
5

Acta Biologica Ukrainica. № 1 (2022) ISSN 2410-0943

РОЗДІЛ І. ДОСЛІДНИЦЬКІ СТАТТІ

У соняшнику (Helianthus annuus L.) встановлено успадкування близько 
150 генів морфологічних ознак і лише кілька зчеплень між ними. 
Перше вивчене зчеплення встановлено між генами, які визначають 
ознаки антоціанового забарвлення рослини та ядерної чоловічої 
стерильності у 1966 році. Зараз вже відомо сім груп зчеплень генів 
встановлених класичними методами схрещування та аналізу нащадків. 
Мета дослідження: встановити зчеплення, або незалежне успадкування 
генів, які обумовлюють прояв морфологічних ознак у ліній соняшнику. 
У дослідженні використано 22 колекційних лінії. Лінії з альтернативним 
проявом не менш ніж двох ознак схрещували між собою і вивчали 
прояв ознак у нащадків першого та другого покоління. Отримані 
розщеплення аналізували та підтвердили модель розщеплення 9:3:3:1 
для двох генів. Проаналізовано 12 комбінацій схрещувань. Установлено 
незалежне успадкування 16 пар генів, які визначають морфологічні 
ознаки. Установлено незалежне успадкування гена wpa, який контролює 
ознаку білого пилку і генів vs (контролює віялоподібне жилкування) та  
Er (еректоїдний черешок), генаb2, (контролює базальне розгалуження) 
і гена lb (світло-коричневе забарвлення листків), гена o (оранжеве 
забарвлення крайових квіток) і гена Br1 (верхнє розгалуження). 
Установлено незалежне успадкування гена br, який обумовлює верхнє 
розгалуження і генів er1 (еректоїдний черешок), y (жовта точка росту), 
cch (світло-зелений листок), o (оранжеве забарвлення крайових квіток),  
l (лимонне забарвлення крайових квіток), tu2 (довга трубкоподібна форма 
крайових квіток), ag (жовті пиляки), lb (світло-коричневе забарвлення 
листків), er2 (еректоїдний черешок).
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In sunflower (Helianthus annuus L.) the inheritance of about 150 genes 
of morphological traits and only a few linkages between them has been 
established. The first studied coupling was established between genes that 
determine the traits of anthocyanin colour of the plant and nuclear male sterility 
in 1966. Seven groups of gene linkages established by classical methods of 
crossbreeding and analysis of offspring are already known. The purpose of 
the study is to establish the coupling or independent inheritance of genes that 
cause the manifestation of morphological traits in sunflower lines. The study 
used 22 collection lines. Lines with an alternative manifestation of at least two 
traits crossed each other and studied the manifestation of traits in the offspring 
of the first and second generations. The resulting cleavages were analyzed and 
confirmed by a 9: 3: 3: 1 cleavage model for the two genes. 12 combinations 
of crosses were analyzed. Independent inheritance of 16 pairs of genes that 
determine morphological traits has been established. Independent inheritance 
of the wpa gene, which controls the trait of white pollen and vs (controls fan-
shaped veining) and Er (erectoid petiole), gene b2, (controls basal branching) 
and gene lb (light brown leaf color), gene o (orange edge colour) flowers) and 
gene Br1 (upper branch). Independent inheritance of gene br, which causes 
upper branching and genes er1 (erectile petiole), y (yellow growth point),  
cch (light green leaf), o (orange colour of marginal flowers), l (lemon colour of 
marginal flowers), tu2 (long tubular shape of the marginal flowers), ag (yellow 
anthers), lb (light brown colour of the leaves), er2 (erectile petiole). 
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Вступ
Соняшник (Helianthus annuus L.) має 17 пар 

хромосом. Встановлено близько150 генів, які обу-
мовлюють морфологічні ознаки, однак зчеплень 
між ними виявлено не так багато. Серед відомих 
можна виділити одну досить численну за кіль-
кістю генів групу зчеплення. Перше зчеплення 
виявлено у 1966 р П. Леклерком між генами: Т, 
який обумовлює антоціанове забарвлення різних 
частин рослини – в першу чергу дискових квіток, 
покривного епідермісу і практично всіх інших 
органів, з геном msc1, який обумовлює ознаку 
ядерної чоловічої стерильності рослин. Відсо-
ток кросинговеру між цими генами становив  
1% 1. Це зчеплення було активно використано в 
свій час для отримання перших гібридів соняш-
нику і використання ефекту гетерозису.

