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кластерно-кореляціЙниЙ аналіЗ популяціЙ 
рекомБінантниХ лініЙ і гіБридів кукурудЗи 
на основі SSR-плр 

Здійснено SSR-ПЛР аналіз поліморфізму вихідних ліній ГК 26 і Мо 17  
та ліній-тестерів Од 221 МВ, Од 308 МВ і Од 329. Генотиповано попу-
ляції рекомбінантних інбредних ліній (РІЛ) (ГК 26 ½ Мо 17) F

4
, F

6
 за 

поліморфними локусами. Проведено кластерний та кореляційний аналі-
зи популяцій РІЛ та визначена кореляційна залежність між генетичною 
дистанцією і рівнем продуктивності гібридів. Визначено алельний склад 
мікросателітних локусів вихідних ліній, ліній-тестерів, кращих тестер-
них гібридів та побудовано їх генетичні формули. Показано рівень гетеро-
зису кращих гібридів, отриманих з використанням маркерного добору.

ключові слова: лінії, гібриди, кукурудза, SSR-аналіз, генетичний 
поліморфізм, алельний склад, рівень гетерозису.

Більшість господарсько цінних ознак культурних рослин, включаючи 
продуктивність та якість врожаю, є кількісними [5, 6, 17, 18]. Дослідження  
їх генетичної природи на основі аналізу поліморфізму ДНК є актуальни-
ми та перспективними [9, 12, 15, 16]. Це пов’язано також і з необхідніс-
тю створення біомоделей прогнозування рівня гетерозису за допомогою  
ДНК-маркерів локусів кількісних ознак [20]. 

На даний час розроблено синтетичні підходи, які поєднують методи тра-
диційної селекції та ДНК-технології і відомі під назвою Marker assisted 
selection (MAS) — cелекція на основі маркерного добору. MAS робить мож-
ливим ранній добір і особливо ефективна за ознаками з низьким або серед-
нім коефіцієнтом успадковуваності [15, 20, 22]. 

Більшість досліджень ефективності MAS-добору кукурудзи виконані 
на базі вибірок самозапилених ліній, які включали як генетично спорід-
нені, так і неспоріднені лінії з різних гетерозисних груп [8, 22]. З огляду 
на це, становило науковий і практичний інтерес дослідити закономірності  
MAS-добору в популяціях рекомбінантних інбредних ліній, отриманих 
шляхом запилення і добору генотипів у сегрегуючих гібридних популяціях.  
Виконані раніше дослідження в цьому напрямі були пов’язані лише з ге-
нетичним покращенням РІЛ-популяцій за певними господарсько-цінними  
ознаками [1—4]. Але не були досліджені такі важливі аспекти, як гене-
тична і кластерна структура РІЛ-популяцій за генетичною дистанцією, 
розподіл рекомбінантних генотипів відносно стартових елітних ліній, на 
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основі яких була створена вихідна гібридна популяція і отримана вибірка 
РІЛ генотипів.

Дискусійним залишається питання про рівень зв’язку між величиною 
генетичної дистанції між батьківськими лініями і рівнем продуктивності 
гібридів. За даними різних авторів, показники кореляції (r) змінювались 
у широких межах (від 0,08 до 0,61) залежно від рівня спорідненості бать-
ківських форм [10, 11, 14, 19, 21]. Ці дослідження були виконані на лініях 
різного походження, належних до різних типів зародкової плазми. 

Тому інтерес становило дослідження характеру зв’язку між величиною 
генетичної дистанції батьківських форм і рівнем продуктивності гібридів 
на широкій вибірці рекомбінантних ліній і гібридів, отриманих від схре-
щування РІЛ і спеціально добраних тестерів. Крім зазначеного, важливим 
завданням дослідження було визначення алельного складу маркерних 
SSR-локусів у кращих за конкурсним гетерозисом гібридів і побудова їх 
генетичних формул.

