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ДЕТЕКЦІЯ МОДИФІКОВАНОЇ ТРАНСЛОКАЦІЇ 1Rs.1Bl 
ЗА ДОПОМОГОЮ МОЛЕКУЛЯРНИХ МАРКЕРІВ
У СЕЛЕКЦІЙНОМУ МАТЕРІАЛІ М’ЯКОЇ ПШЕНИЦІ

За допомогою ПЛР-детекції з молекулярними маркерами (Xrems1303, SR1R003, 
w-sec-P3/P4, GliB1.1, GliB1.2, Xgwm18, Xgwm550) у популяції F4 виявили моди­
фіковану центричну транслокацію 1RS.1BL, в якій секаліновий локус Sec-1 замі­
щений на фрагмент хромосоми 1BS пшениці, що несе локус Gli-B1/Glu-B3 і міс­
тить проксимальний фрагмент 1RS хромосоми жита. Зазначений проксимальний 
фрагмент несе гени стійкості до борошнистої роси (Pm8), листової, стеблової, 
жовтої іржі (Lr26, Sr31, Yr9, відповідно). Запропонований підхід дозволяє ефек­
тивно ідентифікувати в селекційному матеріалі м’якої пшениці генотипи з моди­
фікованою транслокацією 1RS.1BL.
Ключові слова: ПЛР-детекція, молекулярні маркери, транслокація 1RS.1BL, Tri- 
ticum aestivum L., Secale cereale L.

Стійкість рослин до хвороб і шкідників — необхідна умова для успішного 
використання культур на сучасному етапі розвитку сільського господарства. 
Для підвищення стійкості пшениці до різних патогенів м’яку пшеницю (Triticum 
aestivum L., AABBDD, 2п-6х-42) залучають до віддаленої гібридизації з видами 
жита, пирію, егилопсу [1]. Жито (Secale cereale L., 2n-2x-14, RR) є одним із 
донорів генів стійкості (Lr26, Yr9, YrlO, Sr27, Sr31, Pm8, Pm17, Gb2, Gb6) до 
різних патогенів [2—4].

Житньо-пшенична транслокація, а саме транслокація короткого плеча хро­
мосоми 1R жита на довге плече 1B хромосоми пшениці, широко використо­
вується в селекції м’якої пшениці більш ніж 30 років. Джерелом даної трансло- 
кації у більшості сучасних сортів м’якої пшениці є лінія Riebesel 47-51, створена 
Г. Рибезелем (Riebesel), яка містить транслокацію від жита Petkus (2x) [5, 6]. 
У літературних джерелах зафіксовано, що за присутності транслокації 1RS.1BL 
спостерігається підвищення врожайності та адаптивності пшениці до впливу 
факторів зовнішнього середовища [7—11]. Фенотипову оцінку та селекційний 
(візуальний) відбір форм із транслокацією іноді ускладнено тим, що неможливо 
виявити рослини з транслокацією серед рослин, у яких вона відсутня. Крім цьо­
го, транслоковане плече 1RS житньої хромосоми містить локус Sec-1, що конт­
ролює біосинтез запасних білків жита — секалінів, які в свою чергу негативно 
впливають на хлібопекарську якість пшеничного борошна (секаліни при замісі 
тіста можуть переходити в розчин із водою, при цьому тісто стає липким та 
пливе, погано підходить) [12, 13]. Роботи по отриманню модифікованої 1RS
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хромосоми, в якій присутні гени стійкості (Lr26, Yr9, Sr31, Pm8) до патогенів і 
вилучений негативний по відношенню до якості локус Sec-1, було виконано 
професором А. Лукашевським (США) [14, 15]. Ним отримано лінію Pavon МА1, 
яка несе модифіковану транслокацію 1RS.1BL (рис. 1). Ця лінія використовуєть­
ся в програмі Селекційно-генетичного інституту — Національного центру на­
сіннєзнавства та сортовивчення (СГІ—НЦНС) НААН України. Часто контроль 
житніх транслокацій проводять шляхом електрофорезу запасних білків — се- 
калінів [16, 17]. Однак, у нашому випадку секаліновий локус відсутній у селек­
ційних форм, що отримані у схрещуваннях із лініями, які несуть модифіковану 
транслокацію 1RS.1BL. У свою чергу, дана транслокація несе два фрагмента ко­
роткого плеча хромосоми 1B пшениці, що створює імовірність рекомбінації 
та може призводити до втрати модифікованої транслокації 1RS.1BL та її агро­
номічної цінності. У зв’язку з цим є необхідною точна детекція модифікова­
ної транслокації 1RS.1BL у селекційному матеріалі задопомогою молекулярних 
маркерів.

