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СЕЛЕКЦІЙНІ АСПЕКТИ ВИКОРИСТАННЯ ГЕНА GPC-B1 В ПОТРІЙНИХ 
СХРЕЩУВАННЯХ ТА ЗАЛУЧЕННЯ ГЕНІВ ВІД AEGILOPS TAUSCHII  

В СКЛАДНИХ СХРЕЩУВАННЯХ ІЗ МІСЦЕВИМИ СОРТАМИ

Я. С. Фанін1, М. А. Литвиненко2, О. О. Молодченкова3, І. А. Міщенко4,  
І. І. Моцний5, А. А. Дуніч6, Л. Т. Міщенко7

У статті розглядаються питання селекції м’якої озимої пшениці з використанням генетичних 
матеріалів, що містять ген GPC-B1, а також генів від Aegilops tauschii. Однією з актуальних про-
блем сучасної селекції є створення сортів пшениці з високим вмістом білка, підвищеною врожай-
ністю та покращеними хлібопекарськими властивостями. Використання генетичної різнома-

нітності дозволяє ефективно підвищувати якість зерна і створювати більш стійкі до біотичних 
і абіотичних факторів навколишнього середовища сорти.

 Польові дослідження проводилися на базі Селекційно-генетичного інституту. Об’єктом дослі-
джень були лінії пшениці, створені шляхом потрійних схрещувань з використанням ліній-но-

сіїв гена GPC-B1 та генів від Aegilops tauschii. Вміст білка в зерні визначали методом К’єльдаля 
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та інфрачервоної спектроскопії. Фізико-хімічні показники зерна досліджували за допомогою 
методу седиментації.

Досліджено 3200 ліній, з яких 216 ліній мали підвищений вміст білка порівняно зі стандарт-
ними сортами. Найбільш перспективними виявилися лінії, що перевищували стандартні за 
вмістом білка на 10–15%, мали кращі фізико-хімічні показники, включаючи показники седи-
ментації та хлібопекарські властивості. З використанням генів GPC-B1 і генів від Aegilops 

tauschii вдалося отримати стабільні генотипи, що поєднують підвищену врожайність з висо-
кою якістю зерна. Вперше проведено комплексне дослідження використання генів  

GPC-B1 та Aegilops tauschii у селекції м’якої пшениці. Результати можуть бути використані 
для створення нових сортів з підвищеним вмістом білка та покращеними хлібопекарськими 
властивостями, що має важливе значення для продовольчої безпеки та аграрного сектору.

Ключові слова: пшениця м’яка озима, генетична різноманітність, білок, селекція, врожайність.

BREEDING ASPECTS OF THE USE OF GPC-B1 GENE IN TRIPLE CROSSES 
WITH AND INVOLVEMENT OF GENES FROM AEGILOPS TAUSCHII  

IN COMPLEX CROSSES WITH LOCAL VARIETIES

Ya. S. Fanin, M. A. Lytvynenko, O. O. Molodchenkova, I. A. Mishchenko, 
I. I. Motsnyi, A. A. Dunich, L. T. Mishchenko

The article discusses the selection of soft winter wheat using genetic materials containing the GPC-B1 
gene and genes from Aegilops tauschii. One of the current issues in modern breeding is the development 
of wheat varieties with high protein content, increased yield, and improved baking properties. Utilizing 

genetic diversity effectively enhances grain quality and creates more resilient varieties to biotic 
and abiotic environmental factors.

The field research was conducted at the Breeding and Genetic Institute. The study objects were 
wheat lines created through triple crosses using lines carrying the GPC-B1 gene and genes from 

Aegilops tauschii. The protein content in the grain was determined using the Kjeldahl method 
and infrared spectroscopy. The physicochemical properties of the grain were examined using 

the sedimentation method.
3200 lines were studied, of which 216 lines showed an increased protein content compared to 

standard varieties. The most promising lines exceeded the standard protein content by 10–15%, 
with better physicochemical properties, including sedimentation and baking properties. The use 

of GPC-B1 and Aegilops tauschii genes resulted in stable genotypes that combine high yield with 
superior grain quality. For the first time, a comprehensive study was conducted on the use of GPC-B1 
and Aegilops tauschii genes in soft wheat breeding. The results can be used to develop new varieties 
with increased protein content and improved baking properties, which is essential for food security 

and the agricultural sector.

Key words: soft winter wheat, genetic diversity, protein, breeding, yield.



