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ОЦЕНКА ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ СОРТОВ  
ТВЕРДОЙ ПШЕНИЦЫ (TRITICUM DURUM DESF.)  

С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ МАРКЕРОВ

Твердая пшеница (Triticum durum Desf.) является важной культурой как в мире, так и в 
Казахстане, используется как ценное сырье в макаронном производстве. Эффективные 
селекционные стратегии требуют наличия знаний по уровню генетического разнообразия 
сортов. Полиморфизм двадцати девяти сортов твердой пшеницы изучен с использованием 7 
полиморфных микросателлитных (SSR-) маркеров. Для семи вовлеченных в анализ SSR-маркеров 
всего идентифицировано 20 аллелей, со средним эффективным количеством аллелей, равным 
2,8 аллеля на локус. Уровень генетического разнообразия оказался сравнительно высоким. 
Среднее значение индекса информативности маркеров (PIC) составило 0.3658; варьировавшее 
от 0.1267 у Xgwm219 до 0.5457 у Xgwm247. Расcчитаны индексы генетического разнообразия 
Шеннона и Нея, равные 0.7174 и 0.4243, соответственно. Определены генетические расстояния 
между анализированными сортами. В результате был проведен кластерный анализ исследуемых 
сортов. Результаты исследования позволили оценить уровень генетического  полиморфизма  в 
изученных сортах и указывают на то, что использованные маркеры являются информативными. 
Были отобраны полиморфные маркеры для следующих работ по изучению генетического 
разнообразия твердой пшеницы мировой коллекции. Полученная информация будет использована 
в селекционных программах, направленных на повышение урожайности и адаптивности твердой 
пшеницы. 
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Assessment of the genetic diversity of durum wheat cultivars  
(Triticum durum Desf.) using microsatellite markers

Durum wheat (Triticum durum Desf.) is an important crop both in the world and in Kazakhstan. 
Durum wheat is used as a valuable raw material in bakery and pasta production. Effective breeding 
strategies require knowledge of the genetic diversity level of cultivars. Polymorphism of the twenty-nine 
durum cultivars was analyzed using 7 microsatellite markers. The total number of alleles was 20 and 
the effective allele number was an average of 2.8. The average polymorphic information content (PIC) 
value was 0.3658 and ranged from 0.1267 in Xgwm219 to 0.5457 in Xgwm247. The genetic diversity 
indices of Shannon and Nei were equal to 0.7174, 0.4243, respectively. The level of genetic diversity 
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was relatively high. The genetic distance between cultivars was calculated. Also, with the help of mi-
crosatellite markers, a cluster analysis of the studied cultivars was conducted. The results of the study 
make it possible to assess the level of genetic polymorphism in the studied cultivars and indicate that the 
used markers are informative. Polymorphic markers were selected for the following studies on the durum 
genetic diversity. The obtained information will be used in breeding programs aimed at increasing yield 
and adaptability of durum wheat.
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Микросателлиттік маркерлерді пайдалану арқылы қатты бидай  
(Triticum durum Desf.) сорттарының генетикалық алуантүрлілігін бағалау 

 
Қатты бидай (Triticum durum Desf.) әлемде, сонымен қатар, Қазақстанда да маңызды дақыл 

