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Genetics

ГенетикаенетикаГГенетикаенетика

Âñòóï
Îäíîíóêëåîòèäíèé ïîë³ìîðô³çì (àíãë. 

single nucleotide polymorphism, SNP) º çì³-
íîþ îäíîãî íóêëåîòèäó â ïîñë³äîâíîñò³ ÄÍÊ 
ç³ çâè÷àéíîþ àëüòåðíàòèâîþ ç äâîõ ìîæëè-
âèõ íóêëåîòèä³â ó öüîìó ïîëîæåíí³. Îòæå, 
ïîë³ìîðô³çì âèíèêàº òîä³, êîëè îäèí íóêëåî-
òèä (À, Ò, Ñ àáî G) ó ãåíîì³ àáî ³íø³é ïîñë³-
äîâíîñò³ âèð³çíÿºòüñÿ ì³æ ÷ëåíàìè îäíîãî 
âèäó àáî ì³æ ïàðíèìè õðîìîñîìàìè â ³íäè-
â³äóóìà. Òåõíîëîã³÷íèé ïðîãðåñ ó ñèêâåíó-
âàíí³ òà íàÿâí³ñòü ³íôîðìàö³¿ ùîäî ïîñë³-

äîâíîñòåé ãåíîì³â ïðèçâåëè äî âèÿâëåííÿ é 
ðîçðîáëåííÿ SNP-ìàðêåð³â äëÿ ñ³ëüñüêîãîñ-
ïîäàðñüêèõ êóëüòóð. SNP-ìàðêåðè çíà÷íîþ 
ì³ðîþ çàì³íèëè ìàðêåðè íà îñíîâ³ ïîñë³äîâ-
íîñòåé ïðîñòèõ ïîâòîð³â (àíãë. simple sequ-
ence repeats, SSR) äëÿ ñèêâåíîâàíèõ âèä³â 
ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüêèõ êóëüòóð, çîêðåìà êó-
êóðóäçè. Î÷³êóºòüñÿ, ùî SNP-ìàðêåðè çàì³-
íÿòü ³íø³ òèïè ìîëåêóëÿðíèõ ìàðêåð³â äëÿ 
ãåíîòèïóâàííÿ á³ëüøîñò³ âèä³â ó íàéáëèæ-
÷îìó ìàéáóòíüîìó ó çâ’ÿçêó ç äåäàë³ øèð-
øèì âèêîðèñòàííÿì òåõíîëîã³é ñèêâåíóâàí-
íÿ íàñòóïíîãî ïîêîë³ííÿ [1].

Çàâäÿêè íèçüê³é âàðòîñò³, øèðîê³é ïðåä-
ñòàâëåíîñò³ â ãåíîì³, ëîêóññïåöèô³÷íîñò³, êî-
äîì³íàíòíîñò³, ïðîñòîìó îáë³êó (äîêóìåíòó-
âàííþ), ïîòåíö³àëó äëÿ àíàë³çó ç âèñîêîþ 
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Ìåòà. Çä³éñíèòè îãëÿä ïóáë³êàö³é ùîäî ñóò³ òåõíîëîã³¿ ãåíîòèïóâàííÿ – êîíêóðåíòíî¿ àëåëü-ñïåöèô³÷íî¿ ïîë³ìåðàçíî¿ 
ëàíöþãîâî¿ ðåàêö³¿ (àíãë. competitive allele-specific PCR, íèí³ ìàº íàçâó Kompetitive Allele Specific PCR, KASPTM) òà ¿¿ âè-
êîðèñòàííÿ â ð³çíèõ ãåíåòèêî-ñåëåêö³éíèõ íàïðÿìàõ äîñë³äæåíü (íà ïðèêëàä³ êóêóðóäçè). Ðåçóëüòàòè. Âèñâ³òëåíî ñóòü 
òåõíîëîã³¿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ, éîãî ïåðåâàãè. Ïðåäñòàâëåíî âèìîãè äî ìàòðè÷íî¿ ÄÍÊ, îñê³ëüêè óñï³õ KASP-àíàë³çó 
çàëåæèòü â³ä ¿¿ ÿêîñò³ é ê³ëüêîñò³. Íàâåäåíî ïðèêëàäè ãëîáàëüíèõ ïðîåêò³â ó ñôåð³ ñåëåêö³¿ ðîñëèí äëÿ ï³äâèùåííÿ 
âðîæàéíîñò³, â ÿêèõ âèêîðèñòîâóþòü òåõíîëîã³þ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ. Íà ïðèêëàä³ êóêóðóäçè ïðåäñòàâëåíî ðåçóëüòàòè 
KASP-ãåíîòèïóâàííÿ òà ¿õ âïðîâàäæåííÿ â ñåëåêö³þ é íàñ³ííèöòâî, çîêðåìà, äëÿ âèçíà÷åííÿ ãåíåòè÷íî¿ ³äåíòè÷íîñò³, 
ãåíåòè÷íî¿ ÷èñòîòè, ïåðåâ³ðêè ïîõîäæåííÿ, ìàðêåð-äîïîì³æíîãî äîáîðó òà ³í. Ïðîäåìîíñòðîâàíî, ÿê ãåíîìíèé äîá³ð 
çà òåõíîëîã³ºþ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ ìîæå ñïðèÿòè øâèäêîìó ãåíåòè÷íîìó ïîñèëåííþ ïîñóõîòîëåðàíòíîñò³ ó êóêóðó äçè. 
Øëÿõîì ïîð³âíÿííÿ åôåêòèâíîñò³ ñòâîðåííÿ ë³í³é ç ïåâíèìè îçíàêàìè (íàïðèêëàä, ïîºäíàííÿ âèñîêî¿ âðîæàéíîñò³ 
çåðíà òà ïîñóõîòîëåðàíòíîñò³) ç âèêîðèñòàííÿì ï³äõîä³â òðàäèö³éíî¿ ñåëåêö³¿ (äîá³ð çà ôåíîòèïîì) òà ìîëåêóëÿðíî-
ãåíåòè÷íèõ ìåòîä³â (äîá³ð çà ìàðêåðàìè) äîâåäåíî: äëÿ òîãî, ùîá ðîçêðèòè ïîòåíö³àë ãåíîòèïó ðîñëèíè ó ðàç³ âèêîðè-
ñòàííÿ çâè÷àéíîãî ñàìîçàïèëåííÿ, òåñò-êðîñèíãó é îö³íêè, íåîáõ³äíî ÷îòèðè ñåçîíè (äâà ðîêè çà íàÿâíîñò³ òåïëèöü), 
òîä³ ÿê ó ðàç³ çàñòîñóâàííÿ ìàðêåð³â ïîïóëÿö³þ çáàãàòèëè ö³ëüîâèìè àëåëÿìè çà îäèí ñåçîí. Ïðè öüîìó íå áóëî ïîò-
ðåáè â ñòðåñîâîìó ÷èííèêó. Âèñíîâêè. Òåõíîëîã³ÿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ º âèñîêîòî÷íèì ³ åôåêòèâíèì ³íñòðóìåíòîì 
ñó÷àñíî¿ ãåíåòèêè òà ñåëåêö³¿, ÿêèé óñï³øíî âèêîðèñòîâóþòü äëÿ äîñë³äæåííÿ ãåíåòè÷íî¿ ð³çíîìàí³òíîñò³, ãåíåòè÷íî¿ 
ñïîð³äíåíîñò³, ñòðóêòóðè ïîïóëÿö³é, âèçíà÷åííÿ ãåíåòè÷íî¿ ³äåíòè÷íîñò³, ãåíåòè÷íî¿ ÷èñòîòè, ïåðåâ³ðêè ïîõîäæåííÿ, 
êàðòóâàííÿ ëîêóñ³â ê³ëüê³ñíî¿ îçíàêè, âèçíà÷åííÿ àëåë³â, ìàðêåð-äîïîì³æíîãî äîáîðó, ìàðêåð-äîïîì³æíî¿ ñåëåêö³¿. 
Äîö³ëüíèì ³ ñâîº÷àñíèì º âïðîâàäæåííÿ òåõíîëîã³¿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ â íàø³é êðà¿í³ äëÿ âèð³øåííÿ øèðîêîãî êîëà 
çàâäàíü ñó÷àñíî¿ ãåíåòèêè, ñåëåêö³¿, íàñ³ííèöòâà.
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Ãåíåòèêà

ïðîïóñêíîþ çäàòí³ñòþ é â³äíîñíî íèçüêîìó 
ð³âíþ ïîìèëêè ãåíîòèïóâàííÿ [2, 3], SNP-
ìàðêåðè ñòàëè ïîòóæíèì ³íñòðóìåíòîì äëÿ 
áàãàòüîõ ãåíåòè÷íèõ ³ ñåëåêö³éíèõ ïðîãðàì, 
âêëþ÷àþ÷è õàðàêòåðèñòèêó çàðîäêîâî¿ ïëàç-
ìè (äîñë³äæåííÿ ãåíåòè÷íî¿ ð³çíîìàí³òíîñò³, 
ãåíåòè÷íî¿ ñïîð³äíåíîñò³, ñòðóêòóðè ïîïóëÿ-
ö³é), àíàë³ç êîíòðîëþ ÿêîñò³ (àíãë. quality 
control analysis) (âèçíà÷åííÿ ãåíåòè÷íî¿ ³äåí-
òè÷íîñò³, ãåíåòè÷íî¿ ÷èñòîòè, ïåðåâ³ðêà ïî-
õîäæåííÿ), êàðòóâàííÿ ëîêóñ³â ê³ëüê³ñíî¿ 
îçíàêè (àíãë. quantitative trait loci, QTL), âè-
çíà÷åííÿ àëåë³â (àíãë. allele mining), ìàðêåð-
äîïîì³æíèé áåêêðîñèíã (àíãë. marker-assisted 
backcrossing, MABC), ìàðêåð-äîïîì³æíèé ðå-
êóðåíòíèé äîá³ð (àíãë. marker-assisted recur-
rent selection, MARS), ãåíîìíèé äîá³ð (àíãë. 
genomic selection, GS).

