21,9 ± 0,22*
	45
	13,0 ± 0,22*
	46
	10,91 ± 0,20*

	
	222
	4
	22,5 ± 0,75*
	4
	13,5 ± 0,33*
	4
	12,50 ± 0,68*


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.10
Асоціації МС-алелів з ознакою «висота рослини» (ВР, см), виявлені за чотири сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
	2013-2014 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	8
	78,8 ± 2,20*
	8
	63,1 ± 3,02
	8
	86,25 ± 2,50

	
	119
	3
	77,5 ± 17,68
	2
	–
	2
	–
	2
	90,00 ± 5,01

	
	121
	3
	84,5 ± 5,54
	2
	–
	2
	–
	2
	90,00 ± 5,01

	
	123
	11
	82,0 ± 2,85
	22
	84,1 ± 1,24*
	22
	61,8 ± 1,09
	22
	90,45 ± 1,51

	
	125
	18
	84,7 ± 2,69
	40
	82,0 ± 1,13
	39
	61,8 ± 0,76
	40
	87,50 ± 1,12

	
	128
	7
	86,4 ± 4,20
	16
	85,6 ± 1,69*
	16
	64,7 ± 1,37
	16
	90,63 ± 1,77

	
	134
	4
	85,0 ± 3,33
	10
	85,0 ± 1,11*
	10
	63,5 ± 1,12
	10
	89,00 ± 2,24

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	84,5 ± 2,87
	14
	82,9 ± 2,01
	14
	62,9 ± 1,30
	2
	85,00 ± 4,99

	
	188
	14
	85,5 ± 2,44
	28
	83,9 ± 0,84
	28
	63,8 ± 1,04
	14
	91,43 ± 1,89

	
	192
	18
	83,1 ± 2,35
	34
	82,9 ± 1,29
	34
	61,9 ± 0,77
	28
	89,29 ± 1,33

	
	196
	2
	–
	24
	82,3 ± 1,46
	23
	61,9 ± 1,35
	56
	87,94 ± 1,21

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	91,0 ± 5,09*
	14
	85,0 ± 2,18
	14
	63,6 ± 1,76
	14
	88,57 ± 1,79*

	
	218
	31
	81,3 ± 1,58*
	66
	82,0 ± 0,80*
	65
	61,8 ± 0,62*
	66
	87,73 ± 0,83**

	Продовження табл. В.10

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xtaglgap
-1B
	235
	–
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,74

