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ХРоМосоМоспЕцифічНий МікРосаТЕЛіТНий аНаЛіз 
іНТРоГРЕсивНиХ ЛіНій пшЕНиці М’Якої,  

сТійкиХ До БоРошНисТої Роси

Скриновано інтрогресивні лінії пшениці, стійкі до борошнистої роси, за мікросателітними (SSR) 
локусами з відомою хромосомною локалізацією на семи хромосомах субгеному D пшениці м’якої. По-
рівняльний мікросателітний аналіз спектрів ампліконів сорту Аврора, геномно-заміщених амфіди-
плоїдів Аврозис, Авродес, Авролата та інтрогресивних ліній показав відсутність геномної специ-
фічності для більшості з використаних локусів. Усі вивчені інтрогресивні лінії стосовно 
реципієнтного генотипу Аврора характеризуються алельним поліморфізмом за різною кількістю 
мікросателітних локусів, локалізованих у всіх семи хромосомах субгеному D. Поліморфізм включає 
нові компоненти у спектрах ампліфікації, які відрізняються від компонентів спектрів як Аврори, 
так і геномно-заміщених амфідиплоїдів. За результатами аналізу зроблено припущення щодо мож-
ливого зв’язку генів стійкості з хромосомами гомеологічних груп 3 та 6 у лінії – похідних Авродесу, 
1, 2, 3, 6 – похідних Авролати та групи 2 у похідних Аврозису.
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Найбільш раціональним, природо- та енерго-
зберігальним механізмом захисту рослин, що 
культивуються, від шкідливого впливу захворю-
вань є надання їм генетичної стійкості до збудни-
ків захворювань [1]. На жаль, через процес коево-
люції збудника та хазяйського рослинного виду 
генетична стійкість рослин швидко долається за 
умов їхнього вирощування як монокультури, 
а саме так вирощуються сорти пшениці м’якої [2]. 
Борошниста роса є одним із найбільш шкодочин-
них захворювань пшениці при її культивуванні 
в країнах з помірним кліматом [3]. Захворювання 
викликається облігатним паразитним грибом 
Blumeria graminis (DC) E.O. Speer f. sp. tritici Em. 
Marchal (Bgt) [1]. На сьогодні у пшениці м’якій та 
її родичів локалізовано принаймні 80 генів (але-
лів), які забезпечують стійкість рослин пшениці 
до спор збудника [4], більшість з яких є генами 
вертикальної стійкості R, що мають спеціальну 

назву Pm. Найбільш швидко, через коеволюцію 
геномів збудника та хазяїна, долається система 
захисту, що забезпечується саме генами верти-
кальної стійкості [3,5]. Оскільки перелік генів 
стійкості до борошнистої роси, які є власне пше-
ничними генами, суттєво обмежений [4], в остан-
ні 40 років триває перманентний процес передачі 
до її геному чужинних генів стійкості від дико-
рослих родичів за допомогою методів геномної та 
хромосомної інженерії (огляди [6–8]).

У нашому дослідженні були задіяні інтрогре-
сивні лінії – похідні геномно-заміщених амфіди-
плоїдів Авродесу, Аврозису та Авролати, стійкі 
до борошнистої роси. Геном згаданих амфідипло-
їдів складається з тетраплоїдного компонента 
ААВВ пшениці м’якої сорту Аврора та геномів 
диплоїдних видів егілопсів S (Aegilops speltoides), 
Ssh (Ae. sharonensis) та U (Ae. umbellulata), відпо-
відно. Кожен із видів уже відомий як джерело 
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генів стійкості Pm до борошнистої роси пшениці [6]. 
Сорт Аврора в польових умовах вражається  
борошнистою росою на рівні 3–4 балів. Дослі-
джувані інтрогресивні лінії було створено шля-
хом статевої гібридизації сорту пшениці м’якої 
Аврора з геномно-заміщеними амфідиплоїдами 
з наступним 1–3-кратним беккросуванням їхніх 
гібридів із пшеницею м’якою (Авророю) та само-
запиленнями створених ліній. У результаті отри-
мали лінії з різними чужинними включеннями за 
обсягом хроматину та його гомеологічної належ-
ності [9]. Було зроблено припущення, що стій-
кість досліджуваних ліній до цього захворювання 
забезпечується чужинними генами стійкості, які 
увійшли до складу геномів інтрогресивних ліній 
під час їхнього створення, і постало питання про 
хромосомну локалізацію генів стійкості в різних 
інтрогресивних лініях. У статті наведено резуль-
тати скринування інтрогресивних ліній пшениці, 
стійких до борошнистої роси, за мікросателітни-
ми (SSR) локусами з відомою хромосомною ло-
калізацією на семи хромосомах хромосом субге-
ному D пшениці м’якої.