Метою даної роботи була розробка біотехнології детекції модифікованої 
житньо-пшеничної транслокації 1RS.1BL у селекційному матеріалі та відбір рос­
лин, які несуть досліджену транслокацію в популяції F4, що отримана від схре­
щування Куяльник X Pavon МА1.

Матеріали і методи

Матеріалом дослідження слугувала популяція F4, у котрій нараховується 
61 рослина, яка була отримана від схрещування сорту озимої м’якої пшениці

GH-Bl/Glu-ВЗ

Рт8, Lr26, ___
Yr9, Sr3l

Видалений Sec-l

1Rs

1BL

Рис. 1. Структура модифікова­
ної 1RS хромосоми житньо-пше­
ничної транслокації 1RS.1BL. 
1BL — довге пшеничне плече; 
□ — пшеничний хроматин, 
■ —житній хроматин [15]

Куяльник із лінією Pavon МА1 (матеріал створений 
у відділі генетичних основ селекції СГІ—НЦНС 
д-ром біол. наук О. І. Рибалкою), і її батьківські 
форми. Лінія ярої пшениці Pavon МА1 (СІММУТ, 
Mexico) несе модифіковану 1RS.1BL хромосому. Ха­
рактеристика модифікації короткого плеча 1RS 
представлена на рис. 1. Вона включає до свого 
складу дві інтеркалярні вставки гомеологічного 
плеча хромосоми 1BS пшениці — локус пшениці 
Gli-B1/Glu-B3 (фрагмент, що локалізується ближче 
до теломерної ділянки хромосоми) і фрагмент хро­
мосоми пшениці, що замінив секаліновий локус 
Sec-1, а також присутній фрагмент хромосоми жи­
та, який містить гени стійкості до листової (Lr26), 
стеблової (Sr31), жовтої (Yr9) іржі та борошнистої 
роси (Pm8).

Крім того, у дослідження було включено лінію 
Hostianum 242/97-2-В (надалі Н242/97-2-В), раніше 
досліджену 1.1. Моцним і О. М. Благодаровою [18] 
та лінію Б-16, які несуть звичайну, немодифіковану 
житньо-пшеничну транслокацію 1RS.1BL, і сорт Бе­
зоста 1.

ДНК виділяли з 3—5-денних паростків за до­
помогою СТАВ-буферу [19]. Вимірювання концен­
трації виділеної ДнК проводили за допомогою 
флуориметра ТКО 100 (Hoefer Scientific Instruments,

USA) у розчині 1хТХЕ (100 мМ трис-НСІ pH 7,4; 10 мМ EDTA pH 8,0; 1 М 
NaCl) у присутності 100 мкг/мл інтеркаліруючого барвника Hoechst 33258.
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Для детекції модифікованого короткого плеча хромосоми 1RS застосовували 
ПЛР-аналіз із використанням секалін-специфічних STS-маркерів SR1R003 [20], 
Q-sec-P3/P4 [21] та EST-SSR-маркера Xremsl303 [22], а також аналізували локус 
Gli-Bl (рис. 2, а), характерний для короткого плеча хромосоми 1В пшениці, з 
праймерами до алелів: GliBl.l, GliBl.2 [23], і проводили мікросателітний ана­
ліз з парами праймерів до локусів м’якої пшениці: Xgwml8-1BS, Xgwm550-1BS 
(рис. 2, б).

/ 
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фіпїїй 
длгпйВ 
wmC81S 
tac12S ti'Z'TT-З “4. 
wmc49wic798 
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ЬагеЩ 
nmc406’ttffit50a.
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Рис. 2. Молекулярно-генетична карта хромосоми 1BS м’якої пшениці:

а — локус Gli-Bl [24]; б — локуси Xgwm550 і Xgwml8 [25], зверху—вниз, відповідно. 
Чорним кольором визначено місце локалізації центромери

Електрофорез продуктів ампліфікації проводили у 10 % денатуруючому по- 
ліакриламідному гелі (ПААГ) з8М сечовиною. Візуалізацію продуктів ампліфі­
кації здійснювали за допомогою фарбування 0,012 М AgNO3 відповідно до ме­
тодики «Silver sequence TM DNA Sequensing System Technical Manual» (Pro- 
mega).