	
	238
	8
	88,1 ± 2,24*
	16
	85,6 ± 1,04*
	16
	65,0 ± 1,05*
	16
	94,38 ± 1,68**

	
	265
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,74

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	80,00 ± 4,62*

	
	120
	8
	78,6 ± 3,05*
	12
	78,8 ± 1,72**
	12
	60,8 ± 1,80*
	12
	83,75 ± 1,89**

	
	122
	34
	86,5 ± 1,59*
	50
	84,7 ± 0,71**
	50
	64,0 ± 0,59*
	50
	91,30 ± 0,92**

	
	128
	4
	76,7 ± 8,16
	28
	83,9 ± 1,54
	28
	62,0 ± 1,16
	28
	87,86 ± 1,23*

	
	130
	–
	–
	8
	78,8 ± 0,87**
	8
	60,6 ± 1,21*
	8
	86,25 ± 2,31*

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	90,00 ± 5,10

	
	77
	6
	77,5 ± 5,61*
	14
	86,4 ± 1,01**
	14
	65,0 ± 0,94*
	14
	87,14 ± 1,93

	
	79
	11
	89,9 ± 2,81*
	20
	83,0 ± 1,68
	20
	62,8 ± 1,08
	20
	89,00 ± 1,61

	
	81
	5
	84,0 ± 3,26
	12
	85,8 ± 2,30*
	12
	65,0 ± 0,91*
	12
	90,00 ± 2,08

	
	83
	2
	–
	10
	82,0 ± 3,26
	10
	61,0 ± 2,81
	10
	89,00 ± 2,28

	
	86
	10
	83,0 ± 3,75
	24
	80,4 ± 1,02**
	23
	60,9 ± 1,05*
	24
	88,75 ± 1,47

	
	88
	13
	82,5 ± 1,98*
	18
	82,8 ± 1,04*
	18
	61,7 ± 1,10*
	18
	88,89 ± 1,70


	Продовження табл. В.10

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,67

	
	135
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,67

	
	137
	2
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	80,00 ± 4,67*

	
	139
	5
	86,0 ± 2,74*
	10
	82,0 ± 0,86*
	10
	62,0 ± 1,79
	10
	90,00 ± 2,09

	
	141
	4
	98,8 ± 4,33*
	8
	87,5 ± 2,26*
	8
	66,9 ± 1,41**
	8
	96,25 ± 2,33**

	
	143
	6
	78,0 ± 4,18*
	8
	83,8 ± 1,68
	8
	63,8 ± 2,42
	8
	90,00 ± 2,33

	
	145
	7
	82,9 ± 4,54*
	22
	85,0 ± 2,18
	22
	63,6 ± 1,35
	22
	89,55 ± 1,41*

	
	147
	8
	84,8 ± 3,27*
	14
	82,9 ± 0,71*
	14
	60,7 ± 0,92**
	14
	90,00 ± 1,76*

	
	149
	10
	85,9 ± 2,87*
	26
	81,2 ± 1,14*
	26
	61,9 ± 0,98*
	26
	86,92 ± 1,29**

	
	152
	3
	–
	6
	83,3 ± 1,15
	5
	61,0 ± 1,12*
	6
	83,33 ± 2,69**

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	85,6 ± 2,10
	24
	83,1 ± 1,06*
	24
	64,0 ± 0,87
	24
	90,63 ± 1,43

	
	119
	3
	–
	18
	84,2 ± 1,78
	17
	61,5 ± 0,96
	18
	86,39 ± 1,65

	
	134
	5
	81,0 ± 2,74
	14
	83,6 ± 2,27
	14
	62,9 ± 1,78
	14
	88,57 ± 1,87

	
	136
	3
	85,0 ± 7,07
	8
	78,8 ± 1,68*
	8
	62,5 ± 2,86
	8
	85,00 ± 2,47

	
	138
	18
	85,0 ± 2,73
	22
	83,6 ± 1,51
	22
	61,8 ± 1,14
	22
	90,45 ± 1,49

	
	142
	2
	–
	10
	84,0 ± 1,72*
	10
	64,0 ± 1,72
	10
	89,00 ± 2,21

	Продовження табл. В.10

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xgwm389-3B
	145
	–
	–
	4
	80,0 ± 0,00
	4
	60,0 ± 0,00
	4
	87,50 ± 3,49

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	78,8 ± 5,95
	4
	82,5 ± 5,00
	4
	62,5 ± 2,89
	4
	87,50 ± 3,25

	
	189
	–
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	80,00 ± 4,60*

	
	191
	12
	87,8 ± 3,16
	30
	86,7 ± 1,27**
	30
	63,5 ± 1,04
	30
	91,67 ± 1,19**

	
	193
	17
	81,7 ± 2,24
	36
	79,7 ± 0,83**
	35
	61,7 ± 0,80
	36
	85,56 ± 1,08**

	
	195
	15
	85,5 ± 2,38
	28
	83,9 ± 0,99**
	28
	62,9 ± 0,99
	28
	90,71 ± 1,23**

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	85,7 ± 2,16
	54
	86,11 ± 0,83**
	53
	64,34 ± 0,64**
	54
	90,56 ± 0,87**

	
	107
	2
	–
	4
	87,50 ± 1,67**
	4
	62,5 ± 3,73
	4
	95,00 ± 3,18*

	
	113
	3
	84,5 ± 5,54
	10
	80,0 ± 1,11**
	10
	60,5 ± 0,95*
	10
	90,00 ± 2,01**

	
	115
	3
	79,0 ± 2,55
	4
	80,0 ± 3,33
	4
	57,5 ± 1,67**
	4
	85,00 ± 3,18

	
	125
	5
	78,8 ± 5,95
	8
	76,25 ± 1,68**
	8
	60,0 ± 2,67*
	8
	81,25 ± 2,25**

	
	129
	4
	77,5 ± 3,73
	6
	78,33 ± 1,15**
	6
	60,83 ± 0,91
	6
	85,00 ± 2,60*

	
	135
	4
	90,0 ± 3,54
	6
	78,33 ± 2,31**
	6
	58,33 ± 1,15**
	6
	83,33 ± 2,60*

	
	139
	1
	–
	4
	77,50 ± 1,67**
	4
	61,3 ± 4,33
	4
	85,00 ± 3,18

	
	142
	3
	83,3 ± 8,16
	4
	82,5 ± 1,67*
	4
	66,3 ± 2,76*
	4
	92,50 ± 3,18*

	Xgwm408-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	95,00 ± 4,74

	Продовження табл. В.10

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xgwm408
-5B
	162
	2
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	80,00 ± 4,74*

	
	178
	3
	–
	4
	82,5 ± 5,00
	4
	65,0 ± 3,33
	4
	87,50 ± 3,35

	
	185
	–
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	90,00 ± 4,74

	
	188
	37
	83,3 ± 2,30
	81
	83,1 ± 0,90**
	81
	61,8 ± 0,62*
	82
	87,92 ± 0,97**

	
	192
	5
	87,7 ± 5,65
	8
	90,0 ± 3,19**
	8
	65,6 ± 2,75*
	8
	96,25 ± 2,37**

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	81,2 ± 2,01
	36
	82,5 ± 1,35
	35
	61,7 ± 0,93
	36
	87,50 ± 1,17