Матеріал та методи 

Вихідний матеріал — батьківські лінії ГК26, Мо17, сегрегуюча попу-
ляція (ГК 26 ½ Мо 17) F

2
 і лінії-тестери (лінії, які було використано як 

батьківські на ділянках гібридизації з РІЛ) Од 308 МВ, Од 221 МВ і Од 329  
— надано лабораторією генетико-біотехнологічних методів селекції куку-
рудзи Селекційно-генетичного інституту — НЦНС. Інбредні лінії суттєво 
різняться за основними морфо-біологічними ознаками і належать до різ-
них гетерозисних груп — Iodent, Lancaster, Mindszenpuszta, відповідно, 
а лінії Од 221 МВ і Од 329 належать до окремих гетерозисних груп, які 
утворюють з лініями інших груп високогетерозисні гібриди. 

Схрещування рекомбінантних ліній з пропуляцій F
4
, F

6
 з тестерами та 

сортовипробування отриманих гібридів провадили на експериментальній 
базі СГІ — НЦНС «Дачна» протягом 2005—2006 років. Рівень конкурсного 
гетерозису визначали у програмі “EXCEL” відносно кращого стандарту за 
формулою Peter and Frey у викладі Л. С. Зенищевої [7]:

де F
1
 — урожай гібриду; 

st — урожай стандартного гібриду.
Для детекції поліморфізму ДНК використано різновид полімераз-

ної ланцюгової реакції (ПЛР) — SSR. ДНК виділяли з листя кукурудзи 
із застосуванням цетавлону [13]. Умови ампліфікації ДНК оптимізовані 
для приладу МJ Researsh (PTC-200). Реакційна суміш об’ємом 20 μl міс-
тила 50 мМ КСl, 20 мМ тріс-НСl (pH 8,4 при 25°С), 0,01% Tween-20, мМ 
MgCl

2
, 0,2 μМ праймера, 200 μМ кожного dNTP, 20 нг геномної ДНК, 1 од.  

Таq — полімерази. Для ампліфікації SSR-локусів використали такі темпе-
ратури: початкова денатурація — 93°С 1 хв., далі — 20 сек.; гібридизація 
— 57°С (phi 064 і phi 061) — 60°С (phi 083) — 65°С (nc 030) — 20 сек. —  
31 цикл; синтез — 70°С 20 cек.; остання елонгація — 7 хв. 

Попередню оцінку ампліконів провадили у 4% агарозному гелі на ТВЕ 
буфері (89 мМ тріс, 89 мМ Н

3
ВО

3
, 2 мМ ЕДТА, рН 8.0) — 1 год. при 80 V, 

забарвлювали бромистим етидієм (1 мг/мл). Фотографували гелі в ультра-
фіолетовому промінні з червоним світлофільтром на плівку «Мікрат-300». 
Для більш чіткої виразності провадили електрофорез у поліакриламідному 
гелі на обладнанні Hoefer SE600. Склад гелю: 10% акриламід, 1хТВЕ з 

1
k

F st
H 100%,

st
−

=
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використанням денатуруючих агентів — 7 М сечовина, 0,01% формамід 
(у буфері для зразків). Перед нанесенням у лунки зразки кип’ятили 2 хв. 
Товщина гелю — 0,75 мм. Умови електрофорезу: 500 V протягом 1 год. при 
65°С. Забарвлювали гелі азотнокислим сріблом. Документували отримані 
електрофореграми за допомогою відеосистеми VDS (Pharmacia Biotech). 
Для підвищення точності молекулярну вагу поліморфних фрагментів ДНК 
обраховували за допомогою комп’ютерної програми “Image Master 1D Elite” 
згідно із стандартом рUC19/MspІ, pBR322/MspІ та λ/PstІ (Fermentas). 

Побудову дендрограм та розрахунок генетичних дистанцій провадили 
за допомогою багатомірних статистичних методів пакета програм фірми 
StatSoft, Inc., (США) STATISTICA (V 8.0), з використанням критерію агло-
мерації ближчого сусіда (Single linkage), який базується на матриці даних 
попарних генетичних дистанцій — кластери об’єднуються за мінімальною 
відстанню між двома ближніми сусідами при кожному циклі підрахунку. 
Як функцію відстані, використовували евклідову метрику. 