174

Ukrainian Journal of Natural Sciences № 10
Український журнал природничих наук № 10

Вступ
Для досягнення якісного стрибка в селек-

ції на високу продуктивність і якість зерна 
пшениці необхідно створювати нові сорти 
рослин, які б об’єднували в одному гено-
типі такі ознаки, як висока продуктивність, 
якість зерна різних напрямів використання 
з комплексною стійкістю до хвороб і шкід-
ників, а також наявністю важливих міне-
ралів і вітамінів. Результативність селекції 
на якість багато в чому залежить від наяв-
ності генетичного матеріалу, який сконцен-
трований у світових колекціях генофонду 
(Шелепов та ін., 2013). Найбільш інтенсивні 
дослідження якості зерна припадають на 
60–80 роки XX ст., які спрямовувались 
переважно на пошук високобілкових гено-
типів у диких видах, таких як Triticum L. 
і Aegilops L. (Скалецька та ін., 2006).

Найбільш результативна робота велась 
в цей час у США та Канаді, де при дослі-
дженнях, результатом експериментів вда-
лось збільшити кількість білка в зерні на 
0,5–3,0% (Забарна, 2013). Було доведено, 
що рівень білка в зерні має полігенний 
характер (Малахова, 2013). На сьогодні 
у всіх хромосомах пшениці знайдені головні 
та мінорні локуси, які впливають на цей 
показник (Бурлака і Сорочинський, 2010).

Відомо, що старіння – це запрограмо-
вана деградація компонентів клітини, що 
робить доступними поживні речовини для 
ремобілізації в насіння. Можливо, ген GPC-
B1 бере участь у контролі цього процесу 
і володіє широким плейотропним ефектом 
(Distelfeld et al., 2004). У зерні рекомбінант-
них інбредних ліній, що несуть алелі від 
DIC, порівняно з лініями, що містять алелі 
від LDN, була виявлена вища концентра-
ція не тільки білка (у середньому на 38%), 
а й цинку (12%), заліза (18%) та марганцю 
(29%). З використанням сучасних техноло-
гій секвенування (Roche 454 pyrosequencing 
та Illumina systems) Д. Канту з колегами 
на 12-й день після цвітіння провели тран-
скрипційний аналіз прапорцевого листка 
у трансгенних ліній сорту Bobwhite у порів-
нянні з не трансгенним контролем, і пока-
зали, що процес старіння рослин пшениці 
пов’язаний із змінами в експресії кількох 
сотень генів. Серед них були гени-транспор-
тери, гени, які беруть участь у фотосинтезі, 
що регулює метаболічні процеси та відпо-
відні реакції на стресори та ін. Різницю за 
рівнем їхньої експресії виявляли задовго 
до появи візуальних симптомів старіння. 
Таким чином, проведені у світі дослідження 

показали, що дія генів GPC, які впливають 
на вміст білка в зерні, проявляється після 
цвітіння, на ранньому етапі старіння рос-
лини, і пов’язане з ремобілізацією поживних 
речовин з вегетативних органів рослини 
у зерно в процесі його наливу (Cantu et al., 
2011).

У Канаді за допомогою створення дига-
плоїдів і використання маркер-контрольова-
ного відбору отримано три комерційні сорти 
ярої м’якої пшениці. Два з них, сорти Lillian 
та Somerset (Fox et al., 2005), відносяться до 
екстрасильних класу канадських західних 
ярих червонозерних сортів, а Burnside – до 
канадських західних надсильних сортів. 
Створені сорти перевищували, або не від-
різнялися за врожайністю від сортів, у яких 
не був маркер гена GPC-B1, але всі вони 
мали вищий вміст білка в зерні (від 13,4 до 
16,1%) і дозрівали на два–три дні раніше. 
Сорт Lillian також містив блок зчеплених 
генів Lr34/Yr18 (хромосома 7D) стійкості 
до бурої та жовтої іржі, мав наповнене сте-
бло і був стійким до пшеничного стеблового 
пильщика Cephus cinctus Nort., поширеного 
у Північній Америці.

Останнім часом для створення нового 
селекційного матеріалу пшениці використо-
вується генетичне різноманіття дикого виду 
Aegilops L. (DD, 2n = 2x = 14), який є донором 
ключового геному D культурної гексаплоїд-
ної пшениці T. aestivum L. і визначає основні 
агрономічні ознаки пшениці, такі як вро-
жайність, якість, стійкість до фітопатогенів 
та екстремальних факторів навколишнього 
середовища, включаючи посуху. Генетична 
мінливість Aegilops L. незрівнянно (у кілька 
тисяч разів) перевищує генетичну різно-
манітність сортів пшениці. На основі бага-
тьох досліджень, A. tauschii найкраще під-
ходить для покращення якості зерна в роді 
Aegilops L. Найефективнішим способом вве-
дення генетичної плазми A. tauschii в куль-
туру є використання штучно створених 
гексаплоїдних синтетиків з геномною фор-
мулою AABBDD (2n = 6x = 42) у схрещуван-
нях з культурною пшеницею, де геноми A 
і B – від твердої пшениці або диких дводоль-
них рослин, а ген D – від ехілопса A. tauschii. 
Доведено, що гексаплоїдна синтетика 
є потужним джерелом покращення куль-
турної пшениці за низкою агрономічних 
ознак, таких як зернова продуктивність, 
стійкість до біотичних та абіотичних факто-
рів, і майже єдиним джерелом покращення 
культурної пшениці за такою стратегічно 
важливою ознакою, як стійкість до посухи 
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(Cox et al., 2017). Крім того, основний донор 
геному D, пшениця A. cylindrica (CCDD,  
2n = 4x = 28), також використовується 
в схрещуваннях з культурною пшеницею.