	
	208
	30
	86,1 ± 1,88
	64
	83,4 ± 0,66
	64
	63,1 ± 0,61
	64
	89,53 ± 0,88

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	80,0 ± 1,57**
	12
	60,8 ± 1,55*
	12
	85,00 ± 1,93**

	
	120
	–
	–
	4
	80,0 ± 0,00**
	4
	60,0 ± 0,00**
	4
	87,50 ± 3,35

	
	128
	1
	–
	8
	85,0 ± 3,78
	8
	64,4 ± 2,93
	8
	91,25 ± 2,37

	
	134
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	80,00 ± 4,74*

	
	138
	1
	–
	4
	80,0 ± 3,33*
	4
	61,3 ± 1,44*
	4
	87,50 ± 3,35

	
	142
	4
	80,0 ± 0,00
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,74

	
	144
	19
	86,4 ± 2,49
	30
	83,0 ± 0,90*
	30
	62,7 ± 0,97
	30
	89,00 ± 1,22

	
	146
	14
	82,5 ± 2,65
	24
	84,6 ± 1,60
	23
	63,0 ± 1,00
	24
	88,33 ± 1,37*

	
	148
	4
	88,8 ± 3,63
	6
	85,0 ± 2,00
	6
	62,5 ± 2,35
	6
	95,00 ± 2,73**

	Продовження табл. В.10

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xgwm325-6D
	150
	2
	–
	6
	88,3 ± 1,15**
	6
	66,7 ± 1,15**
	6
	95,00 ± 2,73**

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	88,3 ± 6,43
	12
	85,0 ± 1,82
	12
	63,8 ± 1,46
	12
	90,83 ± 2,02

	
	152
	1
	–
	4
	82,5 ± 1,67
	4
	60,0 ± 2,36
	4
	87,50 ± 3,50

	
	171
	7
	82,1 ± 3,70
	22
	82,7 ± 1,10
	22
	63,2 ± 0,98
	22
	87,27 ± 1,49

	
	173
	31
	83,2 ± 1,32
	54
	83,0 ± 0,95
	54
	62,6 ± 0,75
	54
	89,63 ± 0,95

	
	175
	3
	–
	8
	82,5 ± 3,03
	7
	60,7 ± 1,84
	8
	85,00 ± 2,47

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	95,00 ± 4,92

	
	107
	30
	83,0 ± 1,89
	52
	81,5 ± 0,94*
	52
	61,7 ± 0,71*
	52
	88,46 ± 0,96

	
	109
	14
	85,7 ± 2,48
	42
	85,0 ± 0,91*
	41
	64,0 ± 0,81*
	42
	89,52 ± 1,07

	
	113
	3
	83,3 ± 4,08
	4
	82,5 ± 1,67
	4
	61,3 ± 1,44
	4
	82,50 ± 3,48

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	82,5 ± 3,54
	6
	80,0 ± 0,00
	6
	60,8 ± 0,91
	5
	85,00 ± 2,90

	
	178
	–
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 5,02

	
	180
	9
	78,7 ± 2,92*
	4
	80,0 ± 3,33
	4
	61,3 ± 1,44
	4
	90,00 ± 3,55

	
	183
	11
	84,5 ± 3,19
	26
	84,2 ± 1,38**
	26
	61,5 ± 1,01
	27
	89,62 ± 1,39

	
	185
	25
	86,3 ± 1,99*
	56
	84,1 ± 0,83**
	55
	63,7 ± 0,74
	56
	89,11 ± 0,95

	
	187
	–
	–
	6
	75,0 ± 0,00**
	6
	61,7 ± 1,15
	6
	86,67 ± 2,90

	Продовження табл. В.10

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	92,5 ± 5,00**
	4
	61,3 ± 2,76
	4
	95,00 ± 3,03**