Кореляційний аналіз провадили з використанням стандартної 
комп’ютерної програми “EXCEL”. Достовірність середніх значень показ-
ників визначали за допомогою критерію Стьюдента (t-критерій).

Результати та обговорення

Генетичний поліморфізм вихідних ліній Гк 26, Мо 17 і ліній-тестерів 
од 221 Мв, од 308 Мв і од 329. З використанням 36 пар SSR-праймерів 
проведено порівняльний аналіз геномної ДНК елітних ліній ГК 26 та Мо17, 
на основі яких була отримана сегрегуюча популяція F

2
 та популяції РІЛ 

(ГК26 ´ Мо17) F
4
, F

6
. Відібрано 10 пар праймерів (nc 030, phi 061, phi 064, 

phi 083, phi 031, phi 044, phi 057, phi 084, phi 080, phi 112), що детектува-
ли поліморфізм у батьківських форм РІЛ, ліній ГК 26 і Мо 17 (табл. 1), у  
8 хромосомах з десяти (рис. 1). 

Таблиця 1

Поліморфні SSR-локуси вихідних ліній Гк 26 і Мо 17

SSR-локус,
код

Геномна  
локалізація  Назва продукту гена 

Мол. вага поліморфних 
продуктів (п.о.) 

ГК 26 Мо 17

phi 064, J 1.11 Мієліноподібний, лужний білок 86-86 78-78

phi 083, I 2.04 Гомолог вірусного білка теляти 126-126 130-130

nc 030, B 3.04 Трифосатізомераза, ген 1 112-112 108-108

phi 031, F 6.03 Pl-Bh ген, зафарбовані плями  
на алейроні без кольору 187-187 191-191

phi 112, H 7.01
Opaque 2 ген, ендосперм 
непрозорий, підвищений вміст 
лізину в білку (4,0 %)

137-137 161-161

phi 057, E 7.01
Глутатіон S-трансфераза 1

154-154 158-158
phi 080, G 8.08 162-162 158-158

phi 044, A 9.01 Waxy, ендосперм восковидний 76-76 72-72

phi 061, D 9.03
Сахарозосинтетаза (sh1), 
різке зниження накопичення 
крахмалу

88-88 80-80

phi 084, C 10.04 NaCl стрес-білок 159-159 155-155
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SSR-ПЛР — аналіз ліній-тестерів Од 221 МВ, Од 308 МВ і Од 329 з ви-
користанням 36 пар SSR-праймерів дозволив виділити 14 пар (phi 061,  
phi 091, phi 113, phi 115, phi 014, phі 031, phi 041, phi 042, phi 044,  
phi 056, phi 114, phi 057, phi 080, phi 112), які детектували поліморфний 
стан локусів. Порівняльний аналіз поліморфних продуктів за молекуляр-
ною вагою наданий у таблиці 2.

Таблиця 2

Характеристика ліній тестерів Од 221 МВ, Од 308 МВ і Од 329  
за поліморфними SSR-локусами 

SSR-локус
Геномна 

локалізація

Молекулярна вага поліморфних продуктів (п.о.)

Од 221 Од 308 Од 329

phi 056 АВ 1.01 93-93 90-90 99-99

phi 113 АВ 5.02 146-146 114-114 118-118

phi 031 АВ 6.03 215-215 215-215 187-187

phi 112 АВ 7.01 122-122 132-132 140-140

phi 057 АВ 7.01 154-154 151-151 157-157

phi 091 АВ 7.03 140-140 150-150 145-145

phi 114 АВ 7.02 170-170 178-178 178-178

phi 080 АВ 8.08 160-160 164-164 160-160

phi 014 АВ 8.04 165-165 165-165 168-168

phi 115 АВ 8.03 94-94 94-94 102-102

phi 044 АВ 9.01 84-84 76-76 80-80

phi 061 АВ 9.03 80-80 80-80 88-88

phi 042 АВ 9.04 174-174 186-186 186-186

phi 041 АВ 10.00 144-144 140-140 140-140

За поліморфними локусами, що були детектовані в батьківських 
ліній, проведено генотипування в популяціях РІЛ (ГК 26 ½ Мо 17)F

4
, F

6  
(рис. 2).