болып табылады. Бидайдың қатты сорттары нан пісіру және макарон өндірісінде құнды шикізат 
ретінде қолданылады. Тиімді селекциялық стратегияларды іске асыру сорттардың генетикалық 
алуантүрлілік деңгейі туралы білімді қажет етеді. Микросателлиттік маркерлердің 7 түрін 
қолдану арқылы қатты бидайдың жиырма тоғыз сорттарының полиморфизмі анықталды. 
Жеті SSR-маркерлер үшін 20 аллель айқындалды, аллельдердің орташа тиімді мөлшері бір 
микросателлиттік локусқа 2,8 аллель. Маркерлердің информативтік индексінің (PIC) орташа 
мәні 0,3658 болды; Xgwm219 үшін 0,1267 бастап Xgwm247 үшін 0.5457 дейін өзгеріп отырды. 
Шеннон және Ней генетикалық алуантүрлілік индекстері есептелді, 0.7174; 0.4243, сәйкесінше. 
Генетикалық алуантүрлілік деңгейі салыстырмалы жоғары болды. Сорттар арасындағы 
генетикалық алуантүрлілік анықталды. Сонымен қатар, микросателлиттік маркерлер арқылы 
зерттелген сорттардың кластерлік талдауы жасалды. Зерттеу нәтижелері зерттелген сорттардағы 
генетикалық полиморфизм деңгейін анықтауға мүмкіндік береді және пайдаланылған 
маркерлердің информативтілігін көрсетеді. Қатты бидайдың генетикалық алуантүрлілігін ары 
қарай зерттеу үшін полиморфтық маркерлер бөлініп алынды. Алынған мәліметтер қатты бидайдың 
өнімділігін және бейімделу қабілетін арттыруға бағытталған селекциялық бағдарламаларда 
қолданылады.   

Түйін сөздер: Triticum durum, генетикалық ресурстар, генетикалық алуантүрлілік, 
микросателлиттер, SSR.

Введение 

Твердая пшеница (Triticum turgidum L. subsp. 
durum, 2�������������������������������������n������������������������������������ = 4��������������������������������x������������������������������� = 28; ������������������������AABB�������������������� геном, 7 гомеологи-
ческих групп, 13 м.п.о.), является тетраплоид-
ным видом пшеницы В мировом масштабе по-
севная площадь под данной культурой занимает 
около 17 млн.га, а производство составляет 37 
млн т. (Zaïm, 2017: 219; Kabbaj, 2017: 1). Несмо-
тря на то, что твердая пшеница выращивается на 
10% от всего объема посевных площадей пше-
ницы, она особенно ценится производителями 
макаронных изделий. В 2017 году производство 
твердой пшеницы в стране составило 540 тыс. 
тонн (https://agrosektor.kz). 

Однако, в феврале 2017 года была принята 
госпрограмма развития Агропромышленного 
Комплекса (АПК) РК, где поставлена задача 

уменьшить посевные площади под пшеницей 
и расширить под масличными и фуражными 
культурами, бобовыми. Однако не было уделе-
но внимания необходимости более широкого 
внедрения твердых сортов пшеницы. На миро-
вом рынке потребность в твердой пшенице толь-
ко растет, а массовое производство возможно 
лишь в нескольких странах и Казахстан – одна 
из них. Необходимо отметить, что Всемирный 
банк в 2003 году подготовил программу «По-
вышение конкурентоспособности сельского хо-
зяйства Казахстана», где прогнозируется риск 
снижения рентабельности производства мягкой 
пшеницы в стране. Это связано с растущей кон-
куренцией производства с соседними странами, 
а также дороговизной транспортировки зерна на 
экспорт. Эксперты видели выход в расширении 
производства твердой пшеницы, переработкой 
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ее на месте и выпуском макарон с последующим 
экспортом в Европу (https://forbes.kz/). Так как 
расширение посевных площадей затруднено, 
наиболее эффективным путем снабжения необ-
ходимым объемом зерна казахстанской твердой 
пшеницы является увеличение урожайности и 
качества зерна. По всему миру проводится ак-
тивная работа по улучшению сортов пшеницы 
по урожайности и качеству зерна (Sukumaran 
S., 2018), устойчивости к болезням (Qureshi, 
2018), засухоустойчивости (Ashe, 2017). Се-
лекция является длительным процессом и 
ДНК-технологии могут оказать помощь в пре-
одолении трудностей и открыть путь для более 
быстрых и эффективных селекционных страте-
гий (Tester, 2010: 821).