	
	142
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,29

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	85,00 ± 4,29

	
	152
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	75,00 ± 4,29**

	
	156
	7
	89,0 ± 1,12
	32
	80,5 ± 0,92**
	31
	62,3 ± 0,94
	32
	87,34 ± 1,07*

	
	160
	4
	85,9 ± 4,02
	2
	–
	2
	–
	2
	90,00 ± 4,29

	
	162
	–
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	70,00 ± 4,29**

	
	164
	20
	85,4 ± 2,58
	34
	83,8 ± 0,94**
	34
	62,8 ± 0,78
	34
	90,88 ± 1,04**

	
	166
	12
	82,9 ± 2,36
	20
	86,3 ± 1,48**
	20
	64,3 ± 1,25
	20
	90,25 ± 1,36**

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	95,00 ± 4,89

	
	212
	2
	–
	2
	–
	2
	–
	2
	80,00 ± 4,89

	
	216
	3
	80,0 ± 0,00
	4
	80,0 ± 3,33
	4
	61,3 ± 1,44
	4
	87,50 ± 3,45

	
	218
	23
	82,3 ± 2,06
	42
	81,9 ± 0,90**
	42
	62,0 ± 0,79*
	42
	88,10 ± 1,07

	
	220
	16
	86,6 ± 2,61
	46
	83,7 ± 0,95*
	45
	62,9 ± 0,73*
	46
	89,13 ± 1,02

	
	222
	3
	83,3 ± 8,16
	4
	92,5 ± 5,00**
	4
	68,8 ± 4,93*
	4
	95,00 ± 3,45


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.11
Асоціації МС-алелів з ознакою «довжина остюків» (ДО, у.о.), виявлені в дослідженнях за три сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2010-2011 рр.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm357
-1A
	116
	2
	–
	8
	3,0 ± 0,00**
	8
	2,0 ± 0,00*

	
	119
	3
	3,0 ± 0,00
	2
	–
	2
	–

	
	121
	3
	3,0 ± 0,00
	2
	–
	2
	–

	
	123
	11
	2,6 ± 0,26
	22
	2,3 ± 0,21*
	22
	1,6 ± 0,11*

	
	125
	18
	2,6 ± 0,21
	40
	2,8 ± 0,10**
	40
	1,9 ± 0,05**

	
	128
	7
	2,4 ± 0,40
	16
	2,6 ± 0,26
	16
	1,8 ± 0,18

	
	134
	4
	2,5 ± 0,58
	10
	1,8 ± 0,34**
	10
	1,2 ± 0,26**

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	2,7 ± 0,20
	14
	2,4 ± 0,26
	14
	1,7 ± 0,13

	
	188
	14
	2,7 ± 0,20
	28
	2,9 ± 0,10
	28
	1,9 ± 0,05

	
	192
	18
	2,6 ± 0,21
	34
	2,5 ± 0,15
	34
	1,7 ± 0,10

	
	196
	2
	–
	24
	2,5 ± 0,22
	24
	1,7 ± 0,14

	Xtaglgap
-1B
	215
	8
	2,5 ± 0,35**
	14
	2,4 ± 0,26**
	14
	1,7 ± 0,13**

	
	218
	31
	3,0 ± 0,00**
	66
	3,0 ± 0,00**
	66
	2,0 ± 0,00**

	
	235
	–
	–
	2
	–
	2
	–

	
	238
	8
	1,3 ± 0,27**
	16
	1,1 ± 0,21**
	16
	0,9 ± 0,16**

	
	265
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–
	2
	–

	
	120
	8
	2,5 ± 0,35
	12
	2,3 ± 0,30*
	12
	1,6 ± 0,20*

	
	122
	34
	2,6 ± 0,14
	50
	2,4 ± 0,14*
	50
	1,7 ± 0,08*

	
	128
	4
	3,0 ± 0,00
	28
	2,9 ± 0,10*
	28
	1,9 ± 0,05*

	
	130
	–
	–
	8
	3,0 ± 0,00
	8
	2,0 ± 0,00

	Xgwm3
-3D
	75
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	77
	6
	3,0 ± 0,00
	14
	2,1 ± 0,28**
	14
	1,4 ± 0,21**

	Продовження табл. В.11

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm3
-3D
	79
	11
	2,1 ± 0,33**
	20
	2,2 ± 0,23**
	20
	1,6 ± 0,12**