Матеріали та методи

Рослинний матеріал, використаний у дослі-
дженні: сорт пшениці м’якої Аврора; геномно- 
заміщені амфідиплоїди Аврозис (AABBSshSsh), 
Авролата (AABBUU), Авродес (AABBDD); три 
інтрогресивні лінії – похідні Аврозису; 13 ін-
трогресивних ліній – похідних Авролати; 24 ін-
трогресивні лінії – похідні Авродесу. Обрані 
лінії були стійкими на рівні 7–9 балів за шка-
лою РЕВ [10] та були вивчені раніше щодо на-
явності та гомологічної специфічності чужин-
них включень [9].

ДНК виділяли за модифікованим ЦТАБ-ме-
тодом із листків. ПЛР проводили з ПЛР ДНК 
ліній із праймерами до 44 мікросателітних локу-
сів (SSRs), локалізованих на різних хромосомах 
субгеному D [11–13]. Електрофорез продуктів 
ампліфікацій проводили у 6 % ПААГ у денату-
руючому середовищі (6М сечовини). Результат 
візуалізували за допомогою нітрату срібла.

У ПЛР-суміш (у розрахунку на 30 мкл) для 
кожного зразка вносили 6,96 мкл бідистильованої 
води, 3 мкл 10х буфера для Taq-полімерази, 
1,8 мкл MgCl2 (25 мМ), 3 мкл суміші дезокси-
нуклеотидтрифосфатів (по 2 мМ кожного в 5 мкл 
та 230 мкл бідистильованої води), по 6 мкл кожно-
го праймера, 0,24 мклTaq-полімерази (SibEnzyme, 
5000 u/мл) та 3 мкл зразка ДНК (50 нг/мкл). Умови 
проведення реакції ампліфікації відповідно до ре-
комендацій розробників праймерів. 

Результати та обговорення

Більшість із залучених до дослідження мікро-
сателітних локусів виявили гомеологічну специ-
фічність, а не геномну, задекларовану у статтях 
оригінаторів. З ними були отримані продукти 
ампліфікації для амфідиплоїдів, які не мають  
D геному. Частина праймерів давала продукт 
амплі фікації з ДНК амфідиплоїда, який не відрізня-
ється від Аврори (рис. 1, 4, 8). Можливо, ампліфі-
куються ДНК-послідовності хромосом субгеномів 
А та В. Деякі праймери давали продукт амплі фікації 
з ДНК амфідиплоїда, який відрізнявся від такого 
(таких), властивого ДНК Аврори (рис. 2, 3, 5). 
Можна думати, що ампліфікується ДНК чужинно-
го геному. І третій, теоретично очікуваний варіант 
спектра – відсутність компонентів у ньому, коли 
ампліфікується ДНК амфідиплоїда (рис. 6, 7). 