Молекулярные маркеры играют все более 
важную роль в селекции сельскохозяйственных 
культур, так как позволяют отобрать большое 
количество растений на ранних этапах селекции, 
сокращая работу по выведению нового сорта на 
несколько лет. Разработаны и успешно применя-
ются различные типы молекулярных маркеров 
для изучения разнообразия сортов и линий рода 
Triticum L. Маркеры на основе (полимеразная 
цепная реакция) ПЦР, такие как RAPD, AFLP и 
SSR���������������������������������������, являются широко используемыми инстру-
ментами для изучения генетического разнообра-
зия и дискриминации сортов твердой и мягкой 
пшеницы (Kudriavtsev, 2003: 1237-46; Melloul, 
2014: 479-488; Yildirim, 2011: 3915-3920, Абуга-
лиева, 2012: 35-45). Как и все эукариотические 
геномы, геном пшеницы содержит класс спец-
ифических нуклеотидных последовательностей, 
называемых микросателлитами, также извест-
ными как простые повторяющиеся последова-
тельности (SSR) (Tautz, 1989: 6463-6471). SSR 
маркеры имеют много преимуществ, являясь 
высокополиморфными, кодоминантными и ин-
формативными (Vieira, 2016: 313), вследствие 
этого используются для изучения генетического 
разнообразия, в генетическом картировании и 
др. (Roder, 1998: 2007-2023; Yildirim, 2011: 3915-
3920). 

В настоящее время работы по изучению по-
лиморфизма твердой пшеницы проводятся по 
всему миру. Так, Henkrar F. с сотр. (Henkrar, 
2016: 134-141) провели оценку генетического 
разнообразия 21 сорта твердой пшеницы се-
лекции Марокко, а также пяти экзотических 
сортов, использующихся в селекционных про-
граммах, с использованием 13 SSR маркеров. 
Общее число аллелей и количество уникаль-

ных аллелей было наивысшим у сортов, выве-
денных до 1990 года и уменьшалось у сортов, 
созданных в течение 1990-2000-х годов, что 
свидетельствует об уменьшении аллельного 
разнообразия в последние годы. Использование 
экзотических линий твердой пшеницы в селек-
ционных программах может увеличить гене-
тическое разнообразие сортов. Полиморфизм 
местных сортов Турции изучен с использовани-
ем 12 SSR-маркеров (Yildirim, 2011: 3915-3920).  
M. Maccaferri с сотр. (Maccaferri, 2003: 783-797) 
оценили генетическое разнообразие сортов твер-
дой пшеницы Италии, Франции, США, ����CYM-
MYT, Туниса по 70 микросателлитным локусам. 
В России была генотипирована коллекция, со-
стоящая из 45 сортов твердой пшеницы с исполь-
зованием 28 �����������������������������   SSR��������������������������   -маркеров. Каждый сорт по-
казал уникальную аллельную комбинацию, что 
позволило использовать данные SSR-маркеры 
для идентификации сортов (Kudryavtsev, 2004: 
1102–1110). Так, Mohler V. с сотр. (Mohler, 
2013:259-263) картировали ген устойчивости к 
мучнистой росе, ����������������������������Pm��������������������������50, расположенный дисталь-
но по отношению к микросателлитному маркеру 
Xgwm294 на длинном плече хромосомы 2А. В 
исследовании �����������������������������������Li��������������������������������� с сотр. (�����������������������Li���������������������, 2015:1-15) было по-
казано, что маркер Xgwm148-2B ассоциирован с 
проявлениями признаков «масса тысячи семян», 
«индекс урожайности колоса» и «масса зерен на 
колос». Geng H. с сотр. (Geng, 2012: 568–576) из-
учали влияние липооксигеназной активности на 
цвет и качество пшеницы. ������������������  LOX���������������   ген (обознача-
емый также как ����������������������������   TaLox�����������������������   -����������������������   BI��������������������   ) расположен на хро-
мосоме 4BS. OTL-анализ показал, что TaLox-BI 
тесно связан с ���������������������������   SSR������������������������    локусом ��������������� Xgwm����������� 251, распо-
ложенным на расстоянии 1,8 сМ. В результате 
картирования локусов количественных при-
знаков (QTL) твердой пшеницы (Triticum ����tur-
gidum L.) M. Golabadi с сотр. (Golabadi, 2011: 
207–221) показали, что маркер Xcfa2114-6A был 
ответственен за 20% фенотипической вариации 
индекса урожайности и массы тысячи зерен в 
различных условиях среды. В работе Zhang B. с 
сотр. (Zhang, 2013: 327–338) показано, что локус 
Xgwm11-1B является значимым (P<0.001) для 
высоты растения. Существует необходимость 
оценки генетического разнообразия сортового 
генофонда твердой пшеницы, возделываемой в 
Казахстане.