Рис. 1. Електрофореграма продуктів ампліфікації SSR-локусів: 
nc 030, phi 061, 064; 1 — ГК26, 2 — Мо 17,  

М — маркер молекулярної ваги (pВR322/MspI)
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Генотипування зразків ДНК РІЛ F
4
, F

6
 (239 та 477 зразків, відповідно) 

за десятьма SSR-локусами з визначеною молекулярною вагою дозволило 
простежити розщеплення за поліморфними локусами в популяціях та 
визначити алельний стан кожного з десяти локусів. Розширення вибірки 
дозволило виявити варіабельність популяцій та розподілити генотипи РІЛ 
за їх спорідненістю. 

кластерний аналіз вихідних ліній, ліній-тестерів та популяцій РІЛ F4, F6.
Для визначення рівня генетичних розбіжностей між батьківськими 

лініями і лініями-тестерами проведено розрахунок генетичних дистанцій 
та кластерний аналіз (рис. 3).

Лінії-тестери Од 221МВ і Од 329, батьківські лінії ГК 26 і Мо 17 та 
лінія-тестер Од 308 МВ згрупувалися в чотири субкластери з величиною 
генетичної дистанції 4,146; 4,408; 4,798 та 5,085, відповідно. Максималь-
на відстань відмічена для лінії тестера Од 308 МВ. Виявлені молекулярно-
генетичні розбіжності між лініями відповідають їх дійсному походженню 
з різних гетерозисних груп зародкової плазми та підтверджують їхню здат-
ність давати високий гетерозис при схрещуванні між собою.

Для проведення кластерного аналізу популяцій РІЛ F
4
, F

6
 визначено 

генетичні дистанції (ГД) для кожної популяції окремо щодо батьківських 
форм та ліній тестерів. Оцінено молекулярно-генетичні взаємовідносини 
груп РІЛ, для яких об’єктами тяжіння є лінії-індикатори ГК 26 та Мо 17 
(табл. 3). 

Рис. 2. Електрофореграма генотипування популяції РІЛ (ГК 26 ½ Мо 17)F
4
 за SSR-локусом 

phi 084; М — маркер молекулярної ваги (набір фрагментів  
у діапазоні 128-152 п.н. з кроком у 4 нуклеотида) 

Рис. 3. Дендрограма філогенетичного зв’язку між вихідними лініями  
ГК 26, Мо 17 та лініями-тестерами Од 221 МВ, Од 308 МВ, Од 329

Кластерно-кореляційний аналіз популяції кукурудзи
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Таблиця 3

Дані кластерного аналізу популяції РІЛ F
4
 та вихідних ліній  

 ГК 26 і Мо 17

Показники

Кластеризація РІЛ F
4 

відносно:

ГК 26 Мо 17

кластер 
генетично 
близьких 

РІЛ

кластер 
середньо
 віддале-

них 
РІЛ

кластер 
макси-
мально 

віддалених 
РІЛ

кластер 
генетично 
близьких 

РІЛ

кластер 
середньо
 віддале-

них 
РІЛ

Кластер 
Макси-
мально 

віддалених 
РІЛ

 ГД X– 0,053 2,531 3,606 0,048 2,531 3,443

ГД lim
0,000-
0,067

2,046-
2,930

3,370-
4,168

0,000-
0,061

2,002-
2,816

3,277-
4,097

Кількість
РІЛ

46 ліній 154 ліній 39 ліній 41 лінії 161 ліній 37 ліній

% 20 64 16 18 67 15

Подібно, за генетичними профілем сформовано базу даних для ліній 
тестерів Од 308 МВ, Од 329 і Од 221МВ. Оцінено міжкластерні та внут-
рішньогрупові ліміти дистанцій для всіх груп тяжіння (табл. 4).