У подальшому це зчеплення було підтверджено 
іншими дослідниками та доповнено наявністю 
зчеплення цієї пари генів з генами, що контро-
люють інші ознаки2. У наступних дослідженнях 
використовували в основному тільки домінантну 
ознаку антоціанового забарвлення, оскільки вона 
має чіткий фенотиповий прояв. Так було виявлено 
20% кросинговеру між геном Т антоціанового 

забарвлення та геном tu, який визначає форму кра-
йових квіток у вигляді довгої трубки, і 10% з геном 
l який обумовлює лимонне забарвлення крайових 
квіток 3. Трохи пізніше показано 5% кросинго-
веру між генами l і tu1, які контролюють лимонне 
забарвлення і трубкоподібну форму крайових 
квіток соняшнику 4. Якщо узагальнити отриману 
схему можна сказати, що гени розташовані при-
близно так: ms- 1% -T-10% – l -5% – tu1. Однак 
не зовсім збігається відсоток кросинговеру між 
лимонним забарвленням і антоціаном – 10 + 5%  
дає тільки 15, а не 20%. Втім ці похибки зви-
чайні при встановленні зчеплень генів. З наявних 
результатів вже зрозумілий порядок розташу-
вання генів і їх знаходження в одній хромосомі.

З кінця минулого століття з'явилися публікації 
з розробки з створення молекулярних маркерів та 
їх ассоційованих панелей для соняшнику. У статті 
Gentzbittel L зі співавторами 5 була опублікована 
хромосомна карта соняшнику, у яку було вклю-
чено кілька генів з встановленим проявом ознак. 
Серед них і ген ядерної чоловічої стерильності 
msc1. Він розташований в 12 хромосомі. Вихо-
дячи з цього, можна сказати, що вся ця група генів 
локалізована в 12 хромосомі. На карті позначено 
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ще такі гени як Rf – ген відновлення фертильно-
сті пилку – в шостій групі, гени розгалуження b1 
і базального розгалуження bbr в сьомій групі, які 
знаходяться на відстані 32 сантіморганід. Нако-
пичення результатів досліджень призводить до 
оновлення генетичної карти соняшнику 6, 7, дода-
ють гени, які обумовлюють стійкість до хвороб, 
посухи або склад олії та білку. З генів, які контро-
люють морфологічні ознаки було додано лише 
ген l лимонного забарвлення крайових квіток 
в 11 хромосомі8, ген yl, який обумовлює світло- 
зелене забарвлення листя викликане нестачею 
хлорофілу, у 10 хромосомі 9, а також ген апікаль-
ного розгалуження b у 16 хромосомі10. Але лока-
лізація і успадкування деяких з цих генів залишає 
багато питань. Так наприклад ген l лимонного 
забарвлення позначений різними дослідниками 
на 11 або на 12 хромосомах 8,5. Ці розбіжності 
можуть бути пояснені використанням різних 
типів забарвлень крайових квіток соняшнику під 
однією назвою 11. З ознакою розгалуження рос-
лини соняшника ще складніше, її контролюють 
кілька генів, які мають різний фенотиповий прояв 
12. При вивченні популяцій соняшнику різного 
походження встановлено ассоціації молекулярних 
маркерів з ознаками розгалуження соняшнику у 
шести хромосомах 13.