Целью настоящего исследования было оце-
нить и описать полиморфизм 29 сортов и линий 
твердой пшеницы Казахстана по 7 полиморф-
ным SSR локусам. 
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Материалы и методы исследования

В анализе были использованы 29 сортов 
яровой твердой пшеницы (T. durum Desf�������� .), воз-
делываемых в Казахстане. Среди них 11 сортов, 
зарегистрированных в Государственном реестре 
селекционных достижений, допущенных к ис-
пользованию в Республике Казахстан (Таблица 
1 – Характеристика сортов пшениц, использо-
ванных в анализе). Семена были предоставлены 
Актюбинской и Карабалыкской СХОС (сельско-
хозяйственная опытная станция) МСХ РК.

Выделение ДНК 
Геномную ДНК выделяли из индивидуаль-

ных 4-х-дневных проростков пшеницы (8 про-
ростков на сорт) согласно Dellaporta (Dellaporta, 
1985: 19–21). Качество и количество ДНК оце-
нивали с использованием спектрофотометра Bio 
Rad SmartSpec Plus (Bio-Rad, США) и агарозного 
электрофореза в 1% геле.

Микросателлитный анализ
В настоящем исследовании было использо-

вано 7 пар праймеров (Таблица – 2. Характери-
стика �������������������������������������   SSR����������������������������������   -маркеров, использованных в анали-
зе). 

ПЦР проводили в термоциклере модели 
Veriti (Applied Biosystems, США). Реакционная 
смесь (10 мкл) содержала 2,5 мкл 10х���������Taq������ буфе-
ра, 0,2 мМ каждого dNTP, 1,5 mM MgCl2, 250 
мкМ каждого праймера, 1 ед. Taq-полимеразы 
(Promega, CША) и 50 нг геномной ДНК. 

Программа амплификации включала следу-
ющие циклы: 94 °C – 3 мин; 40 циклов: 94 °C 
– 1 мин; температура отжига (55 или 60 °�������C������ в за-
висимости от праймера) – 1 мин; 72 °C – 2 мин; 
и 72 °C – 10 мин. ПЦР-продукты разделяли 6 % 
полиакриламидном геле в 0,5х TBE-буфере. 

Гели окрашивали в бромистом этидие и ви-
зуализировали в УФ-трансиллюминаторе Gel 
Doc XR+ (Bio-Rad, США). 

Таблица 1 – Характеристика сортов твердой пшеницы, использованных в микросателлитном анализе

Наименование сорта/
линии

Год допуска 
(реестр) Область допуска Оригинатор

Алмаз * Северо-Казахстанская обл. СибНИИСХ (Омская обл.) 

Алтайка 1981 Северо-Казахстанская обл. (СКО) Алтайский НИИ земледелия и селекции 
с.-х. культур

Алтайский янтарь 2006 Восточно-Казахстанская Алтайский НИИ земледелия и селекции 
с.-х. культур

Алтын дала 2010 Костанайская, СКО Карабалыкская СХОС
Асангали 20 2015 Восточно-Казахстанская, Костанайская Карабалыкская СХОС

Гордеиформе 254 2003 Алматинская КазНИИЗиР,
Карагандинская СХОС

Каргала 9 2005 Актюбинская, Атырауская Актюбинская СХОС, КазНИИЗиР
Каргала 34 * * Актюбинская СХОС, КазНИИЗиР 
Каргала 66 * * Актюбинская СХОС