Áåçïåðåðâíèé ïðîãðåñ ó ãåíîìíèõ òåõíîëî-
ã³ÿõ âèñîêî¿ ïðîïóñêíî¿ çäàòíîñò³ ïðèçâ³â äî 
ïîÿâè ÷èñëåííèõ ïëàòôîðì SNP-ãåíîòè ïó-
âàííÿ, ÿê³ êîìá³íóþòü ð³çíîìàí³òí³ õ³ì³÷í³ 
òåõí³êè é òåõí³êè äèñêðèì³íàö³¿ àëåë³â (ðîç-
ùåïëåííÿ åíäîíóêëåàçàìè ðåñòðèêö³¿, ñèêâå-
íóâàííÿ, ã³áðèäèçàö³ÿ ç àëåëü-ñïåöèô³÷íèìè 
çîíäàìè, àëåëü-ñïåöèô³÷íà àìïë³ô³êàö³ÿ, îë³-
ãîíóêëåîòèäíå ë³ãóâàííÿ òà ³í.), ìåòîäè äåòåê-
ö³¿ (êîëîðèìåòð³ÿ, ñïåêòðîìåòð³ÿ, ôëóîðåñöåí-
ö³ÿ, ôëóîðåñöåíòíå ðåçîíàíñíå ïåðåíåñåííÿ 
åíåðã³¿, ôëóîðåñöåíòíà ïîëÿðèçàö³ÿ, õåì³ëþ-
ì³íåñöåíö³ÿ) ³ ôîðìàòè ðåàêö³¿ (ð³äèííîôàçí³, 
òâåðäîôàçí³, ãåëü-åëåêòðîôîðåç, ñèêâåíóâàí-
íÿ íàñòóïíîãî ïîêîë³ííÿ).

Îäí³ºþ ç íàé÷àñò³øå âèêîðèñòîâóâàíèõ óí³-
ïëåêñíèõ ïëàòôîðì SNP-ãåíîòèïóâàííÿ º êîí-
êóðåíòíà àëåëü-ñïåöèô³÷íà ÏËÐ (àíãë. compe-
titive allele-specific PCR) (íèí³ ìàº íàçâó 
Kompetitive Allele Specific PCR, KASPTM) [4].

Ìåòà äîñë³äæåíü – îãëÿä ïóáë³êàö³é ùîäî 
ñóò³ òåõíîëîã³¿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ òà ¿¿ 
âèêîðèñòàííÿ â ð³çíèõ ãåíåòèêî-ñåëåêö³é-
íèõ íàïðÿìàõ äîñë³äæåíü (íà ïðèêëàä³ êó-
êóðóäçè). 

Ðåçóëüòàòè äîñë³äæåíü
Òåõíîëîã³ÿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ, ðîçðîáëå-

íà òà çàïàòåíòîâàíà êîìïàí³ºþ «LGC Geno-
mics» (Âåëèêà Áðèòàí³ÿ) äëÿ âíóòð³øíüîãî 
âèêîðèñòàííÿ, ïåðåòâîðèëàñÿ íà ãëîáàëüíó 
åòàëîííó òåõíîëîã³þ. Âîíà ´ðóíòóºòüñÿ íà ïî-
äîâæåíí³ àëåëü-ñïåöèô³÷íèõ îë³ãîíóêëåîòè-
ä³â òà ôëóîðåñöåíòíîìó (Ôîðñòåð³âñüêîìó) ðå-
çîíàíñíîìó ïåðåíåñåíí³ åíåðã³¿ (àíãë. Förster 
resonance energy transfer, FRET) äëÿ ãåíåðàö³¿ 
ñèãíàëó [5]. FRET – ïðîöåñ, â ÿêîìó â³äáóâà-
ºòüñÿ ïåðåíåñåííÿ åíåðã³¿ â³ä îäíîãî ôëóîðî-
ôîðà äî ³íøîãî: çáóäæóþ÷è îäíó ìîëåêóëó 
(äîíîð), ìîæíà ñïîñòåð³ãàòè ôëóîðåñöåíö³þ 

³íøî¿ (àêöåïòîðà). Äîêëàäíî ïðèíöèï KASP-
ãåíîòè ïóâàííÿ âèêëàäåíî íà ñàéò³ êîìïàí³¿ 
«LGC Genomics» [6].

Çàñòîñîâóþ÷è òåõíîëîã³þ KASP-ãåíî òèïó-
âàííÿ, ìîæíà òî÷íî ³äåíòèô³êóâàòè àëåëü-
íèé ïîë³ìîðô³çì òèïó SNP òà âñòàâêè/äåëå-
ö³¿ (26–200000 ï.í.) áóäü-ÿêèõ òèï³â çðàçê³â 
(ëþäèíà, òâàðèíè, ðîñëèíè, ì³êðîîðãàí³çìè). 
Äî ïåðåâàã â³äíîñÿòü øâèäêèé ðîáî÷èé ïðî-
öåñ – îòðèìàííÿ ðåçóëüòàòó ïðîòÿãîì 1–2 ãî-
äèí, âèñîêà òî÷í³ñòü ³äåíòèô³êàö³¿ SNP 
(> 99,8%), ìîæëèâ³ñòü ëåãêîãî ìàñøòàáóâàí-
íÿ (1–1536000 òî÷îê íà äîáó), âàð³þâàííÿ 
ê³ëüê³ñòþ çðàçê³â òà SNP-ìàðêåð³â. 

Òåõíîëîã³ÿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ º äîñòóï-
íîþ ÿê ïðîäóêò ó âèãëÿä³ âàë³äîâàíèõ òà/
àáî íåâàë³äîâàíèõ íàáîð³â ðåàãåíò³â, à òà-
êîæ ÿê ïîñëóãà ãåíîòèïóâàííÿ (àóòñîðñ³íã) 
÷åðåç ñåðâ³ñí³ ëàáîðàòîð³¿ êîìïàí³¿ «LGC 
Genomics» â Àìåðèö³ òà ªâðîï³. Âèòðàòè íà 
îäèí KASP-àíàë³ç ñòàíîâëÿòü áëèçüêî 15 äî-
ëàð³â ÑØÀ, óçàãàëüíåííÿ ðåçóëüòàò³â ìîæå 
áóòè ïðåäñòàâëåíî íàñòóïíîãî äíÿ (äëÿ ïî-
ð³âíÿííÿ: àíàë³ç çà äîïîìîãîþ ïëàòôîðìè 
GoldenGateTM (Illumina) êîøòóº áëèçüêî 42 
äîëàð³â ÑØÀ ³ òðèâàº áëèçüêî øåñòè òèæ-
í³â).

Óñï³õ KASP-àíàë³çó çàëåæèòü â³ä ÿêîñò³ é 
ê³ëüêîñò³ ìàòðè÷íî¿ ÄÍÊ, ÿêó ìîæíà åêñ-
òðàãóâàòè ç³ çðàçê³â ëèñòÿ (ñâ³æîãî, çàìîðî-
æåíîãî, ë³îô³ë³çîâàíîãî, âèñóøåíîãî) àáî íà-
ñ³ííÿ ç âèêîðèñòàííÿì «äîìàøíüîãî» (çâè÷-
íîãî) ïðîòîêîëó òà «hand made» ðîç÷èí³â àáî 
îäíîãî ç äåê³ëüêîõ êîìåðö³éíî äîñòóïíèõ 
íàáîð³â åêñòðàêö³¿ ÄÍÊ (íàïðèêëàä, Qiagen 
DNeasy plant DNA extraction kit, Nucleon 
PhytoPure system, Promega Wizard genomic 
DNA purification kit, Zymo Research ZR plant/
seed DNA kits, Norgen genomic DNA isolation 
kit, Bioneer ExiPrep plant genomic DNA kit).

Äëÿ ïðîâåäåííÿ ðåàêö³¿ íåîáõ³äíî 5–50 íã 
ÄÍÊ. Îñê³ëüêè KASP íîðìàë³çîâàí³ íà ÄÍÊ 
ëþäèíè (ðîçì³ð ÿäåðíîãî ãåíîìó 3000 Ìï.í.), 
äëÿ àíàë³çó êîæíîãî SNP íåîáõ³äíî ì³í³ìóì 
5 àáî 10 íã ìàòðè÷íî¿ ÄÍÊ (âèçíà÷åíî çà äî-
ïîìîãîþ ôëóîðîñïåêòðîìåòðà áåçêþâåòíîãî 
òèïó NanoDrop àáî ñïåêòðîôîòîìåòðè÷íî íà 
îñíîâ³ àáñîðáö³¿ â³äïîâ³äíî). Äëÿ ãåíîì³â ³í-
øèõ îðãàí³çì³â ïîòð³áíî ðîçðàõîâóâàòè êîí-
öåíòðàö³þ çà ôîðìóëîþ: êîíöåíòðàö³ÿ ÄÍÊ 
= (ãåíîì îðãàí³çìó â ï.í. / 3000 ï.í.) × 5,5. 
Íàïðèêëàä, äëÿ KASP-àíàë³çó öèáóë³ íåîá-
õ³äíà òàêà êîíöåíòðàö³ÿ ÄÍÊ: 16400 Ìï.í. / 
3000 Ìï.í. × 5,5 = 27,5 íã.

×èñòîòà ÄÍÊ ìàº âàæëèâå çíà÷åííÿ, 
îñê³ëüêè íàÿâí³ñòü äîì³øîê ó ÄÍÊ ìîæå íå-
ãàòèâíî âïëèâàòè íà ïðîõîäæåííÿ ïîë³ìå-
ðàçíî¿ ëàíöþãîâî¿ ðåàêö³¿ (ÏËÐ), òîáòî âè-
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ìîãè äî ÷èñòîòè ÄÍÊ º ñòàíäàðòíèìè äëÿ 
ÏËÐ. Äæåðåëîì ÄÍÊ ìîæóòü áóòè ãåíîìíà, 
ì³òîõîíäð³àëüíà ÄÍÊ, ÏËÐ-àìïë³êîíè, ïîâ-
íîãåíîìí³ àìïë³êîíè.

Çàëåæíî â³ä ìåòè äîñë³äæåííÿ, ÄÍÊ ìîæå 
áóòè åêñòðàãîâàíà ç îäí³º¿ ðîñëèíè àáî ñóì³-
ø³ ê³ëüêîõ ðîñëèí. Äëÿ ³íáðåäíèõ ë³í³é, ã³á-
ðèä³â îäèíè÷íîãî ñõðåùóâàííÿ ³ äâîáàòüê³â-
ñüêèõ êàðòîâàíèõ ïîïóëÿö³é çàçâè÷àé çì³-
øóþòü åêâ³âàëåíòí³ ôðàãìåíòè ëèñòÿ 10–15 
ðîñëèí íà çðàçîê äëÿ åêñòðàêö³¿ ÄÍÊ. Äëÿ 
MARS âèêîðèñòîâóþòü ÄÍÊ, âèä³ëåí³ ç ³í-
äèâ³äóàëüíèõ ðîñëèí. Ï³ä ÷àñ KASP-
ãåíîòèïóâàííÿ çðàçê³â ïåðåõðåñíîçàïèëå-
íèõ êóëüòóð ³ ì³ñöåâèõ ðàñ íåîáõ³äíî àáî 
ãåíîòèïóâàòè ÄÍÊ, âèä³ëåíó ç ³íäèâ³äóàëü-
íèõ ðîñëèí, àáî ãåíîòèïóâàòè ùîíàéìåíøå 
÷îòèðè ïîâòîðè ñóì³øåé ÄÍÊ, àáî âèêîíóâà-
òè ê³ëüê³ñíå SNP-ãåíîòèïóâàííÿ [7].