Так, від гібридів A. geniculate, A. crassa, 
A. triuncialis з сортами м’якої пшениці отри-
мані лінії, які містять більше білка в зерні, 
у порівнянні з пшеницею – на 3–4%, 
а у гібридів A. geniculate x Безоста 1 – на 7%. 
Вміст гліадинів у зерні цих гібридів змен-
шився, тоді як вміст глютенінів збільшився, 
що свідчіть про поліпшення хлібопекарських 
властивостей. Більшість гібридів характери-
зуються кращими фізико-хімічними й тех-
нологічними якостями в порівнянні з пше-
ницею. Лінії, отримані від A.  geniculate, 
мали кращі показники седиментації, якості 
клейковини і маси 1000 зерен (Діденко та 
ін., 2017). Були створені гібриди дісомно-до-
повнені та замішені від A. speltosdes та лінії 
м’якої пшениці з високим вмістом білка 
18–19%, високим вмістом клейковини та 
рівнем седиментації (Моцний та ін., 2021). 

У Селекційно-генетичному інституті – 
Національному центрі насіннєзнавства та 
сортовивчення (СГІ-НЦНС) також займа-
ються створенням та дослідженням інтро-
гресивних ліній на базі A. tauschii. Великий 
об’єм роботи в цьому напрямку проведено 
співробітником відділу загальної та молеку-
лярної генетики к.б.н. Іваном Івановичем 
Моцним. Серед генетичного матеріалу, 
одержаного у його дослідженнях, є інтро-
гресивні лінії з високою стійкістю до хво-
роб, підвищеною врожайністю та масою 
1000 зерен, але головним чином – це підви-
щений вміст білка в зерні та поліпшені його 
хлібопекарські властивості (Моцний та ін., 
2022).

Метою досліджень представлених 
у статті, було встановити ефективність 
добору за вмістом білка в зерні у рекомбі-
нантних лініях, створених від схрещувань 
з донорськими лініями – носіями гена GPC-
B1 та генів від A. tauschii та показати мож-
ливість комбінування в одному генотипі 
ознак з високими показниками вмісту білка 
в зерні, врожайності та хлібопекарських 
властивостей.

Матеріал та методи
Польові дослідження проводилися по чор-

ному пару на дослідній ділянці відділу селек-
ції та насінництва пшениці Селекційно-
генетичного інституту – Національного 
центру насіннєзнавства і сортовивчення.

Селекційні лінії та сорти, що було вико-
ристано у схрещування; 1) сорти м’якої 

озимої пшениці, що використовуються як 
батьківські компоненти у схрещуваннях – 
Куяльник, Нива, Оранта, Кантата, Оптима, 
Наснага, Ветеран, Мелодія, Мудрість, ство-
рені в СГІ-НЦНС, м. Одеса; 2) нові інтро-
гресивні лінії, створені методом віддаленої 
гібридизації у відділі загальної та моле-
кулярної генетики та у відділі генетич-
них основ селекції СГІ-НЦНС: Матеріалом 
для вивчення гена GPC-B1 слугували лінії 
F6 – F7, отримані від схрещування сорту 
T. aestivum Куяльник з лінією-донором гена 
GPC-B1 T. turgidum ssp. dicoccoides, надані 
для дослідження д.б.н. О. І. Рибалкою; мате-
ріалом для вивчення впливу білковозбагаче-
них генів A. tauschii слугували лінії отримані 
від насичених схрещувань адаптованих сор-
тів пшениці Одеська 267, Куяльник, Зміна, 
Ватажок, Віжен, Альбатрос ff, Селенка. 
З мексиканськими елітними синтетиками 
(амфіплоїдами T. durum Desf./Aegilops 
tauschii Coss.) подальші ступінчасті схрещу-
вання отриманих гібридів з сучасними сор-
тами та 4–6 самозапиленнями, проведені 
к.с.-г.н. І.І. Моцним.