Каргала 69 * Западно-Казахстанская обл., 
Актюбинская область Актюбинская СХОС

Каргала 70 * * Актюбинская СХОС

Каргала 71 * Западно-Казахстанская обл., 
Центральный Казахстан Актюбинская СХОС

Каргала 1409 * * Актюбинская СХОС
Каргала 1411 * * Актюбинская СХОС
Каргала 1514 * * Актюбинская СХОС

Кустанайская 1 * * Карабалыкская СХОС
Костанайская 12 2004 Костанайская Карабалыкская СХОС
Костанайская 52 2000 Костанайская Карабалыкская СХОС

Назаровка * * *
Нурлы * * Карабалыкская СХОС
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Наименование сорта/
линии

Год допуска 
(реестр) Область допуска Оригинатор

Оренбургская 10 1990 Актюбинская, Павлодарская Оренбургский НИИСХ 
Омский рубин 1991 Акмолинская Сибирский НИИСХ

СИД 88 1993 Акмолинская, Костанайская, 
Карагандинская, СКО Карабалыкская СХОС

Саратовская 31 * * *

Харьковская 9 * * Ин-т растениеводства им.  
В.Я. Юрьева НААН

Харьковская 46 1957 Уральский регион ОАО «Элитные семена Южного Урала» и 
ГНУ Башкирский НИИСХ

Харьковская 90 * * Ин-т растениеводства им.  
В.Я. Юрьева НААН

Целиноградская 75 * * *
Чернокосая 20 * * *

Примечание – * – нет данных

Таблица 2 – Характеристика SSR-маркеров, использованных в анализе

Локус SSR Хромосома Мотив Последовательность праймера (5’-3’) Т отжига 
(°C)

Xgwm294 2A (GA)9TA(GA)15 F:5’ GGATTGGAGTTAAGAGAGAACCG 3’
R:5’ GCAGAGTGATCAATGCCAGA 3’ 55

Xcfa-2114 6A (CA)32 F:5’ ATTGGAAGGCCACGATACAC 3’
R:5’ CCCGTCGGGTTTTATCTAGC 3’ 60

Xgwm11 1B (TA)6CATA(CA)19(TA)6 F:5’ GGATAGTCAGACAATTCTTGTG 3’
R:5’ GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC 3’ 50

Xgwm148 2B (CA)22 F:5’ GTGAGGCAGCAAGAGAGAAA 3’
R:5’ CAAAGCTTGACTCAGACCAAA 3’ 60

Xgwm247 3B (GA)24 F:5’ GCAATCTTTTTTCTGACCACG 3’
R: 5’ ATGTGCATGTCGGACGC 3’ 55

Xgwm251 4B (CA)28 F:5’ CAACTGGTTGCTACACAAGCA 3’
R:5’ GGGATGTCTGTTCCATCTTAG 3’ 55

Xgwm219 6B (GA)35 F:5’ GATGAGCGACACCTAGCCTC 3’
R:5’ GGGGTCCGAGTCCACAAC 3’ 60

Примечание – F – прямой, R – обратный

Продолжение таблицы 1

Статистическая обработка результатов
Уровень генетического разнообразия оценива-

ли по Nei и Shennon, с использованием программы 
POPGENE (версия 1.32; Yeh F.C., 1997). Значения 
PIC-индекса (Polymorphism information content) 
рассчитывали с использованием формулы:

где k – число аллелей, Pi и Pj – частота соответ-
ственно i-го и j-го аллеля в популяции.

На основе генетических расстояний по-
строена дендрограмма с использованием ме-
тода Neighbor-joining (NJ) (Saitou, 1987:406–
25) в программе MEGA6 (Tamura, 2011: 
2725–2729). 

Pезультаты исследования и иx обcуждение

Для 7 SSR-маркеров А- и В- генома всего 
идентифицировано 20 аллелей, со средним зна-
чением 2,8 аллеля на локус (Таблица 3. Аллели 
SSR локусов, идентифицированные у 29 сортов 
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твердой пшеницы). На рисунках 1 (Рисунок 1. 
Электрофореграммы сортов твердой пшеницы 
по SSR-маркеру Xgwm247) и 2 (Рисунок – 2. 