Ùîá ì³í³ì³çóâàòè ïîìèëêè, íåîáõ³äíî àíàë³-
çóâàòè ì³í³ìóì 24 çðàçêè é äâà íåãàòèâí³ 
(áåç ìàòðèö³) êîíòðîë³. Ð³çíèöÿ â ³íòåíñèâ-
íîñò³ ôëóîðåñöåíòíîãî ñèãíàëó ì³æ íàÿâí³ñ-
òþ é â³äñóòí³ñòþ ìàòðè÷íî¿ ÄÍÊ äàº çìîãó 
ï³äâèùèòè âïåâíåí³ñòü ó äîñòîâ³ðíîñò³ ðåçóëü-
òàò³â ãåíîòèïóâàííÿ. Ðåêîìåíäîâàíî òàêîæ 
âêëþ÷àòè ïîçèòèâí³ êîíòðîëüí³ çðàçêè ÄÍÊ 
â³äîìîãî ãåíîòèïó.

Çàëåæíî â³ä ñòóïåíÿ ïåðåâ³ðêè é âèïóñêó äî 
âèêîðèñòàííÿ ìàðêåðè KASP-ãåíîòè ïó âàí íÿ 
ïîòðàïëÿþòü â îäíó ç òðüîõ êàòåãîð³é ïåðå-
â³ðêè êîìïàí³ºþ «LGC Genomics»: (1) «Ò³ëü-
êè ³n silico äèçàéí». Âñ³ äîñë³äæåííÿ âèêî-
íóþòü in silico çà äîïîìîãîþ çàïàòåíòîâàíîãî 
ïðîãðàìíîãî çàáåçïå÷åííÿ ïðîåêòóâàííÿ 
ïðàéìåð³â (Primerpicker). (2) «Ôóíêö³î íàëü-
íî ï³äòâåðäæåíî». Ìàðêåðè ðîçðîáëåíî íà 
çàìîâëåííÿ äëÿ âèêîðèñòàííÿ «ççîâí³». Âíó-
òð³øíþ (In-house) îïòèì³çàö³þ íå ïðîâîäÿòü. 
Åôåêòèâí³ñòü îö³íåíî íà îñíîâ³ çîâ í³øíüîãî 
òåñòóâàííÿ, ÿêå âèêîíóº çàìîâíèê. (3) «Ïîâ-
í³ñòþ ï³äòâåðäæåíî». Åôåê òèâí³ñòü îö³íåíî 
âíóòð³øíüîþ ïåðåâ³ðêîþ, óìîâè îï òè ì³-
çîâàíî äëÿ êîæíîãî ìàðêåðà êîæíîãî ëîêóñó. 
Íà îñíîâ³ á³ëüø ÿê 10-ð³÷íîãî äîñâ³äó êîì-
ïàí³ÿ ãàðàíòóº, ùî íàâ³òü íà íàéíèæ÷îìó 
ð³âí³ ïåðåâ³ðêè (in silico äèçàéí) çíà÷íà 
á³ëüø³ñòü KASP-ìàðêåð³â áóäå äîáðå ïðà-
öþâàòè áåç íåîáõ³äíîñò³ â ïîäàëüø³é îï-
òèì³ çàö³¿.

Òåõíîëîã³ÿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ ìîæå 
áóòè âèêîðèñòàíà äëÿ øèðîêîãî ñïåêòðà âè-
ä³â ðîñëèí, òâàðèí ³ ëþäèíè äëÿ ð³çíèõ ïîò-
ðåá. Òàê, ÷àñòêîâèé ïåðåë³ê îðãàí³çì³â, ùî 
ãåíîòèïîâàíî çà äîïîìîãîþ ö³º¿ òåõíîëîã³¿, 
ì³ñòèòü 78 âèä³â, ñåðåä ÿêèõ – òàê³ âàæëèâ³ 
ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüê³ êóëüòóðè, ÿê ÿ÷ì³íü, 
ðèñ, êóêóðóäçà, áóðÿê, âèíîãðàä, ïåðåöü, êàð-

òîïëÿ, ñîÿ, ñîíÿøíèê, òîìàò. Ñòâîðåíî á³áë³-
îòåêó ç ìàéæå 14 òèñ. ìàðêåð³â ñ³ëüñüêîãîñ-
ïîäàðñüêèõ ðîñëèí, ÿêà ïîñò³éíî ïîïîâíþ-
ºòüñÿ ÿê íîâèìè âèäàìè, òàê ³ íîâèìè ìàð-
êåðàìè.

Êîìïàí³ÿ «LGC Genomics» ïðîïîíóº êîìï-
ëåêñíå ð³øåííÿ ïîñòàâëåíîãî çàâäàííÿ é çà-
áåçïå÷óº íàáîðàìè äëÿ çáîðó çðàçê³â ðîñëèí, 
åêñòðàêö³¿ ÄÍÊ ³ ãåíîòèïóâàííÿ. Ïîñëóãè 
àóòñîðñ³íãó êîìïàí³¿ «LGC Genomics» äàþòü 
çìîãó ñåëåêö³îíåðàì íàâ³òü ó â³ääàëåíèõ ðà-
éîíàõ çàñòîñóâàòè ìàðêåð-äîïîì³æíèé äîá³ð 
(àíãë. marker-assisted selection, MAS). Ïðè 
öüîìó íåìàº îáìåæåííÿ ì³í³ìàëüíîãî çà-
ìîâëåííÿ, ìîæíà çàìîâèòè áóäü-ÿêó ê³ëü-
ê³ñòü ìàðêåð³â ç á³áë³îòåêè.

Òåõíîëîã³þ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ âèêîðèñ-
òîâóþòü ó 312 ãëîáàëüíèõ ïðîåêòàõ ó ãàëóç³ 
ñåëåêö³¿ ðîñëèí äëÿ ï³äâèùåííÿ âðîæàéíîñ-
ò³. Ñåðåä ïàðòíåð³â – òàê³ â³äîì³ ì³æíàðîäí³ 
îðãàí³çàö³¿, ÿê Ïðîäîâîëü÷à ³ ñ³ëüñüêîãîñïî-
äàðñüêà îðãàí³çàö³ÿ Îá’ºä íà íèõ Íàö³é (àíãë. 
Food and Agriculture Organization of the 
United Nations, FAO), Ì³æíàðîäíèé öåíòð ïî-
êðàùåííÿ ïøåíèö³ òà êóêóðóäçè (àíãë. 
International Maize and Wheat Im pro vement 
Center, CIMMYT), Ì³æíàðîäíèé íàóêîâî-äîñ-
ë³äíèé ³íñòèòóò ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüêèõ êóëü-
òóð äëÿ íàï³âïîñóøëèâèõ òðîï³ê³â (àíãë. 
International Crops Research Institute for the 
Semi-Arid Tropics, ICRISAT), ôðàíöóçñüêèé 
Íàö³îíàëüíèé ³íñòèòóò ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñü-
êèõ äîñë³äæåíü (ôð. Institut national de la 
recherche agro nomique, INRA), Êîíñîðö³óì ç 
ïèòàíü ðåë³êòîâèõ àôðèêàíñüêèõ ñ³ëüñüêî-
ãîñïîäàðñüêèõ êóëüòóð (àíãë. African Orphan 
Crops Consor tium, AOCC), Ì³æíàðîäíèé 
öåíòð ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüêèõ äîñë³äæåíü ó 
ïîñóøëèâèõ ðåã³îíàõ (àíãë. International 
Center for Agri cultural Research in the Dry 
Areas, ICARDA) òà ³í. 

KASP-ìàðêåðè êóêóðóäçè. Íàá³ð ç á³ëüø 
í³æ 1200 ôóíêö³îíàëüíî ïåðåâ³ðåíèõ KASP™ 
SNP-ìàðêåð³â äëÿ ãåíîòèïóâàííÿ êóêóðóäçè 
ðîçðîáëåíî äëÿ ïðîãðàì CIMMYT: Ãëîáàëü-
íî¿ ïðîãðàìè êóêóðóäçè (àíãë. Global Maize 
Program) ³ Ïðîãðàìè âèêëèê³â ïîêîë³ííÿ 
(àíãë. Generation Challenge Pro gramme) [8]. 
Ö³ KASP™ SNP-ìàðêåðè áóëè çàñòîñîâàí³ ó 
á³ëüø í³æ 500 ïðîåêòàõ CIMMYT ³ Êîíñóëü-
òàòèâíî¿ ãðóïè ç ì³æíàðîäíèõ ñ³ëüñüêîãîñ-
ïîäàðñüêèõ äîñë³äæåíü (àíãë. Consultative 
Group for International Agricultural Research, 
CGIAR) ó âñüîìó ñâ³ò³. Òåïåð ÷åðåç êîìïàí³þ 
«LGC Genomics» ö³ ìàðêåðè º äîñòóïíèìè 
äëÿ ñï³âòîâàðèñòâà ãåíåòèê³â òà ñåëåêö³îíå-
ð³â êóêóðóäçè, ùîá ïðèñêîðèòè ðîçðîáëåííÿ 
ïîë³ïøåíèõ ñîðò³â øëÿõîì MAS. KASP-ìàð-
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êåðè êóêóðóäçè ïðèçíà÷åí³ äëÿ àíàë³çó òà-
êèõ îçíàê, ÿê ïîñóõîòîëåðàíòí³ñòü, åôåê-
òèâí³ñòü âèêîðèñòàííÿ àçîòó, ñò³éê³ñòü ïðî-
òè á³îòè÷íèõ ñòðåñ³â, òîëåðàíòí³ñòü äî àëþ-
ì³í³þ òà ³í.