Дослідження рекомбінантних ліній від 
схрещувань місцевих сортів з лініями – 
донорами. Закладався дослід за схемою тра-
диційного селекційного процесу. Насіння 
рослин виділені при індивідуальному доборі, 
із гібридних популяцій F 2 за морфологіч-
ними характеристиками. Ці лінії слугували 
вихідним матеріалом для закладки ліній 
F 3, які були початковим об’єктом даних 
досліджень в селекційному розсаднику при 
ширині міжряддя 45 см, довжині рядка 
2,5 м без повторень. Через кожні 20 ліній 
були розміщені сорт – стандарт Куяльник 
та батьківські компоненти. Наступний етап 
досліджень – попереднє сортовипробування 
(ширина міжряддя 30 см, довжина ділянки 
6,8 м). Далі – сортовипробування (ширина 
міжряддя 15 см, довжина ділянки 6,8 м) 
з додаванням двох варіантів доз добрив 
N 60 й N 120. Був закладений дослід кон-
курсного сортовипробування з двома варі-
антами внесення добрив як і попереднього 
року. Спосіб посіву також був у двох варі-
антах: суцільний (ширина міжряддя 15 см), 
розріджений з міжряддям 30 см). Попереднє 
сортовипробування, сортовипробування та 
конкурсне сортовипробування проводилися 
в 3-кратній повторності.

Загальний вміст білка/азоту визначали 
методом К’єльдаля на автоматичному ана-
лізаторі Kjeltec Auto 1030 (“FOSS”) (ДСТУ 
3768–2010. 2010). Загальний вміст білка 
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та фізичні властивості твердості вимірю-
вали за допомогою методу інфрачервоної 
спектроскопії (NIR) (Наконечний і Жиляков, 
2017). Рівень седиментації визначався мето-
дом із попереднім автолізом, зокрема, мето-
дом SDS-30 (Рибалка та ін., 2006). 

Для виявлення вірусів було здійснено 
візуальне обстеження посівів. Відібрані 
проби були проаналізовані в біологічних 
тестах за допомогою рослин-індикато-
рів. Для візуалізації віріонів використову-
вали трансмісійну електронну мікроско-
пію. Серологічні дослідження проводили 
за допомогою імуноферментного аналізу 
з власними та комерційними тест-систе-
мами згідно з рекомендаціями виробника. 
Результати реєстрували на автоматичному 
ІФА-аналізаторі Termo Labsystems Opsis MR 
(США) із програмним забезпеченням Dynex 
Revelation Quicklink при довжинах хвиль 
405/630 нм. Для виділення тотальної РНК 
зі зразків були використані кіти Thermo 
Fisher, Qiagen (Великобританія). Для детек-
ції вірусів методом ЗТ-ПЛР застосовували 
кіт для two-step-RT-PCR (Thermo Fisher).

Дані опрацьовували за допомогою дис-
персійного аналізу за допомогою програм-
ного забезпечення Statistica (StatSoft Inc.). 
Для порівняння середніх значень (X) вико-
ристовували найменшу істотну різницю 
(НІР0,05) і рівень статистичної значущості (p). 
Визначені нами або взяті з літератури показ-
ники наводяться в таблицях і тексті з уніфі-
кованими позначеннями їхньої вірогідності: 
*, ** і *** – вірогідні при p < 0,05, 0,01 і 0,001 
рівні значущості, відповідно.

Результати та їх обговорення
Робота проводилась на залученні в міс-

цевий генофонд генів від A. tauschii через 
складні схрещування та залучення гена 
GPC-B1 потрійним схрещуванням з метою 
досягнути кумулятивного ефекту. Таким 
чином проводився добір з селекційного роз-
садника із 13 гібридних комбінації, до яких 
входили рекомбінантні лінії F3, створені від 
потрійних схрещувань з лініями з геном GPC-
B1 (6 гібридних комбінацій) і лініями-доно-
рами генів високої білковості від A. tauschii 
(7 гібридних комбінацій). Добір рекомбі-
нантних ліній проводився як за морфологіч-
ними ознаками, за вмістом білка та і за про-
явом до вірусних захворювань. З 3200 ліній 
було відібрано за однорідністю морфоло-
гічних ознак 672 лінії, що складає 21% від 
загальної кількості закладених у селекцій-
ному розсаднику. Цей відбір було проана-
лізовано за вмістом білка. За результатами 

аналізу було виявлено 216 ліній, 32,1% від 
загальної кількості ліній, що перевищували 
за вмістом білка сорт-стандарт Куяльник. 
З них 108 ліній, 16% від загальної кількості 
відібраних ліній, перевищували батьківські 
компоненти за цією ознакою. Серед ліній 
з більшим вмістом білка, ніж у батьківських 
компонентів, 49 шт. були створені на базі 
потрійних схрещувань з лініями-носіями 
GPC-B1 і 59 шт. на базі схрещувань з лінія-
ми-носіями генів від A. tauschii (табл. 1).