Рис. 1. Електрофоретичні спектри ліній –  
похідних Аврозису за локусом Xcfd161 (2DL):  

Avrora – сорт пшениці м’якої Аврора;  
A-sis – амфідиплоїд Аврозис; res – номери ліній

Рис. 2. Електрофоретичні спектри ліній –  
похідних Аврозису за локусом Xgwm33 (1DS):  

Av-ra – сорт пшениці м’якої Аврора;  
A-sis – амфідиплоїд Аврозис; res – номери ліній
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Серед усіх досліджуваних мікросателітних ло-
кусів сім виявили свою специфічність до D ге-
ному і не показали продукту із ДНК жодного 
амфідиплоїда. Це локуси: Xcfd56-2DS, Xcfd64-3D, 
Xgwm190-5DS, Xcfd8-5DL, Xcfd60-6DL, 
Xbarc111-7DL, Xbarc53-7DL. До локусів, які 
були виявлені у всіх амфідиплоїдів, належать 
усі досліджувані локуси 1-ї хромосоми 

(Xgwm33, Xcfd92, Xgwm106), 3 локуси на 2D хро-
мосомі (Xcfd43, Xcfd17, Xcfd161), по одному локу-
су на 4-й, 5-й та 7-й хромосомах (Xcfd84-4DL, 
Xwmc434-5DL, Xgwm44-7DS).

Результати скринування стійких ліній показа-
ли, що жодна з них за набором мікросателітних 
локусів не відповідає ані Аврорі, ані відповідно-
му амфідиплоїду. Це свідчить на користь 

Рис. 3. Електрофоретичні спектри ліній – похідних Авродесу за мікросателітним локусом Xcfd43 (2DS):  
Av-ra – сорт пшениці м’якої Аврора; A-des – амфідиплоїд Авродес; res – номери ліній

Рис. 4. Електрофоретичні спектри ліній – похідних Авродесу за мікросателітним локусом Xbarc173 (6DS):  
Av-ra – сорт пшениці м’якої Аврора; A-des – амфідиплоїд Авродес; res – номери ліній

Рис. 5. Електрофоретичні спектри ліній – похідних Авродесу за мікросателітним локусом Xcfd18, локалізованим  
на 5DS хромосомі: Avrora – сорт пшениці м’якої Аврора; A-des – амфідиплоїд Авродес; res – номери ліній

Рис. 6. Електрофоретичні спектри ліній – похідних Авролати за мікросателітним локусом Xbarc111 (7DL):  
Avrora – сорт пшениці м’якої Аврора; Av-lata – амфідиплоїд Авролата; res – номери ліній
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припущення, що в результаті інтрогресії в жод-
ної з ліній не відбулося заміщення цілої хромо-
соми або окремих плечей хромосом на чужинні. 
Характер виявлених поліморфізмів виходить за 
межі очікуваних, притаманних батьківським 
формам, а отже не може бути поясненим лише 
прямою інтрогресією чужинного хроматину до 
геному пшениці м’якої. Імовірно, що частина 
нововиявлених поліморфізмів може бути наслід-
ком внутрішньогеномних змін, генетичних та 
епігенетичних, викликаних «геномним шоком» 
у результаті міжвидової гібридизації, який від-
бувається при створенні гібридів [14–16].

Серед виявлених поліморфізмів, що виходять 
за межі мінливості, окреслених для батьківських 
фенотипів, спостерігали: гетерозиготні спектри 
з наявними компонентами від обох батьківських 
форм (рис. 2, 5, 8); спектри, частково ідентичні 
до одного з батьків, проте з відсутнім одним або 
більше компонентами (рис. 4, 9); окремі спектри 
з новими компонентами, відмінними від обох 
батьківських спектрів (рис. 4, 5, 6, 7); нові гете-
розиготні спектри, які включали компоненти, 
ідентичні одній із батьківських форм, та нові 
компоненти; нуль-алель або повна відсутність 
компонента у спектрі (рис. 1, 2, 3, 5).

Гетерозиготний спектр, якому притаманні 
компоненти, властиві спектрам сорту Аврора та 
відповідному амфідиплоїду, може свідчити про 

стабілізовану успадковану інтрогресію ділянки 
чужинного хроматину у відповідному локусі 
принаймні в одній із гомологічних хромосом. 
Спостереження спектра, повністю ідентичного 
до спектра відповідного амфідиплоїда, також 
можна сприймати як доказ успішної інтрогресії, 
що зачіпає такий мікросателітний локус у відпо-
відних гомологічних хромосомах.