Документували отримані результати електрофорезу за допомогою відеосис- 
теми «Image VDS Amersham Pharmacia ВісЛєс1і»(Австрія). Для визначення роз­
міру фрагментів ампліфікації ДНК (п. н.) використовували маркер молекулярної 
маси — pUC19/MspI та комп’ютерну програму «Image Master 1D Elite».

Результати та їх обговорення

ПЛР-аналіз популяції F4, отриманої від схрещування Куяльник X Pavon MA1, 
з молекулярним маркером до локусу Xremsl303 (локалізований на 1RS хромо­
сомі жита) показав, що розщеплення в популяції F4 за ознакою присутність/від- 
сутність продукту ампліфікації відповідало теоретично очікуваному 9:7 (х2 = 
= 0,115; Р = 0,99 — 0,95). Результати наведено в табл. 1.

Одночасно показано присутність фрагментів ампліфікації з парами прай­
мерів Xgwml8 (рис. 3) і Xgwm550 у ряду рослин.

При ПЛР-аналізі батьківських форм і популяції F4 за Xgwml8 локусом було 
виявлено фрагменти ампліфікації розміром 186 п. н., що відповідає алелю, ха­
рактерному для сорту озимої м’якої пшениці Куяльник, у 28 рослин та від­
сутність фрагментів ампліфікації у 33 зразків, як і у батьківської форми — лінії
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Таблиця 1

Аналіз розщеплення в популяції F4 (Куяльник X Pavon MAI) за присутністю/відсутністю 
фрагмента ампліфікації розміром 290 п. н., детектованого по Xremsl303 маркеру

Примітки тут і далі: %2 = 0,115; де q — теоретично очікувана величина, 0,99 > Р > 0,95.

Дані
Наявність/відсутність (%/—) продук­
ту ампліфікації довжиною 290 п. н.

Об’єм 
вибірки

% —

Фенотипові класи розщеплення 33 28 61
Очікувані при (9:7) q 34,31 26,69 61
Відхилення d -1,31 + 1,31 —
d2 1,71 1,71
d2/q 0,050 0,065 —

Рис. 3. Електрофореграма розподілу продуктів ампліфікації ДНК рослин F4 і батьківських форм 
за Xgwml8 локусом у 10% денатуруючому ПААГ:

М — маркер молекулярної маси pUC19/MspI, 1 — лінія Pavon МА1, 2 — сорт Куяльник, 3—16 — 
індивідуальні рослини популяції F4

Pavon МА1. При статистичній обробці експериментальних даних отримано ре­
зультати, представлені в табл. 2.

Таблиця 2

Аналіз розщеплення в популяції F4 (Куяльник X Pavon MA1) за локусом Xgwml8

Дані
Відсутність/наявність (—/%) продук­
ту ампліфікації довжиною 186 п. н.

Об’єм 
вибірки

— %

Фенотипові класи розщеплення 33 28 61
Очікувані при (9:7) q 34,31 26,69 61
Відхилення d -1,31 + 1,31
d2 1,71 1,71 —
d2/q 0,050 0,065

Примітки:/2 = 0,115; 0,99 > Р > 0,95.
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ПЛР-аналіз локусу Xgwm550 у дослідженому матеріалі виявив у 29 рослин 
амплікон розміром 195 п. н, що відповідає сорту Куяльник, у 32 зразків фраг­
мента ампліфікації не виявлено (відповідає відсутності фрагмента ампліфікації 
ДНК лінії Pavon МА1). Застосування критерію /2 при підрахунку достовірності 
розщеплення за Xgwm550 локусом у дослідженій популяції F4 дозволило отри­
мати результати, представлені в табл. 3.

Таблиця 3

Аналіз розщеплення в популяції F4 (Куяльник X Pavon МА1) за локусом Xgwm550

Дані
Відсутність/наявність (—/+) продук­

ту ампліфікації довжиною 195 п. н.
Об’єм 

вибірки

— +

Фенотипові класи розщеплення 32 29 61
Очікувані при (9:7)^ 34,31 26,69 61
Відхилення d —2,31 +2,31 —
d2 5,34 5,34 —
dL/q 0,156 0,200 —

Примітки:/2 = 0,356; 0,95 > Р > 0,80.