Таблиця 4

Дані кластерного аналізу популяції РІЛ F
4
 та ліній-тестерів

Од 221МВ, Од 308 МВ, Од 329

Показники

Кластеризація РІЛ F
4 

відносно:

Од 221МВ Од 308МВ Од 329

к
л

ас
те

р
 г

ен
ет

и
ч

н
о 

бл
и

зь
к

и
х

 Р
ІЛ

к
л
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р
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ві
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д
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х
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ІЛ
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л
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м
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д
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 Р
ІЛ
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р
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и
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н
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к

и
х

 Р
ІЛ
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р
 с

ер
ед

-
н

ьо
ві
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 Р
ІЛ
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о
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д
д
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х

 Р
ІЛ

к
л

ас
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р
 г

ен
ет

и
ч

н
о 

бл
и

зь
к

и
х

 Р
ІЛ

к
л

ас
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р
 с
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ед

-
н

ьо
ві

д
д

ал
ен

и
х

 Р
ІЛ

к
л

ас
те

р
 

м
ак

си
м

ал
ьн

о
ві

д
д

ал
ен

и
х

 Р
ІЛ

 ГД X– 1,463 2,298 3,567 2,039 3,039 3,890 2,046 3,251 3,806

ГД lim
0,670-
1,757

1,833-
2,897

3,170-
4,268

1,739-
2,201

2,459-
3,400

3,443-
4,262

1,459-
2,238

2,859-
3,400

3,450-
4,268

Кількість
РІЛ

2
 лінії

197 
ліній

40 
ліній

1  
лінія

9  
ліній

229 
ліній

8  
ліній

192 
лінії

39 
ліній

% 0,8 82 17,2 0,4 85 14,6 3,2 80 16,8
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За результатами послідовності агломерації груп РІЛ стало можливим 
визначення структури молекулярно-генетичних взаємовідносин у популя-
ції між різними кластерами щодо кожної з ліній-індикаторів (табл. 3) та 
тестерів (табл. 4).

Отримані дані також надали можливість виділити декілька груп ліній, 
у тому числі споріднених (генетично близьких), середнього віддалення та 
групу максимального віддалення від індикаторів та тестерів з відповідни-
ми внутрішньогруповими та середньогруповими генетичними дистанція-
ми. Така кластерна диференціація ліній свідчить про значну молекулярно-
генетичну відмінність РІЛ F

4
, F

6
 як щодо вихідних ліній-індикаторів, так 

і ліній-тестерів. Це дозволяє рекомендувати добір генетично віддалених 
генотипів з метою отримання на їх основі високопродуктивних гібридів.

кореляційний аналіз генетичних дистанцій РІЛ F4 та врожайності гіб-
ридів. За даними ПЛР-аналізу та врожайності гібридів сформовано базу 
даних для визначення кореляційних зв’язків між значеннями генетичних 
дистанцій рекомбінантних ліній F

4
, F

6
 та врожайністю гібридів, отриманих 

за участі РІЛ і ліній-тестерів Од 308 МВ, Од 329 і Од 221МВ. Узагальнені 
дані для популяції F

4
 наведені в таблиці 5. 

Таблиця 5

Коефіцієнти кореляції між генетичними дистанціями та врожайністю зерна  
гібридів від схрещування РІЛ F

4
 з тестерами Од 221МВ, Од 308 МВ, Од 329

РІЛ/тестер
Середнє 

значення ГД 
Коефіцієнт
кореляції, r

РІЛ F4/Од221 2,298 0,06

РІЛ F4/Од308 3,039 0,34*

РІЛ F4/Од329 3,251 0,52*

* достовірно при 5-процентному рівні вірогідності (Р = 0,05)

Як показують дані кореляційного аналізу, відносно низьким значен-
ням генетичних дистанцій (<2,5) відповідали низькі значення коефіцієн-
та кореляції (r = 0,06). Середні значення ГД обумовлювали значно більші 
(r = 0,34) або середні (r = 0,52) значення коефіцієнта кореляції. Тенден-
цію підвищення рівня кореляційних відносин між ГД і продуктивністю 
гібридів при зростанні рівня генетичних дистанцій наглядно підтверджує 
рисунок 5.