Одним із пояснень зникнення компонента 
(рис. 4, 5, 8) може слугувати досліджена тенден-
ція до елімінації повторюваних тандемних по-
слідовностей ДНК під час стабілізації геномів 
новосформованих гібридів [17]. Нульовий алель 
у спектрі за мікросателітним локусом може бути 
спричинений змінами в нуклеотидних послідов-
ностях, фланкуючих мікросателітний повтор, на 
основі яких синтезуються праймери [18]. Наяв-
ність нового компонента в електрофореграмі 
свідчить про зміну довжини послідовності мі-
кросателіта, що може відбуватися через делеції, 
інсерції або дуплікації, зокрема через активацію 
транспозонів [19]. Враховуючи природу створе-
них ліній, можливими причинами їхніх внутріш-
ньогеномних перебудов можуть бути аберантна 
дія гаметоцидних генів для ліній – похідних Ав-
розису [20,21], та дія генів-супресорів Ph-систе-
ми (Su1-Ph1, Su2-Ph1, QPh.ucd-5S), яка контро-
лює гомологічну кон’югацію хромосом, – для 
ліній – похідних Авродесу [22]. 

Рис. 7. Електрофоретичні спектри ліній – похідних Авролати за мікросателітним локусом Xbarc172 (7DL):  
Avrora – сорт пшениці м’якої Аврора; Av-lata – амфідиплоїд Авролата; res – номери ліній

Рис. 8. Електрофоретичні спектри ліній – похідних Авролати за мікросателітним локусом Xcfd17 (2DS):  
Avrora – сорт пшениці м’якої Аврора; Av-lata – амфідиплоїд Авролата; res – номери ліній
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Під час вивчення ліній – похідних усіх трьох 
амфідиплоїдів – спостерігали велику кількість 
нових алелів, зокрема утворення 0-алелів, коли 
такий алель не був властивий жодному з компо-
нентів вихідного схрещування. Із 44 проаналізо-
ваних поліморфних локусів виникнення нових 
алелів для всіх досліджуваних ліній не спостері-
галося за п’ятьма: Xcfd92-1DS, Xcfd8-5DL, 
Xwmc434-5DL, Xcfd60-6DL, Xcfd41-7DS. Вони 
всі розташовані всередині плечей хромосом.

Три досліджувані лінії – похідні Аврозису – 
res113, res141 та res143 – було проаналізовано за 
44 відібраними мікросателітними маркерами 
(табл. 1). Найбільшим поліморфізмом характери-
зувались SSR-локуси хромосоми 2D з високою 
частотою гетерозиготних спектрів для ДНК ліній. 

Можливо, це пов’язано з тим, що на хромосо-
мі 2S Ae. sharonensis локалізований гаметоцид-
ний ген [23], який міг викликати хромосомні 
перебудови в лініях, що цей ген містили. Зага-
лом, практично для всіх застосованих мікросате-
літних локусів спостерігався індивідуальний 
характер поліморфізму щодо виникнення окре-
мих нових компонентів, або нових компонентів 
на фоні ідентичних батьківським спектрам. 
З отриманих результатів мікросателітного аналі-
зу можна припустити, що лінія res113 має пере-
будови в хромосомах 5DL та 2DL (табл. 1 та 
рис. 9), лінія res141 – у хромосомах 1DS та 2DL, 
лінія res143 – 1DS, 2DL, 5DL та 6DL. Спільною 
для трьох ліній є наявність перебудов плеча 2DL, 
можливо, за участю чужинного хроматину.