Нами не виявлено продуктів ампліфікації з праймерами до гену o-secalin у 
лінії Pavon МА1 і рослин із популяції F4. У той же час ампліфікація з парою 
праймерів o-sec-P3/P4 до локусу Sec-1 дозволила ідентифікувати продукт роз­
міром 400 п. н. у ліній Б-16 і Н242/97-2-В 
(рис. 4), що узгоджується зі встановленою ра- 
нішеприсутністю 1RS. 1Вьтранслокаціїхро- 
мосоми жита у ліній Б-16 [26] і Н242/97-2-В 
[18]. У батьківських форм (сорту Куяльник 
і лінії Pavon МА1) фрагмент ампліфікації 
за даним локусом відсутній, оскільки секалі­
новий локус не представлений в жодному ге­
номі.

Одночасно ПЛР-аналізом локусу Sec-1 із 
використанням секалін-специфічного STS- 
маркера SR1R003 у ліній Б-16 і Н242/97-2-В 
було виявлено фрагменти ампліфікації розмі­
ром 97 п. н., що свідчить про присутність у 
даних зразків секалінового локусу. У лінії Pa­
von МА1, сортів Куяльник і Безоста 1 за да­
ним локусом продуктів ампліфікації також не 
виявлено. Не виявлено продуктів ампліфіка­
ції і у рослин з популяції F4, що підтверджує 
відсутність житнього локусу у батьківських 
форм і, відповідно, дослідженій популяції, от­
риманої від схрещування Куяльник X Pavon 
МА1.

Дослідження локусу GH-B1 на хромосомі 
1BS у рослин з популяції F4 і батьківських 

1М 2 3 4

Рис. 4. Електрофореграма розподілу 
продуктів ампліфікації ДНК за o-se- 
calin локусом у 10 % денатуруючому 

ПААТ:

М — маркер молекулярної маси 
pUC19/MspI, 1—лінія Б-16, 2 — 
лінія Н242/97-2-В, 3—лінія Pavon 

МА1, 4 — сорт Куяльник

форм (сорту Куяльник і лінії Pavon МА1) за допомогою алель-специфічної ПЛР 
показало присутність фрагмента ампліфікації розміром 369 п. н. у сорту Куяль­
ник (тобто алель GHB1.T), 397 п. н. (алель GHB1.2) — у лінії Pavon МА1, а у
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ліній Б-16 і Н242/97-2-В, які несуть 1RS.1BL транслокацію, продуктів ампліфі­
кації не виявлено (рис. 5).

а б

М 1 2 345 6 789 10 11 12

Рис. 5. Електрофореграма розподілу продуктів ампліфікації ДНК популяції Р4і батьківських форм 
у10% денатуруючому ПААГ, що отримані з алель-специфічними праймерами:

а — GliBl.l', б — GHB1.2 (М— маркер молекулярної маси pUC19/MspI, 1—сорт Куяльник, 
2 — лініяРауоп МА1, 3—10 — індивідуальнірослини популяціїР4, 11 —лініяБ-16, 12 — лінія 

Н242/97-2-В

У нашому дослідженні присутністю алеля GliBl.l характеризуються зразки 
популяції F4, отримані від схрещування Куяльник X Pavon МА1, за номерами 
3—5, 7. Розмір фрагментів ампліфікації— 369 п. н., що відповідає батьківській 
формі — сорту Куяльник (всього 30 таких рослин). За даним локусом з алелем 
GliB1.2 у рослин за номерами 6, 8—10 було тестовано продукт ампліфікації 
розміром 397 п. н. (відповідає лінії Pavon МА1, всього в популяції F4 виявлено 
31 індивідуальну рослину).

За результатами молекулярно-генетичного аналізу популяції F4 і батьків­
ських форм (сорту Куяльник і лінії Pavon МА1) з праймерами до локусу 
Xrems1303 було виявлено 33 рослини, які несуть житній хроматин, і 28 рослин, 
з ДНК яких не було отримано фрагментів ампліфікації, що відповідало теоре­
тично очікуваному розщепленню 9:7. З мікросателітними маркерами пшениці 
Xgwm18 і Xgwm550 детектовано присутність фрагментів ампліфікації 186 п. н. 
та 195 п. н., характерних для батьківського сорту Куяльник у 28 і 29 рослин, 
відповідно. Розщеплення, що спостерігається, відповідає теоретично очікувано­
му розщепленню 9:7з х2 = 0,115і х2 = 0,356. Праймери до Sec-1 локусу o-sec- 
Р3/Р4 і SR1R003 не давали продуктів ампліфікації з ДНК рослин популяції, яку 
було протестовано, у зв’язку з тим, що даний локус відсутній у обох батьків­
ських форм, а перезапилення пилком від форм пшениці з 1RS немодифікованою 
транслокацією не спостерігалося. Задопомогою алель-специфічних маркерів до 
Gli-Bl локусу пшениці виявили 30 рослин з алелем GliBl.l, характерним для 
сорту Куяльник, і 31 рослину з алелем GliB1.2, присутнім у генотипі лінії Pavon 
МА1, що відповідає теоретично очікуваному розщепленню 9:7 з х2 = 0,730. Ре­
зультати дослідження популяції F4 представлено в табл. 4.