Для продовження досліджень наступного 
року був закладений дослід із ліній F4 (ПСВ), 
які були представлені в кількості 216 ліній із 
13 гібридних комбінацій (табл. 2). Дослідні 
лінії, як і в попередньому досліді в F4 (ПСВ), 
відбирались за вмістом білка, врожайністю, 
рівнем седиментації та стійкістю до вірус-
них хвороб. Але головним фактором добору 
залишався вміст білка в зерні. В резуль-
таті проведених досліджень було виділено 
104  лінії, що складає 48,1% від загальної 
закладених ліній в досліді, з яких 67 ліній, 
що відповідає 31%, мали вміст білка в зерні 
на рівні сорту-стандарту та 37 ліній, що 
складає 17,1%, мали вміст білка більший, 
ніж батьківські компоненти. Порівнюючи 
лінії з підвищеним вмістом білка і лінії, які 
мали білковість зерна на рівні із стандартом, 
встановили, що різниця між ними складала 
1,1%, що відповідає 9%. 

Лінії з вмістом білка на рівні сорту-стан-
дарту мали врожайність на 0,28 т/га вищу, 
що відповідає 6,4% (табл. 3). Більш суттєва 
різниця була за рівнем седиментації – на 
13,9 мл, що відповідає 25,4%. Також рівень 
седиментації, як і в попередньому досліді, 
мав більш значну диференціацію між 
гібридними комбінаціями. Так, середній 
рівень седиментації з-поміж ліній, створе-
них за потрійними схрещуваннями, склав 
60 і 72,5 мл для ліній з вмістом білка на 
рівні стандарту і високобілкових ліній від-
повідно (табл. 4). Показники рівня седи-
ментації у рекомбінантних лініях, створе-
них від A. tauschii, мали результати на рівні 
51,5–65,4 мл (для ліній з вмістом білка на 
рівні сорту-стандарту і високобілкових ліній 
відповідно).

Ця тенденція спостерігалася і за вро-
жайністю ліній, створених на базі потрій-
них схрещувань: лінії з геном GPC-B1 мали 
в середньому рівень врожайності 5,52 т/га 
для стандартних і 5,10 т/га для високобіл-
кових ліній. У ліній з генами високої білко-
вості від A. tauschii цей показник складав 
5,13 і 4,72 т/га відповідно для стандарт-
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Таблиця 1
Результати добору рекомбінантних ліній F3 від потрійних схрещувань лінії з геном  

GPC-B1 і лініями донорами генів високої білковості від A. tauschii

Гібридна комбінація *
Відібрані лінії Межі мінливості 

вмісту білка в зерні %Стандартні Високобілкові
* % * % max min X

(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Мелодія

60 19 31,6 8 13,3 14,3 11,4 12,9

(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Наснага

62 22 35,4 11 17,7 14,2 10,9 12,6

(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Ветеран

34 10 29,4 5 14,7 14,6 10,8 12,7

(13/11 GPC-B1 х Оптима ) 
х Мудрість

52 17 32,6 8 15,3 13,1 10,8 12,0

(12/61 GPC-B1 х Оптима) 
Мелодія

41 14 34,1 7 17,0 13,7 10,7 12,2

(12/61 GPC-B1 Оптима) х 
Мудрість

60 19 31,6 10 16,6 14,9 11,8 13,4

X, Σ 309 101 32,5 49 15,8 14,1 11,1 12,6

(336ф х 16В241) х 09/
Е212

42 16 38,0 8 19,0 13,5 11,7 12,6

(Зміна х Е175_09) х 
F4Мудрість

47 15 31,9 8 17,0 15,9 12,1 14,0

Куяльник х (1161/16 x 
1102/16)

54 16 29,6 9 16,6 17,1 13,2 15,2

Е234/09 х Мудрість F2 61 19 31,1 8 13,1 13,6 10,6 12,1
Е234/09 х Ера F2 61 19 31,1 8 13,1 13,6 10,6 12,1
(2418/14 х Селянка) х 
(ES25 х Ватажок)

55 14 25,4 8 14,5 14,9 10,4 12,7

(2419/14 х Селянка) х 
(ES25 х Подяка)

42 15 35,7 7 16,6 13,2 10,6 11,9

X, Σ 362 114 31,8 56 15,7 14,3 11,3 12,8

«*» – Кількість ліній, шт.

Таблиця 2
Вміст білка в зерні рекомбінантних ліній (F4 ПСВ) від потрійних схрещувань лінії з геном 

GPC-B1 і лініями донорами генів високої білковості від A. tauschii

Гібридна комбінація

Кількість відібраних 
ліній, шт. Білковість зерна, %

Різниця CV,%Стан-
дартних

Високо- 
білкових

Стан- 
дартних

Високо-
білкових

1 2 3 4 5 6 7
(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Мелодія

6 3 11,3 12,4 +0,9 6,3

(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Наснага

6 3 11,2 12,9 +1,7 4,5

(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Ветеран

6 3 11,6 12,8 +1,2 5,6

(13/11 GPC-B1 х Оптима) 
х Мудрість

5 3 12,4 13,3 +0,9 6,6

(12/61 GPC-B1 х Оптима) 
Мелодія

3 3 12,2 13,1 +0,9 6,3

(12/61 GPC-B1 Оптима) х 
Мудрість

5 2 12,1 13,4 +1,3 7,6

X Σ 31 Σ 17 11,80 12,98 +1,15 6,15
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Таблиця 3
Врожайність рекомбінантних ліній (F4 ПСВ) від потрійних схрещувань ліній з геном  

GPC-B1 і лініями донорами генів високої білковості від A. tauschii

Гібридна комбінація

Кількість відібраних ліній, 
шт.