Рис. 9. Хромосомна локалізація мікросателітних локусів [11–13]



8 ISSN 2617-4529. Наукові записки НаУКМА. Біологія і екологія. 2019. Том 2

Для ліній – похідних Авродесу (табл. 2) спо-
стерігалось утворення нових гетерозиготних 
спектрів із новими компонентами на фоні компо-
нентів, ідентичних спектру Аврори за 17 локуса-
ми, розташованими на всіх досліджуваних хро-
мосомах. Для більшості ліній – похідних 
Авродесу реєстрували високу частоту наявності 

алеля, ідентичного генотипу Авродесу, за локуса-
ми Xcfd43, розташованого всередині плеча 2DS 
хромосоми; за всіма локусами, специфічними для 
обох плечей хромосоми 3D, за локусами Xwmc285 
та Xwmc399, розташованими всередині короткого 
та довгого плеча 4D хромосоми, відповідно; 
Xcfd95, локалізованого в прицентромерному 

Таблиця 1. Мінливість за SSR-локусами в інтрогресивних лініях – похідних аврозису
алель

SSR-локус Батьківський Новий 0-алель Гетерозигота

SSR-локуси 
локалізовані на 1D

Xgwm33-1DS 1 0 0 2
Xcfd192-1DS 3 0 0 0

Xgwm106-1DS 3 0 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 2D

Xcfd56-2DS 0 3 0 0
Xcfd43-2DS 0 0 0 3
Xcfd17-2DL 3 0 0 0

Xcfd161-2DL 0 0 0 3

SSR-локуси 
локалізовані на 3D

Xcfd152-3D 1 2 0 0
Xcfd55-3D 1 2 0 0

Xcfd141-3D 3 0 0 2
Xcfd64-3D 3 0 0 0
Xcfd34-3D 2 1 0 0

Xcfd201-3D 2 0 0 1
Xcfd223-3D 3 0 0 0
Xcfd9-3D 3 0 0 0

Xcfd211-3D 3 0 0 0
Xwmc552-3D 3 0 0 0
Xgdm72-3D 2 1 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 4D

Xwmc285-4DS 0 0 0 2
Xwmc89-4DS 2 0 0 0
Xcfd106-4DS 3 0 0 0

Xwmc399-4DL 2 0 0 0
Xwmc84-4DL 2 1 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 5D

Xcfd18-5DS 2 0 0 0
Xgwm190-5DS 3 0 0 0
Xcfd189-5DS 0 0 0 2

Xbarc143-5DS 3 0 0 0
Xcfd8-5DL 2 0 0 0

Xwmc434-5DL 2 0 0 0
Xcfd86-5DL 3 0 0 0

Xwmc443-5DL 1+1 1 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 6D

Xbarc173-6DS 2 0 0 1
Xcfd42-6DS 0 1 2 0

Xcfd132-6DS 2 1 0 0
Xbarc196-6DS 2 1 0 0
Xcfd287-6DS 1 2 0 0
Xcfd95-6DL 3 0 0 0
Xcfd60-6DL 2 1 0 0

Xbarc96-6DL 2 1 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 7D

Xwmc506-7DS 3 0 0 0
Xcfd41-7DS 3 0 0 0

Xbarc154-7DS 2 1 0 0
Xgwm44-7DS 2 0 0 1
Xbarc172-7DL 1 2 0 0
Xbarc111-7DL 3 0 0 0
Xbarc53-7DL 3 0 0 0
Xcfd69-7DL 3 0 0 0
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регіоні 6DL хромосоми (табл. 2, рис. 9). Спільни-
ми для множини вивчених ліній – похідних Авро-
десу були зміни в мікросателітній характеристиці 
хромосом 3D та 6D. Це дає підстави припустити, 
що ген стійкості до борошнистої роси від Авроде-
су був перенесений до складу геному інтрогре-
сивних ліній саме в ці хромосоми. 