	
	81
	5
	2,6 ± 0,45
	12
	2,5 ± 0,35
	12
	1,7 ± 0,23

	
	83
	2
	–
	10
	3,0 ± 0,00*
	10
	2,0 ± 0,00*

	
	86
	10
	2,4 ± 0,32*
	24
	2,7 ± 0,16
	24
	1,8 ± 0,08*

	
	88
	13
	3,0 ± 0,00**
	18
	3,0 ± 0,00**
	18
	2,0 ± 0,00**

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	2
	–
	2
	–

	
	135
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	137
	2
	–
	2
	–
	2
	–

	
	139
	5
	2,6 ± 0,45*
	10
	2,6 ± 0,28**
	10
	1,8 ± 0,14**

	
	141
	4
	1,0 ± 0,00*
	8
	0,8 ± 0,17**
	8
	0,75 ± 0,17**

	
	143
	6
	3,0 ± 0,00**
	8
	3,0 ± 0,00**
	8
	2,0 ± 0,00**

	
	145
	7
	2,1 ± 0,44
	22
	2,5 ±0,20**
	22
	1,6 ± 0,14**

	
	147
	8
	3,0 ± 0,00**
	14
	2,7 ± 0,20**
	14
	1,9 ± 0,10**

	
	149
	10
	2,8 ± 0,21**
	26
	2,8 ± 0,11**
	26
	1,9 ± 0,05**

	
	152
	3
	–
	6
	3,0 ± 0,00**
	6
	2,0 ± 0,00**

	Xgwm389
-3B
	117
	17
	2,5 ± 0,22
	24
	2,3 ± 0,23*
	24
	1,54 ± 0,15

	
	119
	3
	–
	18
	2,6 ± 0,21
	18
	1,7 ± 0,14

	
	134
	5
	2,6 ± 0,45
	14
	2,7 ± 0,20
	14
	1,9 ± 0,10

	
	136
	3
	3,0 ± 0,00
	8
	3,0 ± 0,00
	8
	2,0 ± 0,00

	
	138
	18
	2,6 ± 0,21
	22
	2,5 ± 0,20
	22
	1,7 ± 0,10

	
	142
	2
	–
	10
	3,0 ± 0,00*
	10
	2,0 ± 0,00

	
	145
	–
	–
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	
	189
	–
	–
	2
	–
	2
	–

	
	191
	12
	2,5 ± 0,27
	30
	2,6 ± 0,15
	30
	1,8 ± 0,08

	
	193
	17
	2,6 ± 0,20
	36
	2,6 ± 0,15
	36
	1,8 ± 0,09

	
	195
	15
	2,6 ± 0,22
	28
	2,4 ± 0,18
	28
	1,6 ± 0,12

	Продовження табл. В.11

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm186
-5A
	102
	23
	2,5 ± 0,19
	54
	2,5 ± 0,12
	54
	1,7 ± 0,07

	
	107
	2
	–
	4
	2,0 ± 0,67*
	4
	1,5 ± 0,33*

	
	113
	3
	3,0 ± 0,00
	10
	2,6 ± 0,28
	10
	1,8 ± 0,14

	
	115
	3
	3,0 ± 0,00
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	
	125
	5
	3,0 ± 0,00
	8
	3,0 ± 0,00*
	8
	2,0 ± 0,00*

	
	129
	4
	3,0 ± 0,00
	6
	3,0 ± 0,00
	6
	2,0 ± 0,00

	
	135
	4
	2,5 ± 0,58
	6
	3,0 ± 0,00
	6
	2,0 ± 0,00

	
	139
	1
	–
	4
	1,5 ± 1,00*
	4
	1,0 ± 0,67*

	
	142
	3
	3,0 ± 0,00
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	Xgwm408
-5B
	148
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–
	2
	–

	
	178
	3
	–
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	
	185
	–
	–
	2
	–
	2
	–

	
	188
	37
	2,6 ± 0,17
	82
	2,7 ± 0,11
	82
	1,8 ± 0,05

	
	192
	5
	2,6 ± 0,45
	8
	2,5 ± 0,35
	8
	1,8 ± 0,17

	Xgwm190
-5D
	204
	18
	2,9 ± 0,11
	36
	3,0 ± 0,00**
	36
	2,0 ± 0,00**

	
	208
	30
	2,5 ± 0,17
	64
	2,3 ± 0,13**
	64
	1,6 ± 0,08**

	Xgwm325
-6D
	115
	2
	–
	12
	3,0 ± 0,00
	12
	2,0 ± 0,00**

	
	120
	–
	–
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00**

	
	128
	1
	–
	8
	3,0 ± 0,00
	8
	2,0 ± 0,00**

	
	134
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	138
	1
	–
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00**

	
	142
	4
	3,0 ± 0,00
	2
	–
	2
	–

	
	144
	19
	2,7 ± 0,18**
	30
	2,5 ± 0,18**
	30
	1,7 ± 0,11**

	
	146
	14
	3,0 ± 0,00
	24
	3,0 ± 0,00
	24
	2,0 ± 0,00**

	
	148
	4
	1,0 ± 0,00**
	6
	1,0 ± 0,00**
	6
	1,0 ± 0,00**

	
	150
	2
	–
	6
	1,0 ± 0,00**
	6
	0,7 ± 0,23**

	Продовження табл. В.11

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xgwm577
-7B
	137
	6
	2,3 ± 0,46
	12
	2,3 ± 0,30
	12
	1,7 ± 0,15

	
	152
	1
	–
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	
	171
	7
	3,0 ± 0,00
	22
	2,8 ± 0,13
	22
	1,9 ± 0,06