SNP-ìàðêåðè êóêóðóäçè ñòâîðåíî íà îñíî-
â³ äàíèõ êàðòóâàííÿ ïðîòè åòàëîííîãî ãåíî-
ìà B73 ³ äîñë³äæåííÿ ùîäî âèçíà÷åííÿ SNP 
â åêñïðåñîâàíèõ ïîñë³äîâíîñòÿõ (àíãë. expres-
sed sequence tag, EST). SNP êàðòîâàí³ ç âè-
êîðèñòàííÿì 284 ïîïóëÿö³é ðåêîìá³íàíòíèõ 
³íáðåäíèõ ë³í³é êóêóðóäçè – IBM (B736×Mo17) 
³ LHRF (F26×F252), 24 ïàòåíòîâàíèõ ñîðò³â 
êîìïàí³¿ «Pioneer» ³ 60 åë³òíèõ ñîðò³â, ï³â-
í³÷íîàìåðèêàíñüêèõ ³ ºâðîïåéñüêèõ ë³í³é, 
òðîï³÷íèõ ë³í³é. Ñåðåä KASP-ìàðêåð³â º òà-
ê³, ùî äåòåêòóþòü SNP ó ãåíàõ, íàïðèêëàä, 
ae1 (amylose extender1), bt2 (brittle endosperm2), 
fea2 (fasciated ear2), glb1 (glo bulin1), kip1 
(knotted interacting protein1), sh1-sh2 (shrun-
ken1), wx1 (waxy1) òà ³í. Íåçâàæàþ÷è íà 
ì³ëüéîíè â³äêðèòèõ â ãåíîì³ êóêóðóäçè SNP, 
â³äíîñíî íåâåëèêà ê³ëüê³ñòü öèõ ïîë³ìîðô³ç-
ì³â º äîñòàòíüîþ äëÿ ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷-
íèõ äîñë³äæåíü òà ñåëåêö³éíèõ ïðîãðàì, ùî 
äàº ìîæëèâ³ñòü äîáðàòè «ãíó÷êèé» íàá³ð âè-
ñîêîåôåêòèâíèõ ìàðêåð³â äëÿ âèêîíàííÿ 
ð³çíîïëàíîâèõ çàâäàíü. Íàïðèêëàä, ñåðåä 
ìàéæå 130 òèñ. îïóáë³êîâàíèõ ìàðêåð³â îá-
ðàíî íàá³ð ç 695 âèñîêîïîë³ìîðôíèõ SNP 
(çíà÷åííÿ ÷àñòîòè ì³íîðíîãî àëåëÿ > 0,3), 
³äåíòèô³êîâàíèõ â åêçîíàõ, 5’ òà 3’ íåòðàíñ-
ëüîâàíèõ ðåã³îíàõ ãåí³â òà êîíâåðòîâàíèõ ó 
ïðîáè ÷îòèðüîõ âèñîêîïðîïóñêíèõ òåõíîëîã³é, 
ó ò. ÷. ³ KASP [9]. «Ãíó÷êèé» íàá³ð 162 SNP, çà 
ÿêèìè â óñ³õ ÷îòèðüîõ ï³äõîäàõ îòðèìàíî äî-
ñêîíàë³ ðåçóëüòàòè ãåíîòèïóâàííÿ, ìîæíà âè-
êîðèñòîâóâàòè äëÿ âèêîíàííÿ ð³çíîïëàíîâèõ 
çàâäàíü. 

Íà â³äì³íó â³ä ÷èïîâèõ ñèñòåì ç ô³êñîâàíè-
ìè ìàðêåðíèìè íàáîðàìè, á³áë³îòåêà KASP-
ìàðêåð³â êóêóðóäçè êîìïàí³¿ «LGC Geno mics» 
äàº ìîæëèâ³ñòü çä³éñíþâàòè ãíó÷êèé âèá³ð 
³íôîðìàòèâíèõ ìàðêåð³â ³ ëåãêó àäàïòàö³þ 
äî ð³çíèõ êîëåêö³é çàðîäêîâî¿ ïëàçìè â äåÿ-
êèõ ñåëåêö³éíèõ ïðîãðàìàõ. Êð³ì òîãî, 
KASP-ãåíîòèïóâàííÿ º åêîíîì³÷íî âèñîêî-
åôåêòèâíèì, çàáåçïå÷óþ÷è âèêîðèñòàííÿ 
òèõ ñàìèõ SNP-ìàðêåð³â ïðîòÿãîì âñ³º¿ ñå-
ëåêö³éíî¿ ïðîãðàìè. 

Àíàë³ç êîíòðîëþ ÿêîñò³ º âàæëèâèì êîì-
ïîíåíòîì ñåëåêö³¿ êóêóðóäçè òà ñèñòåìè íà-
ñ³ííèöòâà é âêëþ÷àº âèçíà÷åííÿ ãåíåòè÷íî¿ 
³äåíòè÷íîñò³, ãåíåòè÷íî¿ ÷èñòîòè, ïåðåâ³ðêó 
ïîõîäæåííÿ [10].

Ï³äòðèìêà ãåíåòè÷íî¿ ÷èñòîòè (ãîìîãåí-
íîñò³) ³íáðåäíî¿ ë³í³¿ é ï³äòâåðäæåííÿ ãåíå-
òè÷íî¿ ³äåíòè÷íîñò³ ò³º¿ ñàìî¿ ³íáðåäíî¿ ë³í³¿, 

ùî ï³äòðèìóºòüñÿ â ð³çíèõ ì³ñöÿõ, º âàæëè-
âèìè ôóíêö³ÿìè êîíòðîëþ ÿêîñò³ â ïðîãðà-
ìàõ ñåëåêö³¿ êóêóðóäçè. ²íáðåäí³ ë³í³¿ ìà-
þòü áóòè ÷èñòèìè é ïîâèíí³ ìàòè âñ³ ò³ îçíà-
êè, ÿê³ äîáèðàâ ñåëåêö³îíåð. Íåâåëèê³ çì³íè 
â ÷àñòîòàõ àëåë³â ìîæóòü â³äáóâàòèñÿ â ïðî-
öåñ³ íàñ³ííèöòâà, ï³äòðèìàííÿ ë³í³¿ â ð³çíèõ 
ì³ñöÿõ, çì³øóâàííÿ ï³ä ÷àñ ï³äòðèìàííÿ òà 
ðîçìíîæåííÿ ë³í³¿ àáî â³ä çàáðóäíåííÿ íà-
ñ³ííÿì ÷è ïèëêîì ³íøèõ çðàçê³â. Àëå ³ñòîò-
í³ çì³íè â ãåíåòè÷í³é ñòðóêòóð³ òàêî¿ ë³í³¿ 
ìîæóòü íåãàòèâíî ïîçíà÷èòèñÿ íà ïðîäóê-
òèâíîñò³, à òàêîæ ïðèçâåñòè äî ïîÿâè «íå-
ïðàâèëüíèõ» ã³áðèä³â àáî ñîðò³â.

Àíàë³ç êîíòðîëþ ÿêîñò³ ìîæå áóòè ðåàë³-
çîâàíèé íà ð³çíèõ åòàïàõ ñåëåêö³éíî¿ ïðî-
ãðàìè (çîêðåìà, â ïåð³îä ñòâîðåííÿ òà ðîç-
ìíîæåííÿ ë³í³é, ïåðåä âèêîðèñòàííÿì ÿê 
áàòüê³âñüêèõ ôîðì) äëÿ îö³íêè îäíîð³äíîñò³, 
ãîìîçèãîòíîñò³ òà ³äåíòè÷íîñò³. ßêùî ðåñóð-
ñè º îáìåæåíèìè, àíàë³ç êîíòðîëþ ÿêîñò³ 
ìîæíà â³äêëàñòè, ïîêè ë³í³¿ íå áóäóòü ðîç-
ìíîæåí³ ó äîñòàòí³é ê³ëüêîñò³. Áàòüê³âñüê³ 
ôîðìè â óñ³õ ñåëåêö³éíèõ ïðîåêòàõ ç íîâèìè 
ðîäîâîäàìè ðåêîìåíäîâàíî ãåíîòèïóâàòè çà 
âèñîêî¿ ù³ëüíîñò³, òîìó îòðèìàí³ ë³í³¿ ìîæ-
íà ïîð³âíÿòè ç áàòüê³âñüêèìè ãåíîòèïàìè 
äëÿ ï³äòâåðäæåííÿ ¿õ ïîõîäæåííÿ. 

Äëÿ êàðòîâàíèõ ïîïóëÿö³é àíàë³ç êîíòðîëþ 
ÿêîñò³ ìàº áóòè çðîáëåíèé øëÿõîì ãåíîòèïó-
âàííÿ áàòüê³âñüêèõ ôîðì ³ F

1
 òèìè ñàìèìè 

SNP-ìàðêåðàìè ç äâîõ ïðè÷èí: (1) ï³äòâåðäè-
òè, ùî F

1
 ì³ñòÿòü «³ñòèíí³» (àíãë. true-to-type) 

àëåë³ â³ä ñâî¿õ áàòüê³â, ³ (2) ïåðåâ³ðèòè ãåíå-
òè÷íó ÷èñòîòó ³íáðåäíèõ áàòüê³âñüêèõ ôîðì. 
Çðàçêè F

1
 ç ³ñòèííèìè áàòüê³âñüêèìè àëåëÿìè 

ùîíàéìåíøå äëÿ 90% SNP-ìàðêåð³â, ÿê³ áóëè 
ïîë³ìîðôíèìè ì³æ áàòüêàìè, ìàþòü áóòè âè-
êîðèñòàí³ â ïîäàëüøîìó, òîä³ ÿê ðåøòà (10%) 
ç íåáàòüê³âñüêèìè àëåëÿìè ìàº áóòè âèäàëåíà. 
²íáðåäí³ áàòüê³âñüê³ ôîðìè, ÿê³ âèêîðèñòîâó-
þòü ó ðîçðîáëåíí³ ïîïóëÿö³¿, ùî êàðòóþòü, 
ìàþòü áóòè ãåíåòè÷íî ÷èñòèìè, òîìó î÷³êó-
ºòüñÿ, ùî ìàéæå çà âñ³ìà ìàðêåðàìè áóäóòü 
âèÿâëåí³ ãîìîçèãîòè.