Результати мікросателітного аналізу ліній – 
похідних Авролати наведено в табл. 3. ДНК ам-
фідиплоїда Авролата не ампліфікувалась із 
праймерами локусів Xcfd56-2D, Xcfd106-1D, 
Xcfd152-3D, Xcfd55-3D, Xcfd141-3D, Xcfd64-3D, 
Xwmc552-3D, Xgdm72-3D, Xgwm190-5DS, 
Xbarc143-5DS, Xcfd8-5DL, Xwmc443-5DS-L, 

Таблиця 2. Мінливість за SSR-локусами в інтрогресивних лініях – похідних авродесу
алель

SSR-локус Батьківський Новий 0-алель Гетерозигота

SSR-локуси 
локалізовані на 1D

Xgwm33-1DS 15 0 0 9
Xcfd192-1DS 24 0 0 0

Xgwm106-1DS 6 0 0 18

SSR-локуси 
локалізовані на 2D

Xcfd56-2DS 16 8 0 0
Xcfd43-2DS 21 0 0 3
Xcfd17-2DL 2 1 1 20
Xcfd161-2DL 3 0 1 20

SSR-локуси 
локалізовані на 3D

Xcfd152-3D 19 5 0 0
Xcfd55-3D 16 4 0 4

Xcfd141-3D 24 0 0 0
Xcfd64-3D 20 4 0 0
Xcfd34-3D 19 5 0 0

Xcfd201-3D 24 0 0 0
Xcfd223-3D 13 1 0 0
Xcfd9-3D 24 0 0 0

Xcfd211-3D 23 1 0 0
Xwmc552-3D 11 13 0 0
Xgdm72-3D 9 13 2 0

SSR-локуси 
локалізовані на 4D

Xwmc285-4DS 12+1 0 2 8
Xwmc89-4DS 17 0 1 5
Xcfd106-4DS 22 2 0 0

Xwmc399-4DL 21 0 2 0
Xwmc84-4DL 17 6 1 0

SSR-локуси 
локалізовані на 5D

Xcfd18-5DS 19 1 2 2
Xgwm190-5DS 18 3 0 3
Xcfd189-5DS 3 0 3 18

Xbarc143-5DS 12 1 0 11
Xcfd8-5DL 24 0 0 0

Xwmc434-5DL 20 0 4 0
Xcfd86-5DL 19 1 3 1

Xwmc443-5DL 5+18 0 0 1

SSR-локуси 
локалізовані на 6D

Xbarc173-6DS 11 7 4 2
Xcfd42-6DS 24 0 0 0

Xcfd132-6DS 20 0 3 1
Xbarc196-6DS 15 7 1 1
Xcfd287-6DS 0 0 0
Xcfd95-6DL 24 0 0 0
Xcfd60-6DL 19 2 3 0

Xbarc96-6DL 17 2 4 1

SSR-локуси 
локалізовані на 7D

Xwmc506-7DS 16 7 1 0
Xcfd41-7DS 17 0 7 0

Xbarc154-7DS 23 1 0 0
Xgwm44-7DS 9 7 1 7
Xbarc172-7DL 9 7 5 3
Xbarc111-7DL 16 8 0 0
Xbarc53-7DL 24 0 0 0
Xcfd69-7DL 21 3 0 0
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Xcfd41-7D, Xbarc111-7D, Xbarc53-7D, Xcfd69-7D 
та по всіх відібраних локусах на хромосомі 6D. 

Серед 13 вивчених ліній часто констатували 
наявність алелів, властивих Авролаті, для локу-
сів Xgwm106-1DS, Xcfd43-2DS, Xcfd17-2DL, 
Xcfd34-3D, Xcfd211-3D, Xcfd42-6D, Xcfd287-6D. 
Для 9 ліній із 13 спостерігали сполучення 2 та 3 

із вказаних хромосомних маркерів. Враховуючи 
ці результати, можна припустити, що до геномів 
ліній-похідних були привнесені або різні гени 
стійкості від U геному, або один і той самий ген 
стійкості, але до різних хромосом пшениці. 