Рис. 5. Залежність між значеннями коефіцієнта кореляції і рівня генетичних дистанцій  
в популяції рекомбінантних ліній F

4

Кластерно-кореляційний аналіз популяції кукурудзи
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Представлені результати підтверджують лише загальні тенденції у 
функціонуванні складного механізму взаємовідносин між генетичною 
різноякісністю геномів і рівнем продуктивності їх гібридів [10-11, 19]. 
Насправді ця проблема набагато складніше і потребує подальших дослід-
жень. Але виявлена тенденція підтверджує можливість збільшення про-
дуктивності гібридів шляхом добору батьківських пар з більшим рівнем 
генетичної дистанції.

Алельний склад маркерних локусів та генетичні формули вихідних 
ліній, ліній-тестерів, РІЛ та гібридів. За результатами ампліфікації фраг-
ментів ДНК вихідних батьківських ліній (ГК 26 та Мо 17), ліній тестерів 
(Од 308 МВ, Од 329 і Од 221МВ) та популяцій РІЛ (ГК 26 х Мо 17) F

4
, F

6
 

визначено розмір алелів у парах нуклеотидів (п.н.) за десятьма мікроса-
телітними локусами. За цими показниками складено матриці даних ДНК-
типування вихідних ліній, РІЛ та гібридів, які перетворені на генетичні 
формули як літеро-числові записи коду маркерного локусу та розмірів його 
алелів. Кожен SSR-локус кодували літерою латинського алфавіту, як ниж-
ній індекс використовували розмір даного локусу в п.н.

За такою методикою записано генетичні формули батьківських ліній та 
ліній-тестерів (табл. 6), а також рекомбінантних ліній з популяцій F

4
, F

6
 та 

гібридів, отриманих від схрещування РІЛ F
4
, F

6
 і ліній-тестерів.

Таблиця 6

Генетичні формули вихідних ліній ГК 26 і Мо 17 та ліній-тестерів  
Од 221МВ, Од 308 МВ, Од 329

Назва ліній Генетична формула

ГК 26 A
76

B
112

C
159

D
88

E
154

F
187

G
162

H
137

I
126

J
86

K
90

L
114

M
145

N
170

Мо 17 A
72

B
108

C
155

D
80

E
158

F
191

G
158

H
161

I
130

J
78

K
90

L
114

M
145

N
170

Од 221 A
84

B
108

C
163

D
80

E
154

F
187

G
162

H
137

I
126

J
86

K
93

L
146

M
140

N
170

Од 308 A
76

B
108

C
163

D
80

E
150

F
187

G
166

H
153

I
126

J
86

K
90

L
114

M
150

N
178

Од 329 A
80

B
108

C
163

D
88

E
158

F
191

G
162

H
161

I
126

J
86

K
99

L
118

M
145

N
178

Для гібридів визначено рівень конкурсного гетерозису (Н, %) за резуль-
татами сортовипробування 2005—2006 років по відношенню кращого стан-
дарту. За результатами оцінки рівня гетерозису відібрано кращі гібриди, 
для яких був визначений алельний склад та записана генетична формула 
за десятьма мікросателітними локусами (табл. 7). 

Таблиця 7

Генетичні формули кращих за конкурсним гетерозисом гібридів  
та їхніх батьківських форм

Назва РІЛ,
гібриду та тестера

Генетична формула Н,%

РІЛ-4372 A
72

B
108

C
155,159

D
80

E
158

F
191

G
158,162

H
137

I
126,130

J
86

РІЛ-4372 х Од308 A
72,76

B
108

C
159,163

D
80

E
150,158

F
187,191

G
162,166

H
137,153

I
126,130

J
86 43

Од 308 A
76

B
108

C
163

D
80

E
150

F
187

G
166

H
153

I
126

J
86

РІЛ-5931 A
72

B
108

C
155

D
88

E
158

F
191

G
162

H
161

I
126

J
78

РІЛ-5931 х Од329 A
72,80

B
108

C
155,163

D
88

E
158

F
191

G
162

H
161

I
126

J
78,86 48

Од 329 A
80

B
108

C
163

D
88

E
158

F
191

G
162

H
161

I
126

J
86

Н. І. Букрєєва, А. О. Бєлоусов, Ю. М. Сиволап



2�

Рівень гетерозису кращих гібридів з тестером Од 221 МВ коливався 
від 5 до 34 %, з тестером Од 308 МВ — у межах 5—43 %, а з тестером  
Од 329 МВ відмічено найвищій рівень гетерозису, що сягав 48 %.