Врожайність ліній, т/га, 
сер. зн. Різниця CV,%Стан-

дартних
Високо- 
білкових

Стан- 
дартних

Високо-
білкових

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Мелодія

6 3 4,72 4,40 -0,32 5,3

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Наснага

6 3 5,15 5,10 -0,05 5,6

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Ветеран

6 3 5,39 4,95 -0,44 4,4

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима ) х Мудрість

5 3 4,65 4,37 -0,28 5,2

(12/61 GPC-B1 х 
Оптима) Мелодія

3 3 4,73 4,50 -0,23 5,4

(12/61 GPC-B1 
Оптима) х Мудрість

5 2 4,87 4,78 -0,09 6,5

X Σ 31 Σ 17 4,92 4,68 -0,24 5,4

(336ф х 16В241) х 
09/Е212

3 3 4,70 4,65 -0,15 7,6

(Зміна х Е175_09) х 
F4//Мудрість

3 3 4,49 4,34 -0,15 7,3

Куяльник х (1161/16 
x 1102/16)

4 3 4,35 4,29 -0,06 3,6

Е234/09 х Мудрість 
F2

8 3 4,53 4,30 -0,23 11,2

Е234/09 х Ера F2 8 3 4,39 4,04 -0,35 13,4
(2418/14 х Селянка) 
х (ES25 х Ватажок)

4 3 4,48 4,01 -0,47 22,1

(2419/14 х Селянка) 
х (ES25 х Подяка)

5 3 4,27 3,97 -0,30 13,5

X Σ 33 Σ 21 4,57 4,26 -0,2 11,2

1 2 3 4 5 6 7
(336ф х 16В241) х 09/
Е212

3 3 12,5 13,7 +1,2 6,1

(Зміна х Е175_09) х F4//
Мудрість

3 3 12,9 14,1 +1.2 6,4

Куяльник х (1161/16 x 
1102/16)

4 3 12,1 13,2 +1,2 4,6

Е234/09 х Мудрість F2 8 3 11,8 13,3 +1,5 8,2
Е234/09 х Ера F2 8 3 12,6 13,6 +1 5,4
(2418/14 х Селянка) х 
(ES25 х Ватажок)

4 3 12,9 13,4 +0,5 12,1

(2419/14 х Селянка) х 
(ES25 х Подяка)

5 3 13,2 14,0 +0,8 6,5

X Σ 33 Σ 21 12,6 13,6 1,0 7,0

Продовження таблиці 2
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Таблиця 4
Рівень седиментації в зерні рекомбінантних ліній (F4 ПСВ) від потрійних схрещувань 

ліній з геном GPC-B1 і лініями донорами генів високої білковості від A. Tauschii

Гібридна комбінація

Кількість відібраних 
ліній, шт. Рівень седиментації, мл.

Різниця CV,%Стан- 
дартних

Високо- 
білкових

Стан- 
дартних

Високо-
білкових

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Мелодія

6 3 56 72 +16 8,3

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Наснага

6 3 59 74 +15 7,6

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Ветеран

6 3 57 68 +11 6,4

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима ) х Мудрість

5 3 61 75 +14 7,2

(12/61 GPC-B1 х 
Оптима) Мелодія

3 3 62 75 +13 6,5

(12/61 GPC-B1 Оптима) 
х Мудрість

5 2 64 71 +8 4,5

X Σ 31 Σ 17 59,8 72,5 +12,8 6,7

(336ф х 16В241) х 09/
Е212

3 3 54 67 +13 7,6

(Зміна х Е175/09) х 
F4Мудрість

3 3 57 69 +12 6,3

Куяльник х (1161/16 x 
1102/16)

4 3 60 73 +13 7,5

Е234/09 х Мудрість F2 8 3 46 62 +12 6,2
Е234/09 х Ера F2 8 3 44 58 +14 7,4
(2418/14 х Селянка) х 
(ES25 х Ватажок)

4 3 48 64 +16 8,1

(2419/14 х Селянка) х 
(ES25 х Подяка)