Загалом, порівняльний мікросателітний  
аналіз ДНК інтрогресивних ліній, стійких до 

Таблиця 3. Мінливість за мікросателітними локусами в інтрогресивних лініях – похідних авролати

Хромосома алель
SSR-локус Батьківський Новий 0-алель Гетерозигота

SSR-локуси 
локалізовані на 1D

Xgwm33-1DS 4 2 0 7
Xcfd192-1DS 13 0 0 0

Xgwm106-1DS 9 1 0 3

SSR-локуси 
локалізовані на 2D

Xcfd56-2DS 13 0 0 0
Xcfd43-2DS 4 0 0 9
Xcfd17-2DL 12 0 0 1

Xcfd161-2DL 12 0 1 0

SSR-локуси 
локалізовані на 3D

Xcfd152-3D 10 3 0 0
Xcfd55-3D 4 8 1 0

Xcfd141-3D 13 0 0 0
Xcfd64-3D 11 2 0 0
Xcfd34-3D 7 6 0 0

Xcfd201-3D 13 0 0 0
Xcfd223-3D 13 0 0 0
Xcfd9-3D 13 0 0 0

Xcfd211-3D 11 2 0 0
Xwmc552-3D 7 6 0 0
Xgdm72-3D 8 5 2 2

SSR-локуси 
локалізовані на 4D

Xwmc285-4DS 0 0 1 11
Xwmc89-4DS 11 0 0 1
Xcfd106-4DS 12 0 0 0

Xwmc399-4DL 2 0 0 10
Xwmc84-4DL 12 0 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 5D

Xcfd18-5DS 2 2 0 8
Xgwm190-5DS 12 1 0 0
Xcfd189-5DS 11 0 1 0

Xbarc143-5DS 10 3 0 0
Xcfd8-5DL 13 0 0 0

Xwmc434-5DL 13 0 0 0
Xcfd86-5DL 8 1 4 0

Xwmc443-5DL 13 0 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 6D

Xbarc173-6DS 8 5 0 0
Xcfd42-6DS 9 4 0 0

Xcfd132-6DS 9 4 0 0
Xbarc196-6DS 7 5 0 1
Xcfd287-6DS 13 0 0 0
Xcfd95-6DL 13 0 0 0
Xcfd60-6DL 13 0 0 0

Xbarc96-6DL 6 7 0 0

SSR-локуси 
локалізовані на 7D

Xwmc506-7DS 12 0 1 0
Xcfd41-7DS 13 0 0 0

Xbarc154-7DS 9 3 1 0
Xgwm44-7DS 7 3 3 0
Xbarc172-7DL 10 2 1 0
Xbarc111-7DL 12 1 0 0
Xbarc53-7DL 11 2 0 0
Xcfd69-7DL 13 0 0 0
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борошнистої роси, для всіх груп ліній, похідних 
різних геномно-заміщених амфідиплоїдів, показав 
поліморфізм електрофоретичних спектрів, який 
виходить за межі батьківських форм ініціaльних 
гібридів, які дали початок лініям. Спостерігалися 
спектри, частково ідентичні до спектра одного 
з батьків, проте з відсутнім одним або більше ком-
понентами, окремі спектри з новими компонента-
ми, відмінними від обох батьківських спектрів, 
нові гетерозиготні спектри, які включали компо-
ненти, ідентичні одній із батьківських форм, та 
нові компоненти, нуль-алель або повна відсутність 
компонента у спектрі. Враховуючи, що жодна з до-
сліджуваних ліній за своїм набором мікросателіт-
них локусів за всіма досліджуваними хромосома-
ми не відповідає ані Аврорі, ані амфідиплоїду, від 
якого пішла, можна зробити висновок, що в жодної 
з ліній не відбулося заміщення цілої хромосоми 
або окремих плечей хромосом на чужинні. Отже, 
ті інтрогресії, що відбулися, мають вигляд транс-
локацій. Результати мікросателітного аналізу зі-
ставляли з морфологічною характеристикою ліній 
за низкою ознак, що для них відома хромосомна 
локалізація критичних генів. Це воскова осуга 
(гени локалізовані в хромосомах 1-ї та 2-ї гомеоло-
гічних груп), темне забарвлення зрілого колоса 
(гени локалізовані в хромосомах 1-ї та 5-ї груп), 
жорстка луска та вдавленість основи луски (гени 
локалізовані в хромосомі 2D), наявність остей 
(хромосом 6-ї групи) [24]. Результати такого зі-
ставлення непрямим чином підтверджують зроб-
лений висновок про мозаїчну будову хромосом 
у геномах досліджених ліній із залученням різних 