Электрофореграммы сортов твердой пшеницы 
по SSR-маркеру Xcfa-2114) представлены при-
меры электрофореграмм.

Количество аллелей варьировало от 2 
(Xgwm148, Xgwm294) до 4 (Xgwm247). При этом 
количество эффективных аллелей варьировало 
от 0,49 до 2,45 со средним значением 1,85 (Та-
блица 4 – Оценка уровня генетического разноо-

М – маркер молекулярного веса, п.о. – пар оснований

Рисунок 1 – Электрофореграмма сортов твердой пшеницы  
по SSR-маркеру Xgwm247 

бразия SSR-локусов у 29 сортов и линий твердой 
пшеницы).

По локусам Xgwm251 и Xgwm148 был обна-
ружен внутрисортовой полиморфизм у Каргала 
34 и Назаровка, соответственно.

Таблица 3 – Аллели SSR локусов, идентифицированные у 29 сортов твердой пшеницы

Сорт 
Маркеры

Xgwm148 Xgwm11 Xcfa-2114 Xgwm251 Xgwm219 Xgwm247 Xgwm294

Оренбургская 10 b c c b a c a

Каргала 1514 b c b a a a a

Каргала 1411 b b a a a a b

Каргала 1409 b b c b a c a

Каргала 71 b b a a a a b

Каргала 70 b b a a a a b

М – маркер молекулярного веса, п.о. – пар оснований

Рисунок 2 – Электрофореграммы сортов твердой пшеницы  
по SSR-маркеру Xcfa-2114 
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Сорт 
Маркеры

Xgwm148 Xgwm11 Xcfa-2114 Xgwm251 Xgwm219 Xgwm247 Xgwm294

Каргала 66 b b c a a c a

Каргала 69 b b c a a c a

Каргала 34 a a c b/c b c b

Каргала 9 b c c b a d b

Алмаз b a a b a b a

Алтайка b b c b a a b

Алтайский янтарь a b c c d b a

Алтын дала a b c b a a a

Асангали 20 b b c b a a b

Гордеиформе 254 b b c c a b a

Костанайская 12 a b c b a a b

Кустанайская 1 b b c a a b a

Костанайская 52 b b a a a a b

Назаровка a/b b b b a a a

Нурлы b b c b a a a

Омский рубин b c c b a b a

СИД 88 b b c b a a b

Саратовская 31 a b c b a a a

Харьковская 46 b b a a a a b

Харьковская 9 b b a a a a b

Харьковская 90 b b c a a a b

Целиноградская 75 a b c c a d b

Чернокосая 20 b b c b a a b

Количество аллелей 2 3 3 3 3 4 2

Продолжение таблицы 3

Информационный индекс Шеннона варьи-
ровал в пределах 0.2988-1.1037, со средним зна-
чением – 0.7174 (Таблица 4 – Оценка уровня 
генетического разнообразия SSR-локусов у 29 
сортов и линий твердой пшеницы). 

Индекс генетического разнообразия Нея в 
среднем составил 0,4243. Это значение было 
ниже в данной работе, в сравнении с другими 
публикациями по твердой пшенице с использо-
ванием SSR (Pasqualone, 1999: 144-147; Marzario, 
2014: 571-575; Henkrar F., 2016: 134-141). Это 
различие, вероятно, может быть объяснено близ-
кородственным происхождением изучаемых со-
ртов и линий казахстанской селекции, и неболь-
шим количеством использованных маркеров.

Среднее значение индекса информативности 
маркеров (����������������������������������   PIC�������������������������������   ) составило 0.3658; варьировав-
шее от 0.1267 (Xgwm219) до 0.5457 (Xgwm247). 