Ó äîñë³äæåíí³ [11] îö³íþâàëè ãåíåòè÷íó 
³äåíòè÷í³ñòü ñåðåä 2–4 äæåðåë íàñ³ííÿ îä-
í³º¿ é ò³º¿ ñàìî¿ ³íáðåäíî¿ ë³í³¿ êóêóðóäçè, 
îö³íþâàëè ñòóï³íü ãåíåòè÷íî¿ îäíîð³äíîñò³ â 
ìåæàõ ³íáðåäíèõ ë³í³é, âèçíà÷àëè ï³äãðóïè 
âèñîêî³íôîðìàòèâíèõ SNP-ìàðêåð³â äëÿ ðó-
òèííîãî é ìàëîâèòðàòíîãî ãåíîòèïóâàííÿ. 
Âèêîðèñòîâóâàëè 28 ³íáðåäíèõ ë³í³é äëÿ âèâ-
÷åííÿ ãåíåòè÷íî¿ ³äåíòè÷íîñò³ ñåðåä ð³çíèõ 
äæåðåë íàñ³ííÿ øëÿõîì ãåíîòèïóâàííÿ 532 
³ 1065 SNP-ìàðêåðàìè ïëàòôîðì KASPar ³ 
GoldenGate â³äïîâ³äíî. Äîäàòêîâèé íàá³ð 544 
³íáðåäíèõ ë³í³é âèêîðèñòàíî äëÿ âèâ÷åííÿ 
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ãåíåòè÷íî¿ îäíîð³äíîñò³. ×àñòêà àëåë³â, ÿê³ 
â³äð³çíÿëèñÿ ì³æ äæåðåëàìè íàñ³ííÿ ò³º¿ ñà-
ìî¿ ³íáðåäíî¿ ë³í³¿, êîëèâàëàñÿ â³ä 0,1 äî 
42,3%. Äæåðåëà íàñ³ííÿ, ùî ïðîÿâëÿëè âè-
ñîê³ ð³âí³ ãåíåòè÷íèõ â³äñòàíåé, áóëè íåïðà-
âèëüíî ìàðêîâàí³, òîä³ ÿê äæåðåëà ç íèæ÷è-
ìè ð³âíÿìè ð³çíèö³ áóëè çàáðóäíåí³ àáî ïðî-
äîâæóâàëè ðîçùåïëþâàòèñÿ. Ãåíåòè÷íà îä-
íîð³äí³ñòü âàð³þâàëà â³ä 68,7 äî 100% ç 
71,3% ³íáðåäíèõ ë³í³é, ÿê³ ââàæàþòü îäíî-
ð³äíèìè. Íà îñíîâ³ íàáîð³â äàíèõ, îòðèìà-
íèõ äëÿ øèðîêîãî ä³àïàçîíó ðîçì³ð³â âèá³ð-
êè é ð³çíèõ ãåíåòè÷íèõ ôîí³â, àâòîðè ðåêî-
ìåíäóâàëè ï³äãðóïó 50–100 SNP äëÿ ðóòèí-
íîãî é íåäîðîãîãî ãåíîòèïóâàííÿ, ïåðåâ³ðè-
ëè ¿õ â ³íøîìó íàáîð³ ïîäâ³éíèõ ãàïëî¿äíèõ 
òà ³íáðåäíèõ ë³í³é ³ ðîçðîáèëè ïðîòîêîë, 
ÿêèé ìîæå áóòè âèêîðèñòàíèé äëÿ çâåäåííÿ 
äî ì³í³ìóìó ïîìèëîê ó ãåíåòè÷íèõ àíàë³çàõ 
³ ñåëåêö³¿. Òàêèì ÷èíîì, ðîçðîáëåíî ïðîñòèé 
ïðîòîêîë KASP-ãåíî òèïóâàííÿ äëÿ êîíòðî-
ëþ ÿêîñò³ ç âèêîðèñòàííÿì ï³äãðóïè 50–100 
SNP-ìàðêåð³â, îáðàíèõ ñåðåä 532 ³ 1065 SNP-
ïëàòôîðì, äëÿ âèçíà÷åííÿ îäíîð³äíîñò³ 
çðàçêà ³ äëÿ âñòàíîâëåííÿ ãåíåòè÷íî¿ ³äåí-
òè÷íîñò³ ð³çíèõ ïàðò³é íàñ³ííÿ îäí³º¿ é ò³º¿ 
ñàìî¿ ³íáðåäíî¿ ë³í³¿. Êîðåëÿö³¿ ì³æ ï³äãðó-
ïîþ 50–100 SNP-ìàðêåð³â, îáðàíèõ äëÿ ðó-
òèííîãî êîíòðîëþ ÿêîñò³, òà ïëàòôîðìàìè 
532 ³ 1065 SNP-ìàðêåð³â êîëèâàëèñÿ â³ä 0,90 
äî 0,98. 

Çàâäàííÿì äîñë³äæåííÿ [12] áóëî îö³íèòè 
ð³âåíü ãåíåòè÷íî¿ ÷èñòîòè òà ³äåíòè÷íîñò³ 
ì³æ 2–8 äæåðåëàìè íàñ³ííÿ 16 ³íáðåäíèõ ë³-
í³é ç âèêîðèñòàííÿì 191 KASP-ìàðêåðà ³ 
257268 ìàðêåð³â, îòðèìàíèõ çà äîïîìîãîþ 
ãåíîòèïóâàííÿ ÷åðåç ñèêâåíóâàííÿ (àíãë. 
genotyping by sequencing, GBS), òà ïîð³âíÿòè 
êîðåëÿö³þ ì³æ KASP-ìàðêåðàìè íèçüêî¿ 
ù³ëüíîñò³ ³ GBS-ìàðêåðàìè âèñîêî¿ ù³ëü-
íîñò³ â àíàë³ç³ êîíòðîëþ ÿêîñò³. Âñòàíîâëå-
íî, ùî ãåíåòè÷íà ÷èñòîòà â ìåæàõ êîæíîãî 
äæåðåëà íàñ³ííÿ âàð³þâàëà â³ä 49 äî 100% 
ï³ä ÷àñ âèêîðèñòàííÿ KASP-ìàðêåð³â ³ â³ä 74 
äî 100% – äëÿ GBS-ìàðêåð³â. Âñ³ ³íáðåäí³ 
ë³í³¿, îòðèìàí³ ç CIMMYT, êð³ì îäí³º¿, ïî-
êàçàëè 98–100% îäíîð³äíîñò³ íåçàëåæíî â³ä 
òèïó ìàðêåðà. Íàâïàêè, ëèøå 16 ³ 21% çðàç-
ê³â, îòðèìàíèõ ç Åô³îïñüêîãî ³íñòèòóòó 
ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüêèõ äîñë³äæåíü (àíãë. 
Ethiopian Institute of Agricultural Research), 
ïðîäåìîíñòðóâàëè ÷èñòîòó ≥ 95% ó ðàç³ âè-
êîðèñòàííÿ KASP- ³ GBS-ìàðêåð³â â³äïîâ³ä-
íî. Ãåíåòè÷íà â³äñòàíü ì³æ ê³ëüêîìà äæåðå-
ëàìè ò³º¿ ñàìî¿ ë³í³¿ âàð³þâàëà â³ä 0 äî 0,295 
äëÿ KASP-ìàðêåð³â ³ â³ä 0,004 äî 0,230 – äëÿ 
GBS-ìàðêåð³â. Ó ï’ÿòè ë³í³é CIMMYT â³ä-
ñòàíü ê³ëüêîìà äæåðåëàìè ò³º¿ ñàìî¿ ë³í³¿ 

ñòàíîâèëà ≤ 0,05; â ³íøèõ 11 ³íáðåäíèõ ë³-
í³é, âêëþ÷àþ÷è äâ³ CIMMYT ³ äåâ’ÿòü ç Åô³î-
ï³¿, ãåíåòè÷í³ â³äñòàí³ äëÿ äâîõ àáî á³ëüøå 
äæåðåë íàñ³ííÿ áóëè á³ëüøèìè, í³æ î÷³êó-
âàëîñÿ. Êîðåëÿö³ÿ ì³æ 191 KASP- ³ 257268 
GBS-ìàðêåðàìè ñòàíîâèëà 0,88 ï³ä ÷àñ âè-
çíà÷åííÿ ÷èñòîòè ³ 0,93 – ó ðàç³ âñòàíîâëåí-
íÿ ³äåíòè÷íîñò³. Çìåíøåííÿ ê³ëüêîñò³ GBS-
ìàðêåð³â äî 1343 çíèæóâàëî êîåô³ö³ºíò êî-
ðåëÿö³¿ ò³ëüêè íà 0,03. Îòæå, âèÿâëåíî âèñî-
êó íåâ³äïîâ³äí³ñòü ó ãåíåòè÷í³é ÷èñòîò³ òà 
³äåíòè÷íîñò³ çà ïîõîäæåííÿì äæåðåë íàñ³í-
íÿ (óñòàíîâ) íåçàëåæíî â³ä òèïó ïëàòôîðìè 
ãåíîòèïóâàííÿ é ê³ëüêîñò³ ìàðêåð³â, âèêî-
ðèñòàíèõ äëÿ àíàë³çó. Õî÷ ³ áóëè äåÿê³ â³ä-
ì³ííîñò³ ì³æ äàíèìè, îòðèìàíèìè çà äîïî-
ìîãîþ KASP- ³ GBS-ìàðêåð³â, çàãàëüí³ âèñ-
íîâêè, çðîáëåí³ çà ðåçóëüòàòàìè âèêîðèñòàí-
íÿ îáîõ ìåòîä³â, â îñíîâíîìó áóëè ñõîæèìè. 
Öå ÷³òêî äîâîäèòü, ùî ìåíøèé ñóáíàá³ð ïî-
ïåðåäíüî îáðàíèõ ³ âèñîêîÿê³ñíèõ ìàðêåð³â 
º äîñòàòí³ì äëÿ àíàë³çó êîíòðîëþ ÿêîñò³, 
àíàë³ç ìîæíà ëåãêî çðîáèòè çà äîïîìîãîþ 
ïëàòôîðì ãåíîòèïóâàííÿ ç ìàðêåðàìè íèçü-
êî¿ ù³ëüíîñò³, òàêèìè ÿê KASP. 