транслокацій (рекомбінацій) чужинних хромо-
сом із різних гомеологічних груп, а також гомео-
логічну належність цих транслокацій, виявлену 
мікросателітним аналізом. Загалом, на нашу 
думку, мікросателітний аналіз не є надійним ін-
струментом вивчення будови геному інтрогре-
сивних похідних, передовсім через генетичну 
мінливість усередині геномів гібридного похо-
дження, яка знижує діагностичні компетентно-
сті алелів мікросателітних маркерів, властивих 
вихідним компонентам схрещування.

висновки

Досліджені мікросателітні маркери, задекла-
ровані в літературних джерелах як специфічні до 
геному D пшениці м’якої, виявили специфічність 
до відповідних гомеологічних груп у цілому. Всі 
вивчені інтрогресивні лінії стосовно реципієнт-
ного генотипу Аврора характеризуються алель-
ним поліморфізмом за різною кількістю мікроса-
телітних локусів, локалізованих у всіх семи 
хромосомах субгеному D. Поліморфізм включає 
нові компоненти у спектрах ампліфікації, які від-
різняються від компонентів спектрів як Аврори, 
так і геномно-заміщених амфідиплоїдів. Це може 
бути свідченням внутрішньогеномних перебудов 
інтрогресивних ліній. На підставі отриманих ре-
зультатів мікросателітного аналізу висунуто при-
пущення щодо можливого зв’язку генів стійкості 
з хромосомами гомеологічних груп 3 та 6 у лінії – 
похідних Авродесу, 1, 2, 3, 6 – похідних Авролати 
та групи 2 у похідних Аврозису. 
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M. Antonyuk, T. Iefimenko, A. Navalikhina

CHROMOSOME SPECIFIC MICROSATELLITE ANALYSIS OF COMMON 
WHEAT INTROGRESSIVE LINES RESISTANT TO POWDERY MILDEW

Aim. Determine the chromosome localization of introgressions containing alien genes for resistance to 
powdery mildew transferred to the wheat genome from three Aegilops species: Ae. sharonensis, 
Ae. speltoides, and Ae. umbellulata. Methods. Comparative microsatellite analysis of amplicons’ spectra, 
derived from PCR with primers to SSR loci localized on seven chromosomes of wheat D subgenome. 
Results. Spectra of amplification of products with DNA of Aurora cultivar, genome substitution 
amphidiploids Aurosis, Aurodes and Aurolata, using primers to 44 microsatellite loci localized on seven 
chromosomes of common wheat D subgenome have been obtained. Absence of genome specificity has been 
determined for most of the analyzed loci. All the studied introgressive lines have been characterized by 
allele polymorphism for different number of microsatellite loci from all seven chromosomes of D subgenome. 
This polymorphism included new components in amplicons spectra, which have been different from 
components of Aurora and genome substituted amphidiploids. Heterozygous genotypes have been also 
observed. A part of polymorphic loci has been uninformative because the chromosome of genome substituted 
amphidiploid had null-allele for such loci. For specification of the information about homeological identity 
of alien chromatin in resistant lines, genes of morphological traits with known chromosome localization 
have been used. Conclusions. Screening of resistant to powdery mildew wheat introgressive lines for 
microsatellite loci does not allow an unambiguous identification of chromosome localization of resistance 
gene because of high polymorphism of microsatellite loci in the genomes of introgressive lines, and because 
many loci are non-informative. Assumptions have been made about possible connections of resistance 
genes with chromosomes of homeological groups 3 and 6 in lines derived from Aurodes; 1, 2, 3, and 6 – in 
lines derived from Aurolata; and homeological group 2 in lines derived from Aurosis.

Keywords: common wheat, introgressive lines, Aegilops species, powdery mildew, microsatellite 
analysis. 
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