У дослідженому матеріалі ідентифіковано чотири рослини, у яких відбулись 
рекомбінаційні події у короткому 1RS плечі модифікованої житньо-пшеничної 
транслокації та в плечі 1BS пшениці. Так, рослина під номером 3/4 (3 — 
№ ділянки, 4 — № рослини) не несе житньої транслокації, але в результаті ре­
комбінації в локусі Gli-Bl дана рослина успадкувала батьківський алель GliB1.2
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Таблиця 4

Аналіз результатів дослідження популяції F4 (Куяльник х Pavon МА1)

F4: Куяльник X Алелі маркерних локусів
Pavon МА1 в п. н.

(61 інд. рослина)

Xr
em

sl3
03

 (1
R

S) Gli-Bl (1B)

Xg
wm

55
0 (

1B
S)

Xg
wm

l8
 (1

BS
)

№
 діл

ян
ки

№
 ро

сл
ин

и

G
liB

l.l

G
liB

l.2

1 2 3 4 5 6 7

1 1. 290 — — — 397
2. 290 — — — 397
3. 290 — — — 397
4. 290 — — — 397

2 1. — 186 195 369 —
2. — 186 195 369 —
3. — 186 195 369 —
4. — 186 195 369 —
5. — 186 195 369 —

3 1. — 186 195 369 —
2. — 186 195 369 —
3. — 186 195 369 —
4. — 186 195 — 397
5. — 186 195 369 —

4 1. 290 — — — 397
2. 290 — — — 397
3. 290 — — — 397
4. 290 — — — 397
5. 290 — — — 397

5 1. 290 — — — 397
2. 290 — — — 397
3. 290 — — — 397
4. 290 — — — 397
5. 290 — — — 397

6 1. — 186 195 369 —
2. — 186 195 369 —
3. — 186 195 369 —
4. — 186 195 369 —
5. — 186 195 369 —

7 1. — 186 195 369 —
2. — 186 195 369 —
3. — 186 195 369 —
4. — 186 195 369 —
5. — 186 195 369 —

F4: Куяльник X Алелі маркерних локусів
Pavon МА1 в п. н.

(61 інд. (ослина)

Xr
em

sl3
03

 (1
R

S) Gli-Bl (1B)

Xg
wm

55
0 (

1B
S)

Xg
wm

l8
 (1

BS
)

№
 діл

ян
ки

№
 ро

сл
ин

и

G
liB

l.l

G
liB

l.2

1 2 3 4 5 6 7

8 1. 290 — — — 397
2. 290 — — 369 —
3. 290 — 195 369 —
4. 290 — — — 397

9 1. 290 — — — 397
2. 290 — — — 397
3. 290 — — — 397
4. 290 — — — 397
5. 290 — — — 397

10 1. 290 — — — 397
2. 290 — — — 397
3. 290 — — 369 —
4. 290 — — — 397
5. 290 — — — 397

11 1. 290 — — — 397
2. 290 — — — 397
3. 290 — — — 397
4. 290 — — — 397
5. 290 — — — 397

12 1. — 186 195 369 —
2. — 186 195 369 —
3. — 186 195 369 —
4. — 186 195 369 —

13 1. — 186 195 369 —
2. — 186 195 369 —
3. — 186 195 369 —
4. — 186 195 369 —

П р и м і т к и:«—» — не детектовано продуктів ампліфікації ДНК.
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(початково належить лінії Pavon MAI). Рослини під номерами 8/2 та 10/3 несуть 
модифіковану транслокацію, але в результаті рекомбінації в їх генотипах алель 
GUB1.2, характерний для вихідної батьківської форми — лінії Pavon MA1, за­
містив алель GUB1.1, присутній у сорту Куяльник. У рослини під номером 8/3, 
можливо, рекомбінація зачепила більш широкий регіон. Ця рослина має моди­
фіковану житньо-пшеничну транслокацію, однак вихідний алель GUB1.2, ха­
рактерний для батьківської форми — лінії Pavon MA1, донора модифікованої 
транслокації, в дослідженій популяції заміщений алелем GHB1.1 сорту Куяль­
ник. До того ж, використовуючи маркер Xgwm550, детектували заміщення фраг­
мента житньої хромосоми, розташованого більш дистально від локусу Gli-B1, на 
фрагмент хромосоми пшениці, оскільки було виявлено фрагмент ампліфікації 
195 п. н. при ПЛР-аналізі локусу Xgwm550, властивого сорту Куяльник.