ßê â³äîìî, â ñåëåêö³¿ ðîñëèí ³íôîðìàö³ÿ 
ïðî ãåíåòè÷í³ â³äñòàí³ ì³æ îêðåìèìè çðàç-
êàìè íåîáõ³äíà ï³ä ÷àñ äîáîðó áàòüê³âñüêèõ 
ãåíîòèï³â äëÿ çàáåçïå÷åííÿ åôåêòèâí³øîãî 
âèêîðèñòàííÿ ãåíåòè÷íî¿ ì³íëèâîñò³. Â äî-
ñë³äæåííÿõ ç àñîö³àòèâíîãî êàðòóâàííÿ º 
âàæëèâîþ ïîïðàâêà íà ñòðóêòóðó ïîïóëÿö³¿, 
ùîá êîíòðîëþâàòè ³äåíòèô³êàö³þ õèáíèõ 
àñîö³àö³é ì³æ ôåíîòèïîì ³ ãåíîòèïîì (ïî-
ìèëêà I òèïó). Â äîñë³äæåíí³ [13] âèâ÷åíî 
ãåíåòè÷íå ð³çíîìàí³òòÿ é ñòðóêòóðó ïîïóëÿ-
ö³¿ â íàáîð³ 132 ³íáðåäíèõ ë³í³é êóêóðóäçè â 
ðàìêàõ Ïðîãðàìè ñåëåêö³¿ ñîðãî òà êóêóðó-
äçè Êîðïîðàö³¿ ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüêèõ äîñë³-
äæåíü Áðàçèë³¿ (ïîðò. Empresa Brasileira de 
Pesquisa Agropecuária, Embrapa). Ãåíîìíó 
ÄÍÊ öèõ ë³í³é ãåíîòèïîâàíî çà 1250 SNP ç 
âèêîðèñòàííÿì òåõíîëîã³¿ KASP-ãåíîòè ïó-
âàííÿ (àóòñîðñ³íã êîìïàí³¿ «LGC Geno mics»). 
Çàãàëîì äëÿ 719 SNP âñòàíîâëåíî ìåíøå 
í³æ 20% íåâ³äïîâ³äíèõ äàíèõ. Êîìïëåêñíèé 
àíàë³ç ñâ³ä÷èòü, ùî öåé íàá³ð ë³í³é êóêóðó-
äçè ñêëàäàºòüñÿ ç ÷îòèðüîõ ñóáïîïóëÿö³é: 
ãðóïà ë³í³é êðåìåíèñòî¿ êóêóðóäçè, ïîâÿçà-
íèõ ç ë³í³ºþ L3, ãðóïà ë³í³é çóáîïîä³áíî¿ 
êóêóðóäçè, ïîâ’ÿçàíèõ ç ë³í³ºþ L228-3, ãðó-
ïà íåäàâíî ðîçðîáëåíèõ çðàçê³â çóáîïîä³áíî¿ 
êóêóðóäçè, ïîâ’ÿçàíèõ ç ë³í³ºþ L371101-2, ³ 
âåëèêà ãðóïà, óòâîðåíà ðåøòîþ ë³í³é. Öå ãðó-
ïóâàííÿ äîáðå óçãîäæóºòüñÿ ç äàíèìè ðî-
äîâîä³â. Ðåçóëüòàòè àíàë³çó ìîæóòü áóòè 
áåçïîñåðåäíüî âèêîðèñòàí³ â ñåëåêö³éíèõ 
ïðîãðàìàõ äëÿ äîñë³äæåííÿ ãåíåòè÷íî¿ ì³í-
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ëèâîñò³ â ìåæàõ ãåòåðîçèñíèõ ãðóï ç ðîçðîá-
ëåííÿ íîâèõ ë³í³é ³ ì³æ ãðóïàìè – äëÿ ñòâî-
ðåííÿ ïåðñïåêòèâíèõ ã³áðèä³â. Êð³ì òîãî, 
îòðèìàíà ³íôîðìàö³ÿ º êîðèñíîþ äëÿ âè-
ïðàâëåííÿ ïîìèëêè òèïó I â àñîö³àòèâíîìó 
êàðòóâàíí³.

Ãåíåòè÷íå ð³çíîìàí³òòÿ ³íáðåäíèõ ë³í³é 
êóêóðóäçè çà KASP-ìàðêåðàìè îö³íåíî â äî-
ñë³äæåííÿõ [14, 15].

Êàðòóâàííÿ QTL âêëþ÷àº ³äåíòèô³êàö³þ 
ï³äãðóïè ìàðêåð³â, ÿê³ çíà÷íîþ ì³ðîþ ïî â’ÿ-
çàí³ ç îäíèì àáî á³ëüøå ëîêóñàìè, ùî âïëè-
âàþòü íà ïðîÿâ ö³ëüîâî¿ îçíàêè. CIMMYT ó 
ñï³âïðàö³ ç íàö³îíàëüíèìè äîñë³äíèöüêèìè 
ñèñòåìàìè ñ³ëüñüêîãî ãîñïîäàðñòâà 14 êðà¿í 
ñóáñàõàðíî¿ Àôðèêè, Ì³æíàðîäíèì ³íñòèòó-
òîì òðîï³÷íîãî ñ³ëüñüêîãî ãîñïîäàðñòâà (àíãë. 
International Institute of Tropical Agriculture, 
IITA), Ôîíäîì àãðàðíèõ òåõíîëî ã³é Àôðèêè 
(àíãë. African Agricultural Technology Foun-
dation, AATF) ³ êîìïàí³ºþ «Monsanto» âèêî-
íóº ïðîåêòè ç³ ñòâîðåííÿ ïîñóõîòîëåðàíòíî¿ 
êóêóðóäçè äëÿ Àôðèêè (àíãë. drought tolerant 
maize for Africa, DTMA) ³ âîäîçáåð³ãàþ÷î¿ 
êóêóðóäçè äëÿ Àôðèêè (àíãë. water-efficient 
maize for Africa, WEMA) ç âèêîðèñòàííÿì 
òðàäèö³éíî¿ ñåëåêö³¿, MARS ³/àáî òðàíñ-
ãåííî¿ òåõíîëîã³¿. Äëÿ MARS-êîìïîíåí òà 
DTMA-ïðîåêòó CIMMYT ïðîâ³â øèðîêî-
ìàñøòàáíó ìóëüòèëîêàö³éíó ïîëüîâó ïåðå-
â³ðêó, KASP-ãåíîòèïóâàííÿ êîæíî¿ ïîïóëÿ-
ö³¿ é ìåòà-àíàë³ç QTL ê³ëüêîõ ïîïóëÿö³é 
[16]. Ïëàòôîðìà KASP äàëà çìîãó ãåíîòèïó-
âàòè áóäü-ÿêó ê³ëüê³ñòü çðàçê³â ç áóäü-ÿêîþ 
ê³ëüê³ñòþ ïîë³ìîðôíèõ SNP áåç íåîáõ³äíîñ-
ò³ ðîçðîáëåííÿ êîíêðåòíèõ ìóëüòèïëåêñíèõ 
íàáîð³â. Òàêîæ âàæëèâèì ìîìåíòîì ïðîåêòó 
º ïðîâåäåííÿ åòàï³â ãåíîòèïóâàííÿ òàê, ùîá 
ìàòè ìîæëèâ³ñòü äîáîðó ðîñëèí äî öâ³ò³ííÿ 
äëÿ ïðèñêîðåííÿ öèêë³â ðåêîìá³íàö³¿.

Äëÿ S-òèïó öèòîïëàçìàòè÷íî¿ ÷îëîâ³÷î¿ ñòå-
ðèëüíîñò³ (Ö×Ñ-S) êóêóðóäçè õàðàêòåðíèì º 
÷àñòêîâå â³äíîâëåííÿ ôåðòèëüíîñò³, ùî 
óñêëàäíþº ¿¿ êîìåðö³éíå çàñòîñóâàííÿ â ñå-
ëåêö³éíèõ ïðîãðàìàõ ç³ ñòâîðåííÿ ã³áðèä³â. 
ßâèùå íåñòàá³ëüíîñò³ ôåðòèëüíîñò³ CMS-S 
êîíòðîëþºòüñÿ íå îñíîâíèì ãåíîì-â³äíîâíè-
êîì ÿäåðíî¿ ôåðòèëüíîñò³ Rf3, à ê³ëüêîìà 
ì³íîðíèìè QTL. Ïðîâåäåíî ñèêâåíóâàííÿ 
ÐÍÊ òà ³äåíòèô³êîâàíî ø³ñòü ïîòåíö³éíî 
àñîö³éîâàíèõ ãåí³â ó QTL ç ì³íîðíèìè åôåê-
òàìè, ùî çóìîâëþþòü íåñòàá³ëüí³ñòü ôåð-
òèëüíîñò³ [17]. Ðåçóëüòàòè ñâ³ä÷àòü, ùî ö³ 
ãåíè ìîæóòü áóòè çàëó÷åí³ â òàê³ á³îëîã³÷í³ 
ïðîöåñè, ÿê äèôåðåíö³àö³ÿ îðãàí³â ³ ðåãóëþ-
âàííÿ ðîçâèòêó êâ³òêè, åíåðãåòè÷íèé ìåòà-
áîë³çì ³ á³îñèíòåç âóãëåâîä³â, ùî ñïðèÿº â³ä-
íîâëåííþ ôåðòèëüíîñò³ ïèëêó â ÷àñòèí³ ðîñ-

ëèí. Çà äîïîìîãîþ KASP-ìàðêåð³â âàë³äîâà-
í³ SNP ³äåíòèô³êîâàíî â äâîõ ïîòåíö³éíèõ 
ãåíàõ, àñîö³éîâàíèõ ç â³äíîâëåííÿì ôåð-
òèëüíîñò³. Îòðèìàí³ äàí³ ñïðèÿþòü ðîçóì³í-
íþ ìîëåêóëÿðíîãî ìåõàí³çìó ÷àñòêîâîãî â³ä-
íîâëåííÿ ôåðòèëüíîñò³ CMS-S ó êóêóðóäçè ³, 
òàêèì ÷èíîì, äàþòü ìîæëèâ³ñòü êîðåãóâàòè 
ïðîãðàìè ñåëåêö³¿.

Çàáîëî÷óâàííÿ º âàæëèâèì àá³îòè÷íèì 
ñòðå ñîì, ùî ïðèçâîäèòü äî çíà÷íèõ âòðàò 
âðîæàþ êóêóðóäçè, âèðîùåíî¿ â ï³âäåíí³é òà 
ï³âäåííî-ñõ³äí³é Àç³¿ ÷åðåç íåð³âíîì³ðíèé 
ðîçïîä³ë îïàä³â. Ùîá êîìïåíñóâàòè çáèòêè, 
çàâäàí³ çàáîëî÷óâàííÿì, íàéåêîíîì³÷í³øèì 
âàð³àíòîì º ãåíåòè÷íå «äîäàâàííÿ» òîëåðàíò-
íîñò³ â ñîðòè, ÿê³ øèðîêî êóëüòèâóþòü ó ö³-
ëüîâèõ àãðîåêîëîã³÷íèõ çîíàõ. Ó äîñë³äæåíí³ 
[18] îö³íåíî ãåíåòè÷íó ì³íëèâ³ñòü ó ïîïóëÿ-
ö³¿ ðåêîìá³íàíòíèõ ³íáðåäíèõ ë³í³é (Ð²Ë), 
îòðèìàíèõ â³ä ñõðåùóâàííÿ ë³í³¿ CAWL-46-3-1, 
òîëåðàíòíî¿ äî çàáîëî÷óâàííÿ, òà åë³òíî¿, àëå 
ñïðèéíÿòëèâî¿ ë³í³¿ CML311-2-1-3. Áóëî âè-
ÿâëåíî çíà÷íèé ä³àïàçîí âàð³àö³¿ îçíàêè 
«âðîæàéí³ñòü çåðíà» ï³ä âïëèâîì ñòðåñó çà-
áîëî÷óâàííÿ. Ð²Ë ãåíîòèïóâàëè, âèêîðèñòî-
âóþ÷è KASP-ìàðêåðè 331 SNP. Âèÿâëåíî 
ï’ÿòü QTL íà õðîìîñîìàõ 1, 3, 5, 7 ³ 10, ÿê³ 
ðàçîì ïîÿñíþâàëè ïðèáëèçíî 30% ôåíîòèïî-
âî¿ äèñïåðñ³¿ äëÿ îçíàêè «âðîæàéí³ñòü çåðíà». 
Ñåðåä 22 ãåí³â-êàíäèäàò³â ç â³äîìèìè ôóíê-
ö³îíàëüíèìè äîìåíàìè äëÿ ø³ñòüîõ âñòàíîâ-
ëåíî àñîö³àö³þ ç àíàåðîáíèìè ðåàêö³ÿìè ³ 
äëÿ êóêóðóäçè, ³ äëÿ ³íøèõ ìîäåëüíèõ âèä³â. 
Äëÿ êîæíîãî ç QTL áóëà âèçíà÷åíà ïàðà ôëàí-
êóþ÷èõ SNP-ìàðêåð³â ³ ðîçðîáëåíî ìàðêåðí³ 
òåñòè âèñîêîïðîïóñêíî¿ çäàòíîñò³ äëÿ øâèä-
êî¿ ³íòðîãðåñ³¿ òîëåðàíòíîñò³ äî çàáîëî÷óâàí-
íÿ â ïðîãðàìè ñåëåêö³¿ òðîï³÷íî¿ êóêóðóäçè.