5 3 52 65 +13  7,5

X Σ 33 Σ 21 51,6 65,4 13,3 7,2

них і високобілкових ліній. Протилежна 
закономірність спостерігалась за вмістом 
білка: лінії з геном GPC-B1, створені на базі 
потрійних схрещувань, дещо поступалися 
за середнім значенням вмісту білка як для 
стандартних ліній – 11,8 і 12,1%, так і для 
високобілкових ліній – 12,9 і 13,4% відпо-
відно. За проявом вірусних захворювань 
два напрямки селекції не мали суттєвої 
різниці. Отже, порівнюючи два напрями 
підвищення вмісту білка, можна зробити 
висновок, що лінії з геном GPC-B1 пере-
вищують лінії з генами високобілковості 
від A. tauschii за показником седимента-
ції на 16,5%, за врожайністю на 8,2%, але 
поступаються за вмістом білка в зерні на 
9,7%. Серед гібридних комбінацій з генами 
високобілковості від A. tauschii за вмістом 
білка можна відділити такі лінії, як (Зміна/
Е175_09 х F4//Мудрість) і ((2419/14 х  
Селянка) х (ES25 х Подяка)) з середнім вміс-

том білка в зерні у ліній в комбінаціях 14,1% 
і 14,0% відповідно. Серед гібридних попу-
ляцій, створених на базі ліній-донорів GPC-
B1, можна виділити (12/61 GPC-B1 Оптима) 
х Мудрість і (13/11 GPC B1 х Оптима) х 
Мудрість з середнім вмістом білка в зерні 
у ліній в комбінаціях 13,4%.

З отриманих результатів добору реком-
бінантних ліній з донорами гена GPC-B1 та 
генів від A. tauschii (табл. 5) можна зробити 
висновок, що при доборі ліній з підвищеним 
вмістом білка необхідна перевірка у наступ-
них поколіннях для виявлення стабільних за 
цією ознакою генотипів. В цьому переконує 
відсоток кількості ліній з високим вмістом 
білка в зерні на другий рік досліджень. Для 
рекомбінантних ліній, створених на базі 
схрещувань з лініями-носіями гена GPC-B1, 
відсоток ліній, які підтвердили свою висо-
кобілковість в середньому по гібридних 
комбінаціях, був на рівні 16,8%, тобто при-
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близно тільки кожна шоста лінія. Для реком-
бінантних ліній, створених від схрещувань 
з лініями носіями генів від A. tauschii, від-
соток ліній хоча і був вищий – 18,8%, але це 
не мало принципового значення. Тому, для 
повного виявлення кількості та якості тран-
сгресії, рекомбінантні лінії були досліджені 
і наступного року.

За отриманими результатами в групі 
гібридних комбінацій, створених від пар-
них схрещувань, було виділено 27 лінії F5, 
які стабільно по роках мали підвищений 
вміст білка в порівнянні з сортом-стандар-
том та кращим батьківським компонентом 
(див. табл. 1). Це відповідає 5,0% від загаль-
ної кількості ліній (534 шт). Дослідження 
рекомбінантних ліній F5, створених від 

Таблиця 5
Ефективність добору у рекомбінантних ліній пшениці м’якої озимої, створених від 

схрещування місцевих сортів з донорами гена GPC-B1 та генів від A. tauschii на різних 
етапах селекційного процесу, 2021–2022 рр.

Гібридна комбінація СР F3 ПСВ F 4
**** * ** * ** ***

Шт. % Шт. % Шт. % Шт. % %
(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Мелодія

60 19 8 13,3 13,3 6 10,0 3 5,0 15,8

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Наснага

62 22 11 17,7 17,7 6 9,7 3 4,8 13,6

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима) х Ветеран

34 10 5 14,7 14,7 6 17,6 3 8,8 30,0

(13/11 GPC-B1 х 
Оптима ) х Мудрість

52 17 8 15.3 15,3 5 9,6 3 5,8 17,6

(12/61 GPC-B1 х 
Оптима) Мелодія

41 14 7 17,0 17 3 7,3 3 7,3 21,4

(12/61 GPC-B1 
Оптима) х Мудрість

60 19 10 16,7 16,6 5 8,3 2 3,3 10,5

X Σ 309 Σ 101 8,2 15,8 15,8 Σ 29 9,4 Σ 17 5,5 16,8

Е234/09 х Мудрість 
F2

62 20 11 17,7 19 8 12,9 3 4,8 15,0

Е234/09 х Ера F2 61 19 8 13,1 17 8 13,1 3 4,9 15,8
(2418/14 х Селянка) 
х (ES25 х Ватажок)

55 14 8 14,5 16,6 4 7,3 3 5,5 21,4

(2419/14 х Селянка) 
х (ES25 х Подяка)

42 15 7 16,6 13,1 4 9,5 3 7,1 20,0

(336ф х 16В241) х 
09/Е212

42 16 8 19,0 13,1 3 7,1 3 7,1 18,8

(Зміна х Е175_09) х 
F4Мудрість

47 15 8 17,0 14,5 3 6,4 3 6,4 20,0

Куяльник х (1161/16 
x 1102/16)

54 16 9 16,6 16,6 4 7,4 3 5,6 18,8

X Σ 362 Σ 114 8,4 16,4 15,7 Σ 34 9,4 Σ 21 5,8 18,4

Примітка: «*» – Лінії з вмістом білка на рівні стандарту; «**» – Високобілкові лінії;  
«***» – Підтверджені високобілкові лінії; «****» – Кількість відібраних, шт.

