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ГЕНОМУ СОНЯШНИКУ

Наведено основні напрями та результати
досліджень, спрямованих на розробку і
впровадження ДНК3технологій у селекційний
процес та для підвищення ефективності
насінництва соняшнику. Розглянуто
молекулярно3генетичні дослідження геному
соняшнику, що базуються на різних типах
ДНК3маркерів.

ГЕНЕТИКА, СЕЛЕКЦІЯ, БІОТЕХНОЛОГІЯ

Сучасні досягнення молекулярної генетики
є джерелом нових і підвищення ефективності
традиційних методів селекції та насінництва.
Рівень генетичних досліджень на сучасному
етапі значно підвищується при використанні
молекулярних маркерів. Сучасна селекція май-
же неможлива без ефективного використання
MAS-технологій (marker assisted selection). Дос-
лідження молекулярно-генетичного полімор-
фізму певних ДНК-локусів стає ефективним за-
ходом у генетиці та селекції рослин. Особли-
вий інтерес викликає вивчення вихідного
матеріалу і рання діагностика генотипів під час
селекції, заснованої на гібридизації та доборі.
Застосування молекулярних маркерів має
сприяти зменшенню масштабів та скороченню
термінів селекційних програм. Аналіз молеку-
лярно-генетичного поліморфізму дає змогу оці-
нити генетичне різноманіття, класифікувати ви-
хідний селекційний матеріал, маркувати гени
господарсько цінних ознак, а також здійснюва-
ти генетичний моніторинг у селекції та насін-
ництві [1].
Одним з найоптимальніших за часом і ма-

теріальними витратами методів оцінки молеку-
лярно-генетичного поліморфізму є аналіз про-
дуктів полімеразної ланцюгової реакції (ПЛР).
Можливість програмованого контролю реакції
та оперування великою кількістю зразків дає
змогу аналізувати матеріал у селекційних мас-
штабах.
У Південному біотехнологічному центрі в рос-

линництві УААН (ПБЦ) уперше в СНД запро-
ваджено використання сучасного молекулярно-
генетичного методу аналізу специфічності ге-
номів — ПЛР і розроблено низку ДНК-технологій
для поліпшення певних етапів селекційного
процесу та насінництва найважливіших сіль-
ськогосподарських культур, зокрема соняшнику.
Різні варіанти ПЛР використовують для дос-

лідження геному соняшнику з метою розв’язан-
ня ряду теоретичних і прикладних питань. У
ПБЦ проведено дослідження генетичного різ-
номаніття генотипів соняшнику української се-
лекції з використанням полілокусних і моноло-
кусних маркерних систем [5, 8].

Дослідження молекулярно-генетичного
поліморфізму соняшнику на між- і внутріш-
ньовидовому рівнях. Проаналізовано полі-
морфізм довільно ампліфікованої ДНК 35 видів
і підвидів роду Helianthus [13]. Порівняльний
аналіз спектрів ампліфікації дав змогу визначи-
ти генетичні дистанції між різними Helianthus
sp. Отримано схему, що відображає генетичні
зв’язки між дикорослими видами Helianthus sp.
і представниками культурного Helianthus annu-
us. Розподіл видів у цілому відповідає морфо-
логічному поділу цього роду на секції. Виявле-
но, що селекційні лінії відрізняються одна від
одної більше, ніж представники різних підвидів
дикорослих видів Helianthus. Найближчі до
Helianthus annuus види (H. laetiflorus, H. salici-
folius, H. bolandery, H. petiolaris, H. tuberosus)
можна розглядати як вірогідних донорів госпо-
дарсько цінних ознак для культурного соняш-
нику. Аналіз генетичних дистанцій, розрахова-
них на підставі даних поліморфізму ДНК, дає
змогу класифікувати інбредні лінії соняшнику
згідно зі ступенем генетичної віддаленості, роз-
поділити лінії на групи материнських і бать-
ківських форм [3]. Знання генетичної спорід-
неності ліній, що базується на результатах мо-
лекулярно-генетичного аналізу, може бути
використане в гібридній селекції під час добо-
ру батьківських пар. Показана можливість про-
гнозування низькогетерозисних гібридів і від-
браковка на початкових етапах селекційного
процесу, базуючись на результатах досліджен-
ня поліморфізму ДНК ліній [4].
Ідентифікація та реєстрація генотипів.

Однією з найбільш розповсюджених систем
ДНК-аналізу є ампліфікація мікросателітних
послідовностей (SSR — simple sequence re-
peat) за ПЛР. Принциповими особливостями
SSR-маркерів є їх локус-специфічність, полі-
алельність, кодомінантний тип успадкування,
широке розповсюдження у геномі, відносна
простота у використанні та відновлюваність
результатів дослідження. Проаналізовано полі-
морфізм мікросателітної ДНК 21 виду роду He-
lianthus, що активно залучаються до міжвидо-
вої гібридизації з культурним соняшником як
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донори агрономічно цінних ознак [14]. Виявле-
но видоспецифічні алелі, що є потенційними
маркерами наявності чужорідного генетичного
матеріалу в геномі віддалених гібридів.
Властива мікросателітним маркерам кодомі-