Таким чином, при дослідженні популяції F4, отриманої від схрещування лінії 
Pavon MA1 із сортом м’якої пшениці Куяльник, спостерігали рекомбінаційні 
події, що зачепили коротке плече хромосоми пшениці 1BS і модифіковану 
транслокацію короткого плеча хромосоми жита 1RS у6,56 % рослин від загаль­
ної кількості досліджених рослин популяції F4.

Висновки

За допомогою молекулярно-генетичних маркерів (Xrems1303, SR1R003, 
w-scc-P3/P4, GUB1.1, GUB1.2, Xgwm18, Xgwm550~) та ПлР-аналізу у досліджено­
му генетичному матеріалі детектовано модифіковану центричну транслокацію 
1RS.1BL.y даному випадку при дослідженні популяції F4, отриманої від схрещу­
вання сорту м’якої пшениці Куяльник із лінією Pavon MA1, відібрано 30 рослин 
із модифікованою транслокацією 1RS.1BL, а у 6,56 % рослин виявлено рекомбі­
наційні події у короткому плечі 1RS модифікованої житньо-пшеничної трансло- 
кації 1Rs.1Bl. Застосування в селекційному процесі запропонованої біотехно- 
логії детекції дозволяє прискорити темпи відбору генетичного матеріалу з моди­
фікованою транслокацією короткого плеча 1R хромосоми жита, в якій відсутній 
секаліновий локус.

Автори висловлюють подяку канд. біол. наук І. І. Моцному за наданий для 
порівняння матеріал.
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ДЕТЕКЦИЯ МОДИФИЦИРОВАННОЙ ТРАНСЛОКАЦИИ 1RS. 1BL С ПОМО­
ЩЬЮ МОЛЕКУЛЯРНЫХ МАРКЕРОВ В СЕЛЕКЦИОННОМ МАТЕРИАЛЕ 
МЯГКОЙ ПШЕНИЦЫ

С помощью ПЦР-детекции с молекулярными маркерами (Xremsl303, SR1R003, 
w-sec-P3/P4, GliBl.l, GliBl.2, Xgwml8, Xgwm550) в популяции F4 выявили модифициро­
ванную центрическую транслокацию 1RS.1BL, в которой секалиновый локус Sec-l заме­
щен на фрагмент хромосомы 1BS пшеницы, что несет локус Gli-Bl/Glu-BS, и которая 
также содержит проксимальный фрагмент 1RS хромосомы, несущий гены устойчивости 
к мучнистой росе (Pm8), листовой, стеблевой, желтой ржавчине (Lr26, Sr3l, Yr9, соот­
ветственно). Предложенный подход позволяет эффективно идентифицировать в селек­
ционном материале мягкой пшеницы генотипы с модифицированной транслокацией 
1Rs.1Bl.

Ключевые слова: ПЦР-детекция, молекулярные маркеры, транслокация 1RS.1BL, 
Triticum aestivum L., Secale cereale L.
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DETECTION CENTRIC TRANSLOCATION 1RS. 1BL BY USING MOLECULAR 
MARKERS IN BREEDING MATERIAL OF SOFT WHEAT

Using PCR-detection of molecular markers (Xremsl303, SR1R003, w-sec-P3/P4, GliBl.l, 
GliBl.2, Xgwml8, Xgwm550) in F4 population showed the centric translocation 1RS.1BL, 
which locus Sec-l is replaced by a fragment of chromosome 1BS of wheat Gli-Bl/Glu-B3 
locus and which also contains a proximal segment of chromosome 1RS carrying resistance 
genes to powdery mildew (Pm8), leaf, stem, yellow rust (Lr26, Sr3l, Yr9, respectively). The 
proposed approach is effective for the identification in breeding material of wheat genotypes 
with centric translocation 1RS.1BL.

Key words: PCR-detection, molecular markers, translocation 1RS.1BL, Triticum aesti­
vum L., Secale cereale L.

mailto:genome2006@mail.ru
mailto:genome2006@mail.ru