потрійних і складних схрещувань, які про-
водилися у 2022/23 вегетаційному році, 
дають можливість порівняти ефективність 
добору між дослідженими групами ліній 
(рис. 1).

За отриманими даними, серед гібридних 
комбінацій, створених від складних схре-
щувань з носіями генів A. tauschii, кількість 
високобілкових ліній від початкових показ-
ників у селекційному розсаднику (363 шт.) 
у конкурсному сортовипробуванні склала 
12 шт., або 3,2% відповідно. По гібридних 
комбінаціях кількість високобілкових ліній 
не перевищувала 2-х шт. на комбінацію, 
відсоток таких ліній від початкової кілько-
сті був у межах 2,3–4,2%. Використання 
ліній-донорів гена GPC-B1 в гібридизації 
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Рис. 1. Порівняння ефективності добору між дослідженими групами гібридних 
комбінацій

Примітка: 1 – 13/11 GPC-B1 х Оптима) х Мелодія; 2 – (13/11 GPC-B1 х Оптима) х Наснага;  
3 – (13/11 GPC-B1 х Оптима) х Ветеран; 4 – (13/11 GPC-B1 х Оптима ) х Мудрість; 5 – (12/61 GPC-B1 
х Оптима) Мелодія; 6 – (12/61 GPC-B1 Оптима) х Мудрість; 7 – Е234/09 х Мудрість F2; 8 – Е234/09 
х Ера F2; 9 – (2418/14 х Селянка) х (ES25 х Ватажок); 10 – (2419/14 х Селянка) х (ES25 х Подяка); 
11 – 336ф/16В241 х 09/Е212; 12 – Зміна/Е175_09 х F4// Мудрість; 13 – Куяльник х (1161/16 x 
1102/16).
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з сортами екстрасильними за якістю зерна 
пшениці забезпечує стабільне проявлення 
високобілковості зерна у лініях в кількості 
10 шт., або 3,4% відповідно. Як і в гібрид-
них комбінаціях від складних схрещувань, 
кількість високобілкових ліній не переви-
щувала 2-х шт. на гібридну комбінацію. 
Відсоток таких ліній від початкової кіль-
кості був у межах 1,6–4,8% залежно від 
гібридної комбінації. Для прискорення 
ідентифікації таких ліній можливе викори-
стання різних екологічних груп чи різних 
агрофонів.

Отже, внаслідок аналізу і добору реком-
бінантних ліній, починаючи з покоління F3, 
у F5 були отримані лінії у кількості 27 шт. 
(5,0%) від парних ліній схрещувань, 10 шт. 
(3,4%) від потрійних схрещувань, 12  шт. 
(3,2%) від складних схрещувань. Ці лінії по 
роках стабільно перевищували за вмістом 
білка сорт-стандарт Куяльник та кращого 
з батьківських компонентів. Такі лінії про-
ходять подальше вивчення в конкурсних 
екологічних сортовипробуваннях та на різ-
них агрофонах, як можливі кандидати для 
передання нового сорту до Державного 
сортовипробування.

Висновки
Для створення не тільки високобілкового 

вихідного матеріалу, а також і сортів, необ-
хідно дотримуватися наступного алгоритму 
дій: 1. Визначення білка з використанням 
інфрачервоного аналізатора на первинних 
ланках селекції (F3) з подальшою перевір-
кою методом К’єльдаля. 2. Визначення рівня 
седиментації методом SDS-30 на первинних 
ланках селекції (F3-5) з подальшою пере-
віркою реологічних властивостей тіста на 
альвіографі (F4-5). 3. Ступень проявлення 
інфекції за морфологічними ознаками на 
первинних ланка та імуноферментний ана-
ліз на пізніх ланках. 

Внаслідок аналізу і добору рекомбінант-
них ліній, починаючи з покоління F3, в F5 
були отримані високобілкові лінії в кілько-
сті 10 шт. (3,4%) від потрійних схрещувань, 
12 шт. (3,2%) від складних схрещувань.

Подяки
Робота виконана за підтримки і фінан-

сування проєкту НФДУ № 2023.03/0244 
«Механізми стійкості економічно важливих 
культур до вірусних хвороб за умов воєн-
ного стану і глобального потепління» кон-
курсу «Передова наука в Україні».
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