Çà âèêîðèñòàííÿ òåõíîëîã³¿ KASP-ãåíî-
òèïóâàííÿ òàêîæ äîñë³äæåíî ãåíè bm2 [19] òà 
bm4 [20] åíçèì³â, ïîâ’ÿçàíèõ ç àêóìóëÿö³ºþ 
òà ñêëàäîì ë³ãí³íó, QTL, àñîö³éîâàíèõ ç ìîð-
ôîëîã³ºþ êîðåí³â, àêóìóëÿö³ºþ á³îìàñè òà 
âì³ñòîì ôîñôîðó â ïðîðîñòêàõ [21]. 

Øèðîêîìàñøòàáíå âèçíà÷åííÿ àëåë³â º 
ïåðñïåêòèâíèì ï³äõîäîì äî «ïðåïàðóâàííÿ» 
(ðîçñ³÷åííÿ) ïðèðîäíî¿ àëåëüíî¿ âàð³àö³¿ ãå-
í³â-êàíäèäàò³â, ùî êîíòðîëþþòü îñíîâí³ àã-
ðîíîì³÷í³ îçíàêè. Çà äîïîìîãîþ øèðîêîãå-
íîìíîãî àñîö³àòèâíîãî àíàë³çó (àíãë. genome-
wide association study, GWAS) òà ³íøèõ òåõ-
í³ê êàðòóâàííÿ ìîæíà âèÿâèòè ôóíêö³î-
íàëüí³ ïîë³ìîðô³çìè [22]. CIMMYT âèêîðèñ-
òîâóº KASP-ïëàòôîðìè äëÿ ñèñòåìàòè÷íî¿ 
îö³íêè âåëèêèõ êîëåêö³é çàðîäêîâî¿ ïëàçìè 
ùîäî êîíêðåòíèõ ôóíêö³îíàëüíèõ ïîë³ìîð-
ô³çì³â. SNP àáî íåâåëèê³ ³íäåë³ (âñòàâêè-äå-
ëåö³¿), ùî áóëè àáî ä³àãíîñòè÷íèìè, àáî ò³ñ-
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íî ç÷åïëåíèìè ç òàêèìè ïîë³ìîðô³çìàìè, 
ìîæóòü áóòè âèêîðèñòàí³ â KASP-ïëàòôîðì³ 
äëÿ îö³íêè âåëèêî¿ êîëåêö³¿ çàðîäêîâî¿ ïëàç-
ìè, ùîá ³äåíòèô³êóâàòè çðàçêè ç³ ñïðèÿòëè-
âèìè àëåëÿìè â ëîêóñ³(àõ)-ì³øåí³. Òàêèé 
ï³äõ³ä º îñîáëèâî êîðèñíèì, êîëè ôåíîòèïó-
âàííÿ º àáî òðóäîì³ñòêèì, àáî çàíàäòî äî-
ðîãèì äëÿ âåëèêî¿ ê³ëüêîñò³ çðàçê³â, ùî ðó-
òèííî ñêðèíóþòüñÿ â ïðèêëàäíèõ ñåëåêö³é-
íèõ ïðîãðàìàõ.

Ïðîâåäåíî GWAS äëÿ âèÿâëåííÿ àëåë³â, 
ïîâ’ÿçàíèõ ç ï³äâèùåíîþ ñò³éê³ñòþ ïðîòè 
ôóçàð³îçíî¿ ãíèë³, çáóäíèêîì ÿêî¿ º ãðèá 
Fusarium verticillioides, ó íàáîð³ 854 ³íáðåä-
íèõ ë³í³é êóêóðóäçè, îö³íåíèõ â òðüîõ ñå-
ðåäîâèùàõ [23]. Âèÿâëåí³ 45 SNP òà 15 ãàï-
ëîòèï³â, àñîö³éîâàíèõ ç³ ñò³éê³ñòþ, ðîçòàøî-
âàí³ âñåðåäèí³ àáî ïîðÿä ç 38 ãåíàìè-êàíäè-
äàòàìè, ñåðåä ÿêèõ 21 áóâ ãåíîì-êàíäèäàòîì, 
ïîâ’ÿçàíèì ç òîëåðàíòí³ñòþ ðîñëèí äî ñòðå-
ñ³â, âêëþ÷àþ÷è ñò³éê³ñòü ïðîòè õâîðîá. Äëÿ 
ïåðåâ³ðêè ðåçóëüòàò³â GWAS ïðîâåäåíî êàð-
òóâàííÿ ç âèêîðèñòàííÿì KASP-ìàðêåð³â 
1250 SNP â ÷îòèðüîõ äâîáàòüê³âñüêèõ ïîïó-
ëÿö³ÿõ òà ³äåíòèô³êîâàíî QTL, ïîâ’ÿçàí³ ç 
òîëåðàíòí³ñòþ äî F. verticillioides. ²íòåãðàö³ÿ 
ðåçóëüòàò³â îáîõ àíàë³ç³â ïîêàçàëà â³ñ³ì ëî-
êóñ³â íà õðîìîñîìàõ 2, 3, 4, 5, 9 ³ 10. QTL íà 
õðîìîñîìàõ 2 ³ 9 º íîâèìè. Ö³ ðåçóëüòàòè 
ñâ³ä÷àòü, ùî ñò³éê³ñòü ïðîòè F. verticillioides 
º ñêëàäíîþ îçíàêîþ, ÿêà îáóìîâëåíà ä³ºþ 
ê³ëüêîõ ãåí³â ç íåçíà÷íèìè åôåêòàìè. Âíå-
ñîê äîáîðó çà âèÿâëåíèìè ìàðêåðàìè äëÿ 
ïîñèëåííÿ ñò³éêîñò³ º îáìåæåíèì; íàé³ìîâ³ð-
í³øå, äîá³ð äëÿ îá’ºäíàííÿ «ñò³éêèõ» àëåë³â 
ç ìàëèìè åôåêòàìè â ïîºäíàíí³ ç ãåíîìíèì 
äîáîðîì íà ïîë³ãåííîìó ôîí³ ÿê äëÿ îçíàêè 
³íòåðåñó, òàê ³ îçíàê çàãàëüíî¿ àäàïòàö³¿ 
ìîæå áóòè ïë³äíèì äëÿ ï³äâèùåííÿ ñò³éêîñ-
ò³ êóêóðóäçè ïðîòè F. verticillioides.

Ðåçóëüòàòè äîñë³äæåíü ãåí³â ñò³éêîñò³ 
ïðîòè çáóäíèê³â õâîðîá ç âèêîðèñòàííÿì 
KASP-ìàðêåð³â ïðåäñòàâëåíî òàêîæ ó ðîáî-
òàõ [24–26]. 

Ó ïóáë³êàö³¿ ïîòî÷íîãî ðîêó [27] ïðîäå-
ìîíñòðîâàíî, ÿê ãåíîìíèé äîá³ð çà òåõíîëî-
ã³ºþ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ ìîæå ïðèâåñòè äî 
øâèäêîãî ãåíåòè÷íîãî ïîñèëåííÿ ïîñóõîòî-
ëåðàíòíîñò³ ó êóêóðóäçè. Á³ëîçåðíó ë³í³þ 
êóêóðóäçè CML444, ÿêó êóëüòèâóþòü â Àô-
ðèö³, îñê³ëüêè âîíà º âèñîêîïîñóõîòîëåðàíò-
íîþ, ñõðåùåíî ç äâîìà åë³òíèìè æîâòîçåð-
íèìè ë³í³ÿìè, ðîçðîáëåíèìè â Àç³¿, – 
CML470 ³ VL1012767. Ïðîâåäåíî ãåíîòèïó-
âàííÿ ïîïóëÿö³é ç âèêîðèñòàííÿì 1214 
KASP-SNP-ìàðêåð³â, çà ðåçóëüòàòàìè ÿêîãî 
ñòâîðåíî äâ³ ïîñóõîòîëåðàíòí³ ë³í³¿ ç³ çá³ëü-
øåíîþ âðîæàéí³ñòþ çåðíà. Äóæå ïîêàçîâèì 

ðåçóëüòàòîì ö³º¿ ðîáîòè º òàêîæ ïîð³âíÿííÿ 
åôåêòèâíîñò³ ñòâîðåííÿ ë³í³é ç ïåâíèìè 
îçíàêàìè (çîêðåìà ïîºäíàííÿ âèñîêî¿ âðî-
æàéíîñò³ çåðíà òà ïîñóõîòîëåðàíòíîñò³) çà 
âèêîðèñòàííÿ ï³äõîä³â òðàäèö³éíî¿ ñåëåêö³¿ 
(äîá³ð çà ôåíîòèïîì) òà ìîëåêóëÿðíî-ãåíå-
òè÷íèõ ìåòîä³â (äîá³ð çà ìàðêåðàìè). Äëÿ 
òîãî, ùîá ðîçêðèòè ïîòåíö³àë ãåíîòèïó ðîñ-
ëèíè ó ðàç³ âèêîðèñòàííÿ çâè÷àéíîãî ñàìî-
çàïèëåííÿ, òåñò-êðîñèíãó òà îö³íêè, íåîá-
õ³äíî ÷îòèðè ñåçîíè (äâà ðîêè çà íàÿâíîñò³ 
òåïëèöü). Âèêîðèñòîâóþ÷è ìàðêåðè, àâòîðè 
çáàãàòèëè ïîïóëÿö³þ ö³ëüîâèìè àëåëÿìè çà 
îäèí ñåçîí. Ïðè öüîìó íå áóëî íåîáõ³äíîñò³ 
â ñòðåñîâîìó ÷èííèêó. Îòæå, äîñë³äíèêè îá-
´ðóíòóâàëè ïîòåíö³àë øâèäêîãî ãåíåòè÷íî-
ãî ïîë³ïøåííÿ ñ³ëüñüêîãîñïîäàðñüêèõ êóëü-
òóð øëÿõîì âèêîðèñòàííÿ ìîëåêóëÿðíèõ 
ìàðêåð³â ³ äîâåëè ¿õíþ åôåêòèâí³ñòü ó «çáè-
ðàíí³» êîðèñíèõ ãåí³â ÿê àëüòåðíàòèâó òðà-
äèö³éí³é ïðàêòèö³ ñåëåêö³îíåð³â. 