нантна природа успадкування дає змогу до-
сліджувати алельне різноманіття певних ло-
кусів геному та виявляти гетерозиготи. Саме
тому цей тип маркерів є незамінним при виз-
наченні генетичної чистоти сорту, лінії, а також
для встановлення рівня гібридності та іденти-
фікації генотипів. У ПБЦ розроблено техноло-
гію ідентифікації і реєстрації інбредних ліній та
гібридів соняшнику у вигляді генетичної фор-
мули генотипу за результатами ПЛР-аналізу
мікросателітної ДНК [2, 10]. Досліджено моле-
кулярно-генетичний поліморфізм мікросателіт-
них локусів інбредних ліній соняшнику селекції
Інституту рослинництва ім. В.Я. Юр’єва, Інсти-
туту олійних культур, Селекційно-генетичного
інституту — Національного центру насіннєзнав-
ства та сортовивчення. Набори алелів за до-
слідженими локусами для кожного проаналі-
зованого генотипу виявилися специфічними,
тобто повністю відображаючими унікальність
селекційних форм. Складено базу даних за
SSR-генотипуванням основної частини зареє-
строваних у Державному реєстрі сортів рослин
України генотипів соняшнику. Інформацію про
алельний склад за мікросателітними локусами
записано у вигляді генетичних формул [12].
Пропонуємо проводити ідентифікацію генотипів
соняшнику методом ампліфікації мікросателіт-
ної ДНК тестованих зразків (будь-якої частини
рослини) за допомогою ПЛР за 15 SSR-локу-
сами, запису набору алелів за аналізованими
локусами (тобто генетичної формули) та по-
рівняння з генетичними формулами еталонних
зразків, що занесені до Державного реєстру
сортів рослин України та зберігаються в Центрі
генетичних ресурсів. Генетична формула гено-
типу може бути надійним та об’єктивним кри-
терієм для точної ідентифікації сортів, інбред-
них ліній та гібридів соняшнику, контролю ге-
нетичного матеріалу на всіх етапах селекції та
у процесі насінництва, а також для захисту прав
авторів селекційних форм. Технологія молеку-
лярно-генетичного аналізу генотипів значною
мірою відповідає вимогам UPOV (Union for the
Protection of New varieties of Plants). ДНК-мар-
кери спроможні доповнити DUS-тест (DUS—
distinct, uniform, stable) під час аналізу рослин-
ного матеріалу на будь-якій стадії онтогенезу.
Установлення генетичної чистоти, рівня
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гібридності простих гібридів F1. Установлен-
ня типовості, тобто генетичної однорідності
інбредних ліній — одна з обов’язкових проце-
дур у гібридній селекції. Генетично однорідні
лінії — запорука отримання насіння F1 з висо-
ким (не менше 98%) рівнем гібридності. Стан-
дартні підходи (ґрунт-контроль, електрофорез
запасних білків та ізоферментів) не завжди да-
ють змогу надійно встановлювати типовість і
гібридність, тому мають бути доповнені мето-
дами, що дозволяють генотипування на рівні
ДНК. Ступінь гетерозиготності за локусами гі-
перваріабельних районів геному, а саме мікро-
сателітів, висока (до 90%), тому вони можуть
бути використані як кодомінантні маркери під
час встановлення гібридності простих гібридів
соняшнику F1. Нами запропоновано надійний,
точний та швидкий спосіб оцінки рівня гібрид-
ності в партіях насіння простих гібридів соняш-
нику за результатами молекулярно-генетично-
го тестування [9].
Маркування гена стійкості до вовчка. Ефек-

тивність селекції соняшнику значно залежить
від допосівної діагностики генетично детермі-
нованої стійкості до рослини-паразита — вов-
чка (Orobanche cumana). Використання ДНК-
маркерів до гена Or 3 дає змогу скоротити тер-
міни тестування стійкості генотипів соняшнику
до вовчка, а також, що важливо в селекції, про-
водити такий аналіз на будь-якій стадії розвитку
рослини. В Україні поширена раса С («мол-
давська»), стійкість до якої пов’язана з захис-
ною реакцією в судинах коренів і контролюєть-
ся одним домінантним геном Or 3. В Інституті
олійних культур за умов Договору про сумісну
роботу створено популяцію F2 від схрещення
контрастних за стійкістю до вовчка (раса С)
батьківських ліній, протестовано популяцію F3,
диференційовано рослини F2 на гомо- та гете-
розиготні генотипи за геном Or 3. Нами вияв-
лено ДНК-маркери, що диференціюють конт-
растні за стійкістю генотипи, встановлено зчеп-
лення отриманих маркерів і локусу Or 3 [8, 11].
Установлення алельного складу ліній та гібридів
за локусами геному соняшнику RTS 338_A,
RTS 338_C, RTS 338_D, ORS 1036 пропонує-
мо як спосіб ідентифікації стійких до вовчка ге-
нотипів [7].
Найефективнішим для тестування наявності

генетично детермінованої стійкості до вовчка
визнано мікросателітний локус ORS 1036. Оз-
начений ДНК-маркер зчеплено з локусом Or 3
на відстані 8 сМ, що свідчить про ефективність
використання у 90,7% проведених тестувань.

У Південному біотехнологічному центрі в
рослинництві УААН у розробку теорії і прак-
тики селекції соняшнику в Україні впровадже-

Висновки

но новий прогресивний метод ПЛР-аналізу,
розроблено ДНК-технології тестування полі-
морфізму та генетичної спорідненості,
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ідентифікації генотипів, оцінки генетичної
чистоти інбредних ліній та рівня гібридності
простих гібридів соняшнику, діагностики
стійкості до вовчка. Стратегічним напрямом
досліджень є маркування генів стійкості со-

няшнику до несправжньої борошнистої роси,
генів, контролюючих синтез олеїнової кисло-
ти, генів-відновлювачів фертильності, ло-
кусів кількісних ознак, таких як урожайність і
вміст олії.
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