	
	173
	31
	2,5 ± 0,16
	54
	2,4 ± 0,13
	54
	1,7 ± 0,08

	
	175
	3
	–
	8
	3,0 ± 0,00
	8
	2,0 ± 0,00

	Xgwm437
-7D
	105
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	107
	30
	2,9 ± 0,09**
	52
	2,8 ± 0,08**
	52
	1,9 ± 0,04**

	
	109
	14
	2,0 ± 0,29**
	42
	2,2 ± 0,17**
	42
	1,5 ± 0,10**

	
	113
	3
	3,0 ± 0,00
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	Xgwm44
-7D
	176
	3
	3,0 ± 0,00
	6
	3,0 ± 0,00
	6
	2,0 ± 0,00

	
	178
	–
	–
	2
	–
	2
	–

	
	180
	9
	3,0 ± 0,00
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	
	183
	11
	2,6 ± 0,26
	26
	2,5 ± 0,17
	26
	1,8 ± 0,09

	
	185
	25
	2,4 ± 0,19
	56
	2,5 ± 0,13
	56
	1,7 ± 0,08

	
	187
	–
	–
	6
	3,0 ± 0,00
	6
	2,0 ± 0,00

	Xbarc126
-7D
	138
	–
	–
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	
	142
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	146
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	152
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	156
	7
	3,0 ± 0,00
	32
	2,9 ± 0,09**
	32
	1,9 ± 0,07**

	
	160
	4
	3,0 ± 0,00
	2
	–
	2
	–

	
	162
	–
	–
	2
	–
	2
	–

	
	164
	20
	2,2 ± 0,23
	34
	2,1 ± 0,19**
	34
	1,5 ± 0,11**

	
	166
	12
	2,8 ± 0,17
	20
	2,6 ± 0,19
	20
	1,8 ± 0,13

	Xwmc405
-7D
	210
	1
	–
	2
	–
	2
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–
	2
	–

	
	216
	3
	3,0 ± 0,00
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00

	Продовження табл. В.11

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8

	Xwmc405
-7D
	218
	23
	2,8 ± 0,12*
	42
	2,6 ± 0,12
	42
	1,8 ± 0,08

	
	220
	16
	2,4 ± 0,25
	46
	2,4 ± 0,15
	46
	1,7 ± 0,08

	
	222
	3
	1,7 ± 0,82*
	4
	3,0 ± 0,00
	4
	2,0 ± 0,00


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Таблиця В.12
Асоціації МС-алелів з ознакою «довжина колосу» (ДК, у.о.), виявлені в дослідженнях за два сільськогосподарських роки
	МС-локус
	Алелі, п.н.
	2011-2012 рр.
	2012-2013 рр.
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	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm357
-1A
	116
	8
	5,0 ± 0,00
	8
	5,3 ± 0,17*

	
	119
	2
	–
	2
	–

	
	121
	2
	–
	2
	–

	
	123
	22
	5,0 ± 0,16
	22
	4,9 ± 0,08**

	
	125
	40
	5,0 ± 0,11
	40
	5,3 ± 0,07**

	
	128
	16
	5,1 ± 0,16
	16
	5,4 ± 0,13**

	
	134
	10
	5,0 ± 0,22
	10
	5,1 ± 0,11

	Xgwm18
-1B
	186
	14
	5,1 ± 0,18
	14
	5,0 ± 0,00*

	
	188
	28
	4,9 ± 0,13
	28
	5,3 ± 0,11

	
	192
	34
	5,2 ± 0,11*
	34
	5,3 ± 0,08*

	
	196
	24
	4,8 ± 0,13*
	24
	5,0 ± 0,08*

	Xtaglgap
-1B
	215
	14
	5,3 ± 0,20*
	14
	5,3 ± 0,20

	
	218
	66
	4,9 ± 0,07*
	66
	5,2 ± 0,06

	
	235
	2
	–
	2
	–

	
	238
	16
	5,1 ± 0,21
	16
	5,1 ± 0,06

	
	265
	2
	–
	2
	–

	Xgwm095
-2A
	110
	2
	–
	2
	–

	
	120
	12
	4,7 ± 0,15*
	12
	5,2 ± 0,12

	
	122
	50
	5,1 ± 0,09*
	50
	5,2 ± 0,06

	
	128
	28
	5,0 ± 0,13
	28
	5,3 ± 0,08

	
	130
	8
	5,0 ± 0,00
	8
	5,1 ± 0,24

	Xgwm3
-3D
	75
	2
	–
	2
	–

	
	77
	14
	5,0 ± 0,15*
	14
	5,4 ± 0,14*

	Продовження табл. В.12

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm3
-3D
	79
	20
	5,4 ± 0,12*
	20
	5,2 ± 0,09