За результатами виявлення кращих за рівнем гетерозису гібридів виз-
начено групу материнських ліній, які забезпечують високий гетерозис  
(10—48 %) з різними тестерами. 

Генетичні дистанції материнських форм кращих гібридів також мали 
досить високі значення, а коефіцієнт їх кореляції з продуктивністю для 
високогетерозисної групи гібридів склав 0,41.

Таким чином, аналіз алельного складу SSR-локусів батьківських ліній 
дозволив визначити генетичні формули кращих за врожайністю зерна гіб-
ридів з рівнем гетерозису 43—48 %.

Висновки

1.  Генотипування популяції (ГК 26 х Мо 17) F
4
, F

6
 за десятьма полі-

морфними SSR-локусами дозволило генетично диференціювати популяції 
рекомбінантних інбредних ліній на основі їх суттєвих розбіжностей за рів-
нем генетичних дистанцій.

2.  У результаті кластерного аналізу популяцій РІЛ виділені групи 
споріднених (генетично близьких) та неспоріднених (генетично віддалених) 
рекомбінантних ліній, що дозволяє обрати ефективні шляхи їх подальшого ра-
ціонального використання з метою отримання високо гетерозисних гібридів.

3.  Визначено характер кореляційних відносин між значеннями гене-
тичної дистанції батьківських пар та рівнем продуктивності їх гібридів. 
Показано, що зі збільшенням генетичної дистанції рівень продуктивності 
гібридів до певної міри може зростати.

4.  Визначено генетичні формули кращих гібридів, отриманих за 
участі рекомбінантних інбредних ліній маркерного добору, рівень конкур-
сного гетерозису яких становив 39—51 %. 
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кЛАСтеРно-коРРеЛяЦИоннЫй АнАЛИз ПоПУЛяЦИй 
РекоМбИнАнтнИХ ЛИнИй И ГИбРИдов кУкУРУзЫ 
нА оСнове SSR-ПЦР

Резюме
Проведен SSR-ПЦР анализ полиморфизма исходных линий ГК 26 и  

Мо 17 и линий тестеров Од 221 МВ, Од 308 МВ, Од 329. Генотипированы 
популяции рекомбинантных инбредных линий (РИЛ) (ГК 26 х Мо 17) F

4
, F

6
  

по полиморфным локусам. Проведены кластерный и корреляционный 
анализы популяций РИЛ и определена зависимость между генетической 
дистанцией и уровнем продуктивности гибридов. Определен аллельный 
состав микросателлитных локусов исходных линий, линий-тестеров, луч-
ших тестерных гибридов и составлены их генетические формулы. Оценен 
уровень гетерозиса лучших гибридов, полученных с использованием мар-
керного отбора.

ключевые слова: линии, гибриды, кукуруза, SSR-анализ, генетический 
полиморфизм, аллельный состав, уровень гетерозиса.
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THE CLASTER AND CORELATION ANALYSIS OF RECOMBINANT INBRED 
LINES POPULATIONS AND HYBRIDS OF MAIZE ON THE SSR-PCR BASE

Summary
The SSR-PCR analysis of polymorphism of parental lines GК 26 and  

Мо 17 and lines-testers of Od 221 MB, Od 308 MB, Od 329 was condacted.  
The claster and correlation analyses of recombinant inbred lines (RIL) 
populations and dependence between the genetic distance and hybrid 
performens levels were determed. The allelic composition of microsatellite loci 
for parental lines, line-testers and the best testcross hybrids with the heterosis 
level 43–48 % were detected.

Key words: lines and hybrids of maize, SSR-analysis, genetic polymorphism, 
allelic composition, level of heterosis.
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