Âèñíîâêè
Çà äàíèìè îãëÿäó ð³çíîìàí³òíèõ äæåðåë 

³íôîðìàö³¿, òåõíîëîã³ÿ KASP-ãåíîòèïóâàííÿ 
º, áåçóìîâíî, âèñîêîòî÷íèì òà åôåêòèâíèì 
³íñòðóìåíòîì ñó÷àñíî¿ ãåíåòèêè òà ñåëåêö³¿. 
Ïîíàä 200 âèä³â ðîñëèí ³ òâàðèí ãåíîòèïî-
âàíî çà ö³ºþ òåõíîëîã³ºþ. Îïóáë³êîâàíî 
á³ëüø í³æ 2 òèñ. íàóêîâèõ ñòàòåé. Öþ òåõ-
íîëîã³þ óñï³øíî âèêîðèñòîâóþòü äëÿ äîñë³-
äæåííÿ ãåíåòè÷íî¿ ð³çíîìàí³òíîñò³, ãåíåòè÷-
íî¿ ñïîð³äíåíîñò³, ñòðóêòóðè ïîïóëÿö³é, âè-
çíà÷åííÿ ãåíåòè÷íî¿ ³äåíòè÷íîñò³, ãåíåòè÷-
íî¿ ÷èñòîòè, ïåðåâ³ðêè ïîõîäæåííÿ, êàðòó-
âàííÿ ëîêóñ³â ê³ëüê³ñíî¿ îçíàêè, âèçíà÷åííÿ 
àëåë³â, ìàðêåð-äîïîì³æíîãî äîáîðó, ìàðêåð-
äîïîì³æíî¿ ñåëåêö³¿. Äîö³ëüíèì ³ ñâîº÷àñ-
íèì º âïðîâàäæåííÿ òåõíîëîã³¿ KASP-
ãåíîòèïóâàííÿ â íàø³é êðà¿í³ äëÿ âèð³øåí-
íÿ øèðîêîãî êîëà çàâäàíü ñó÷àñíî¿ ãåíåòè-
êè, ñåëåêö³¿, íàñ³ííèöòâà.
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Öåëü. Ñäåëàòü îáçîð ïóáëèêàöèé, êàñàþùèõñÿ ñóòè òåõíî-
ëîãèè ãåíîòèïèðîâàíèÿ – êîíêóðåíòíîé àëëåëü-ñïåöèôè÷å-
ñêîé ïîëèìåðàçíîé öåïíîé ðåàêöèè (àíãë. Competitive allele-
specific PCR, â íàñòîÿùåå âðåìÿ èìååò íàçâàíèå Kompetitive 
Allele Specific PCR, KASPTM) è åå èñïîëüçîâàíèÿ â ðàçëè÷íûõ 
ãåíåòèêî-ñåëåêöèîííûõ íàïðàâëåíèÿõ èññëåäîâàíèé (íà 
ïðèìåðå êóêóðóçû). Ðåçóëüòàòû. Îñâåùåíû ñóòü òåõíîëîãèè 
KASP-ãåíîòèïèðîâàíèÿ, åãî ïðåèìóùåñòâà. Ïðåäñòàâëåíû 
òðåáîâàíèÿ ê ìàòðè÷íîé ÄÍÊ, òàê êàê óñïåõ KASP-àíàëèçà 
çàâèñèò îò åå êà÷åñòâà è êîëè÷åñòâà. Ïðèâåäåíû ïðèìåðû 
ãëîáàëüíûõ ïðîåêòîâ â îáëàñòè ñåëåêöèè ðàñòåíèé äëÿ ïî-
âûøåíèÿ óðîæàéíîñòè, èñïîëüçóþùèå òåõíîëîãèþ KASP-
ãåíîòèïèðîâàíèÿ. Íà ïðèìåðå êóêóðóçû ïðåäñòàâëåíû ðå-
çóëüòàòû KASP-ãåíîòèïèðîâàíèÿ è èõ âíåäðåíèÿ â ñåëåêöèþ 
è ñåìåíîâîäñòâî, â ÷àñòíîñòè, äëÿ îïðåäåëåíèÿ ãåíåòè÷åñêîé 
èäåíòè÷íîñòè, ãåíåòè÷åñêîé ÷èñòîòû, ïðîâåðêè ïðîèñõîæäå-
íèÿ, ìàðêåðíîãî îòáîðà è äð. Ïðîäåìîíñòðèðîâàíî, êàê ãåíîì-
íûé îòáîð ïî òåõíîëîãèè KASP-ãåíîòèïèðîâàíèÿ ìîæåò ïðè-
âåñòè ê áûñòðîìó ãåíåòè÷åñêîìó óñèëåíèþ çàñóõîòîëåðàíòíî-
ñòè ó êóêóðóçû. Ñðàâíåíèåì ýôôåêòèâíîñòè ñîçäàíèÿ ëèíèé 
ñ îïðåäåëåííûìè ïðèçíàêàìè (íàïðèìåð, ñî÷åòàíèå âûñîêîé 
óðîæàéíîñòè çåðíà è çàñóõîòîëåðàíòíîñòè) ïðè èñïîëüçîâà-

íèè ïîäõîäîâ òðàäèöèîííîé ñåëåêöèè (îòáîð ïî ôåíîòèïó) è 
ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèõ ìåòîäîâ (îòáîð ïî ìàðêåðàì) äî-
êàçàíî: äëÿ òîãî, ÷òîáû ðàñêðûòü ïîòåíöèàë ãåíîòèïà ðàñòå-
íèÿ ïðè èñïîëüçîâàíèè òðàäèöèîííîãî ñàìîîïûëåíèÿ, òåñò-
êðîññèíãà è îöåíîê íåîáõîäèìî ÷åòûðå ñåçîíà (äâà ãîäà ïðè 
íàëè÷èè òåïëèö), â òî âðåìÿ êàê ïðè èñïîëüçîâàíèè ìàðêåðîâ 
ïîïóëÿöèþ îáîãàòèëè öåëåâûìè àëëåëÿìè çà îäèí ñåçîí. Ïðè 
ýòîì íå áûëî íåîáõîäèìîñòè â ñòðåññîâîì ôàêòîðå. Âûâîäû. 
Òåõíîëîãèÿ KASP-ãåíîòèïèðîâàíèÿ ÿâëÿåòñÿ âûñîêîòî÷íûì è 
ýôôåêòèâíûì èíñòðóìåíòîì ñîâ ðåìåííîé ãåíåòèêè è ñåëåê-
öèè, óñïåøíî èñïîëüçóåòñÿ äëÿ èññëåäîâàíèÿ ãåíåòè÷åñêîãî 
ðàçíîîáðàçèÿ, ãåíåòè÷åñêîãî ðîäñòâà, ñòðóêòóðû ïîïóëÿöèé, 
îïðåäåëåíèÿ ãåíåòè÷åñêîé èäåíòè÷íîñòè, ãåíåòè÷åñêîé ÷è-
ñòîòû, ïðîâåðêè ïðîèñõîæäåíèÿ, êàðòèðîâàíèÿ ëîêóñîâ êî-
ëè÷åñòâåííîãî ïðèçíàêà, îïðåäåëåíèÿ àëëåëåé, ìàðêåðíîãî 
îòáîðà, ìàðêåðíîé ñåëåêöèè. Öåëåñîîáðàçíûì è ñâîåâðåìåí-
íûì ÿâëÿåòñÿ âíåä ðåíèå òåõíîëîãèè KASP-ãåíîòèïèðîâàíèÿ 
â íàøåé ñòðàíå äëÿ ðåøåíèÿ øèðîêîãî êðóãà çàäà÷ ñîâðåìåí-
íîé ãåíåòèêè, ñåëåêöèè, ñåìåíîâîäñòâà.

Êëþ÷åâûå ñëîâà: îäíîíóêëåîòèäíûé ïîëèìîðôèçì, 
òåõíîëîãèÿ KASPTM, ãåíîòèïèðîâàíèå, êóêóðóçà, ìîëåêóëÿð-
íûé ìàðêåð.
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Purpose. To review publications relating to the key 
point of the genotyping technology that is competitive 
allele-specific polymerase chain reaction (which is called 
now Kompetitive Allele Specific PCR, KASPTM) and its use in 
various genetic-breeding researching (a study of maize).                 
Results. The essence of KASP-genotyping, its advantages 
are highlighted. The requirements for matrix DNA are pre-
sented, since the success of the KASP-analysis depends on 
its qua lity and quantity. Examples of global projects of plant 
breeding for increasing crop yields using the KASP genoty-
ping technology are given. The results of KASP genotyping 
and their introduction into breeding and seed production, in 
particular, for determining genetic identity, genetic purity, 
origin check, marker-assisted selection, etc. are presented 
using maize as an example. It is demonstrated how geno-
mic selection according to KASP genotyping technology can 
lead to rapid genetic enhancement of drought resistance 
in maize. Comparison of the effectiveness of creating lines 
with certain traits (for example, combination of high grain 

yield and drought resistance) using traditional breeding 
approaches (phenotype selection) and molecular genetic 
methods (selection by markers) was proved that it takes 
four seasons (two years in case of greenhouses) in order to 
unlock the potential of the plant genotype using traditional 
self-pollination, test-crossing and definitions), while using 
markers, the population was enriched with target alleles 
during one season. At the same time, there was no need for 
a stress factor. Conclusions. KASP genotyping technology 
is a high-precision and effective tool for modern genetics 
and breeding, which is successfully used to study genetic 
diversity, genetic relationship, population structure, gene-
tic identity, genetic purity, origin check, quantitative locus 
mapping, allele mapping, marker-assisted selection, marker-
assisted breeding. It is expedient and timely to introduce 
KASP genotyping technology in our country to solve a wide 
range of modern genetics, breeding, seed production tasks.

Keywords: single nucleotide polymorphism, KASPTM tech-
nology, genotyping, maize, molecular marker.
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