	
	81
	12
	4,8 ± 0,22*
	12
	5,3 ± 0,14

	
	83
	10
	5,2 ± 0,26
	10
	5,0 ± 0,00*

	
	86
	24
	4,8 ± 0,15**
	24
	5,1 ± 0,11

	
	88
	18
	4,8 ± 0,10**
	18
	5,1 ± 0,10*

	Xgwm155
-3A
	129
	2
	–
	2
	–

	
	135
	2
	–
	2
	–

	
	137
	2
	–
	2
	–

	
	139
	10
	4,6 ± 0,17*
	10
	5,0 ± 0,00

	
	141
	8
	5,5 ± 0,35*
	8
	5,1 ± 0,13

	
	143
	8
	5,0 ± 0,00**
	8
	5,1 ± 0,13

	
	145
	22
	4,9 ± 0,15*
	22
	5,2 ± 0,09

	
	147
	14
	5,4 ± 0,14**
	14
	5,1 ± 0,10

	
	149
	26
	5,1 ± 0,10**
	26
	5,3 ± 0,14

	
	152
	6
	4,3 ± 0,23**
	6
	5,2 ±  0,18

	Xgwm389
-3B
	117
	24
	4,9 ± 0,14
	24
	5,1 ± 0,07

	
	119
	18
	4,9 ± 0,14*
	18
	5,3 ± 0,11

	
	134
	14
	4,9 ± 0,18*
	14
	5,2 ± 0,16

	
	136
	8
	4,8 ± 0,17*
	8
	5,4 ± 0,20

	
	138
	22
	5,2 ± 0,16
	22
	5,0 ± 0,11

	
	142
	10
	5,4 ± 0,17*
	10
	5,4 ± 0,17

	
	145
	4
	5,0 ± 0,00
	4
	5,0 ± 0,00

	Xgwm165/I

-4A
	185
	4
	4,5 ± 0,33
	4
	5,0 ± 0,00

	
	189
	2
	–
	2
	–

	
	191
	30
	5,2 ± 0,12*
	30
	5,2 ± 0,09

	
	193
	36
	4,8 ± 0,09*
	36
	5,3 ± 0,07

	
	195
	28
	5,1 ± 0,13*
	28
	5,1 ± 0,10

	Продовження табл. В.12

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm186
-5A
	102
	54
	5,6 ± 0,09**
	54
	5,3 ± 0,06**

	
	107
	4
	5,5 ± 0,33**
	4
	5,0 ± 0,00

	
	113
	10
	5,2 ± 0,14**
	10
	5,0 ± 0,16

	
	115
	4
	4,0 ± 0,00**
	4
	4,5 ± 0,33**

	
	125
	8
	5,0 ± 0,00**
	8
	5,25 ± 0,17

	
	129
	6
	4,33 ± 0,23**
	6
	5,0 ± 0,00

	
	135
	6
	4,7 ± 0,23
	6
	5,33 ± 0,23

	
	139
	4
	4,5 ± 0,33*
	4
	5,0 ± 0,00

	
	142
	4
	5,0 ± 0,00*
	4
	5,5 ± 0,33

	Xgwm408
-5B
	148
	2
	–
	2
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–

	
	178
	4
	4,5 ± 0,33
	4
	5,5 ± 0,33*

	
	185
	2
	–
	2
	–

	
	188
	82
	5,0 ± 0,09
	82
	5,1 ± 0,06

	
	192
	8
	5,0 ± 0,29
	8
	5,0 ± 0,00*

	Xgwm190
-5D
	204
	36
	4,9 ± 0,09
	36
	5,2 ± 0,09

	
	208
	64
	5,0 ± 0,09
	64
	5,2 ± 0,05

	Xgwm325
-6D
	115
	12
	4,8 ± 0,22
	12
	5,2 ± 0,17

	
	120
	4
	5,0 ± 0,00
	4
	5,0 ± 0,00

	
	128
	8
	5,0 ± 0,29
	8
	5,4 ± 0,20

	
	134
	2
	–
	2
	–

	
	138
	4
	5,0 ± 0,00
	4
	5,5 ± 0,33

	
	142
	2
	–
	2
	–

	
	144
	30
	4,9 ± 0,14
	30
	5,1 ± 0,09

	
	146
	24
	5,1 ± 0,11
	24
	5,3 ± 0,10

	
	148
	6
	5,3 ± 0,46
	6
	5,2 ± 0,18

	
	150
	6
	5,3 ± 0,23
	6
	5,0 ± 0,00

	Продовження табл. В.12

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xgwm577
-7B
	137
	12
	5,5 ± 0,16**
	12
	5,3 ± 0,14