В работе итальянских ученых Pasqualone A. c 
сотр. (Pasqualone, 1999: 144-147) и Marzario S. 
с сотр. (Marzario, 2014: 571-575) среднее значе-
ние PIC равнялось 0.46 и 0.49, соответственно; 
в исследовании генетического разнообразия 
коллекции твердой пшеницы Туниса (Medini, 
2005: 21-31) данный индекс составил 0.72. Полу-
ченное среднее значение PIC предполагает, что 
использованные SSR являются эффективными 
маркерами; учитывая, что маркеры со значени-
ем �������������������������������������  PIC����������������������������������  >0,5 считаются высокоинформативны-
ми; 0,5>PIC>0,25 – информативными; PIC≤0.25 
– незначительно информативными (Botstein D., 
1980: 314-331).

Дендрограмма, построенная с помощью NJ-
метода, сгруппировала генотипы на 5 групп (Ри-
сунок – 3. Дендрограмма сходства и различия 29-
ти сортов твердой пшеницы по 7 SSR локусам). 
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Таблица 4 – Оценка уровня генетического разнообразия SSR-локусов у 29 сортов и линий твердой пшеницы

Локус na* ne* I* Nei* PIC*
Xgwm148 2 1,5333 0,5321 0,3478 0.2873
Xgwm11 3 1,5319 0,6415 0,3472 0.3171

Xcfa-2114 3 1,8565 0,7838 0,4614 0.4010
Xgwm251 3 2,4483 0,9695 0,5916 0.5082
Xgwm219 3 1,1505 0,2988 0,1308 0.1267
Xgwm247 4 2,4519 1,1037 0,5922 0.5457
Xgwm294 2 1,9976 0,6926 0,4994 0.3747

Mean 2.8571 1,8529 0,7174 0,4243 0.3658
St. Dev 0,6901 0,4887 0,2687 0,1639 0.1412

Примечание: * – na – количество аллелей на локус; ne – эффективное количество аллелей; I – информационный индекс 
Шеннона; Nei – индекс разнообразия Нея; PIC – индекс информативности маркеров; Mean – среднее значение; St.Dev. – 
стандартное отклонение

Рисунок 3 – Дендрограмма сходства и различия 29-ти сортов твердой пшеницы по 7 SSR локусам 
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Экспериментальные исследования показали, 
что SSR-маркеры твердой пшеницы достаточно 
полиморфны и могут быть использованы в ка-
честве инструмента для идентификации сортов. 
Они играют важную роль в изучении чистоты и 
гетерогенности сортов. SSR-маркеры применя-
ются для генетической паспортизации сортово-
го генофонда, что может быть использовано в 
области охраны интелектуальной собственности 
на селекционные достижения и защиты прав 
селекционеров, повышения конкурентоспособ-
ности сортов. Несомненно, необходимы даль-
нейшие исследования по генетическим ресурсам 
твердой пшеницы отечественной (сортовой ге-
нофонд и перспективные линии) и зарубежной 
селекции с привлечением большего количества 
информативных ДНК-маркеров.

Заключение

Таким образом, коллекция твердой пшеницы 
Казахстана, состоящая из сортов государствен-
ного реестра селекционных достижений и пер-

спективных сортов, была генотипирована с ис-
пользованием 7 полиморфных информативных 
SSR���������������������������������������� маркеров. Были рассчитаны индексы гене-
тического разнообразия Шеннона, Нея и PIC; 
построено филогенетическое древо. Результаты 
данной работы могут быть применены для гене-
тической паспортизации, в селекционных про-
граммах по повышению урожайности и качества 
зерна твердой пшеницы. Данное исследование 
является начальным этапом нашей работы по 
генотипированию и идентификации локусов ко-
личественных признаков компонентов урожай-
ности твердой пшеницы (Triticum durum L.), где 
будут использоваться другие ДНК-маркеры, в 
том числе ��������������������������������� SNP������������������������������ -маркеры, для выявления корре-
ляции «маркер-признак» на основе методологии 
полногеномного анализа ассоциаций.

Работа выполнена в рамках проекта 
AP05131328 «Картирование QTL хозяйственно-
ценных признаков твердой пшеницы ������������Triticum���� ���du-
rum Desf. на основе полногеномных исследований 
ассоциаций» на 2018-2020 гг.
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