	
	152
	4
	5,0 ± 0,00
	4
	5,0 ± 0,00

	
	171
	22
	4,9 ± 0,11**
	22
	5,2 ± 0,09*

	
	173
	54
	4,9 ± 0,09**
	54
	5,1 ± 0,06**

	
	175
	8
	5,5 ± 0,20*
	8
	5,6 ± 0,20**

	Xgwm437
-7D
	105
	2
	–
	2
	–

	
	107
	52
	5,0 ± 0,08
	52
	5,1 ± 0,07

	
	109
	42
	5,0 ± 0,10
	42
	5,3 ± 0,07

	
	113
	4
	4,5 ± 0,33
	4
	5,0 ± 0,00

	Xgwm44
-7D
	176
	6
	4,7 ± 0,23*
	6
	5,0 ± 0,00

	
	178
	2
	–
	2
	–

	
	180
	4
	4,5 ± 0,33*
	4
	5,0 ± 0,00

	
	183
	26
	5,3 ± 0,12*
	26
	5,2 ± 0,09

	
	185
	56
	4,9 ± 0,09*
	56
	5,2 ± 0,07

	
	187
	6
	5,0 ± 0,00
	6
	5,3 ± 0,23

	Xbarc126
-7D
	138
	4
	5,5 ± 0,33
	4
	5,3 ± 0,29

	
	142
	2
	–
	2
	–

	
	146
	2
	–
	2
	–

	
	152
	2
	–
	2
	–

	
	156
	32
	4,9 ± 0,10
	32
	5,4 ± 0,09**

	
	160
	2
	–
	2
	–

	
	162
	2
	–
	2
	–

	
	164
	34
	5,0 ± 0,14
	34
	5,0 ± 0,05**

	
	166
	20
	5,1 ± 0,13
	20
	5,2 ± 0,11

	Xwmc405
-7D
	210
	2
	–
	2
	–

	
	212
	2
	–
	2
	–

	
	216
	4
	4,5 ± 0,33
	4
	5,0 ± 0,00

	Продовження табл. В.12

	1
	2
	3
	4
	5
	6

	Xwmc405
-7D
	218
	42
	5,0 ± 0,10
	42
	5,2 ± 0,08

	
	220
	46
	5,0 ± 0,10
	46
	5,1 ± 0,06

	
	222
	4
	5,0 ± 0,00
	4
	5,3 ± 0,29


Примітка. Див. примітку до табл. В1
Дослідження поліморфізму сортів пшениці м’якої озимої





Мікросателітний аналіз





Аналіз господарсько цінних ознак





Молекулярно-генетичне





Фенотипове





Диференціація,


ідентифікація,


кластеризація,


кореляція міжсортових дистанцій





Паспортизація 


сортів





Створення наборів МС-маркерів для однозначної диференціації та ідентифікації сортів





Виявлення асоціацій алелів МС-локусів і господарсько цінних ознак





МС-маркери алельного стану локусів, що асоційовані з господарсько цінними ознаками





113 п.н.








129 п.н.





139 п.н.





102 п.н.





115 п.н.





129 п.н.





113 п.н.





142 п.н.








125 п.н.





102 п.н.








113 п.н.





207 п.н.





 1   2   М  3   4   5   6   7    8    9  10 11 12  13  14 15 16 17 18  М 19 20 21 22  23   24  25  26





124 п.н.


122 п.н.





Розмір 


алелів 


у п.н.





МС-локуси








Розмір 


алелів 


у п.н.





МС-локуси





Кількість 


алелів 





I





IІ





IІІ





Генетичні дистанції, у.о.





ГД, 


у.о.





Господиня


Місія  одеська


Косовиця


Довіра


Антонівка


Пошана


Благодарка  одеська


Кірія


Подяка


Пилипівка


Безоста  1  (1 зразок)


Скарбниця


Ліона


Заможність


Хист


Голубка  одеська


Гурт


Куяльник


Красень


Журавка


Альбатрос  одеський


Заграва  одеська


Турунчук


Жайвір


Бунчук


Ватажок


Зорепад


Дюк


Доброчин


Ужинок


Польовик


Дальницька


Служниця  одеська


Литанівка


Істина  одеська


Безмежна


Годувальниця  одеська


Безоста 1  (2 зразок)


Епоха  одеська


Ластівка  одеська


Лебідка  одеська


Зміна


Борвій


Небокрай


Княгиня  Ольга


Отаман


Єдність


Оксана


Запорука





ІV





ІІI





ІІ





І





Забарвлення зерна





Процент





2010-2011 рр.


2011-2012 рр.


2012-2013 рр.





Пари алелів різних МС-локусів





Кількість днів з 1 травня





Пари алелів різних МС-локусів





ВР, в см





186 п.н.





192 п.н.





186 п.н.





196 п.н.





238 п.н.





215 п.н.





МС-локуси








_1160117499.unknown