Серед опублікованих результатів досліджень 
відмічені ще дві пари зчеплених генів, які кон-
тролюють морфологічні ознаки. Встановлено, що 
між генами Br3 і y, які визначають суцільне розга-
луження та жовту крапку відростання відповідно 
є 12 % кросинговеру 12. Раніше нами доведено 
зчеплення генів Р та ld, які визначають наявність 
панцирності сім’янки і виростів листкової плас-
тинки на черешку відповідно. Частота кросинго-
веру між ними становить 11,58% 14.

Для селекціонерів морфологічні ознаки є однією 
з важливих складових майбутнього селекційного 
продукту. Кожна з виявлених ознак з простим гене-
тичним контролем (1-2 генами) може бути викори-
стана у якості маркерів для захисту прав селекці-
онера. Знання про їх успадкування і зчеплення з 
іншими генами дуже необхідно для прогнозування 
морфотипу майбутнього гібриду. Знання про неза-
лежне успадкування генів окремих ознак дозво-
ляє робити нові комбінації морфологічних ознак в 
лініях, створюючи їх унікальний морфотип, в тому 
числі і для декоративного напряму використання. 
Встановлення пар генів, які успадковуються неза-
лежно також дають змогу виявити їх розташування 
і можливі зчеплення з іншими генами, нажаль 
результати досліджень з незалежним успадкуван-
ням практично не публікуються.

Мета дослідження: встановити зчеплення, або 
незалежне успадкування генів соняшнику, які 
зумовлюють морфологічні ознаки: білого пилку, 

віялоподібного жилкування листка, еректоїдного 
черешку, базального та верхнього розгалуження, 
світло-коричневого та світло-зеленого забарв-
лення листків, оранжевого та лимонного забарв-
лення крайових квіток.

Матеріали та методи досліджень
Колекція ліній соняшнику в Інституті олій-

них культур НААН налічує більше 400 зразків, 
з неї відібрані для дослідження ті лінії, які мали 
морфологічні ознаки з простим успадкуванням, 
що дозволяє винайти зчеплення чи довести неза-
лежне успадкування ознак. Матеріалом дослі-
джень слугували відібрані 22 лінії соняшнику зі 
встановленим генетичним контролем морфоло-
гічних ознак. Більшість ліній створено з нашою 
участю. Лінії з назвами «ВК» отримані з Всеро-
сійського науково-дослідного інституту олій-
них культур В.С. Пустовойта, як і лінія «КГ49». 
Відповідно генетику ознак в цих лініях вперше 
вивчали автори. Лінії з назвами «InK» отримані 
шляхом самозапилення відповідних за нумера-
цією зразків Всеросійського Інституту рослинни-
цтва ім. Н.І.Вавілова. Генетичний контроль ознак 
в лініях використаних для дослідження встанов-
лений за нашою участю15. Назви генів були вико-
ристані в основному ті, що дали цім генам перші 
дослідники. Однак ці назви неможна вважати 
однозначними, але лише такими, яких притриму-
ються більшість дослідників. Так лимонне забарв-
лення крайових квіток позначено геном l, як це 
вперше описав П.Леклерк, хоча про нього допо-
відали російські та українські вчені починаючи 
з 1914 року. При чому генетичної ідентифікації 
його зразків з іншими колекціями нам не відомо, 
як і в інших випадках відкриття генів. Іденти-
фікація наших колекцій здійснена за більшістю 
вивчених ознак з колекціями з Всеросійського 
науково-дослідного інституту олійних культур 
ім. В.С. Пустовойта та Всеросійського Інституту 
рослинництва ім. Н.І. Вавілова завдяки співпраці 
В.В. Толмачова з науковцями цих установ. 

Опис морфологічних ознак з їх успадкуванням 
включених у дослідження ліній представлені у 
таблиці 1. В таблиці надано лише ознаки та гени 
які були вивчені у схрещуваннях. Інші спостере-
ження не приводяться для покращення сприйняття.

Лінії вирощували на дослідних полях Інституту 
олійних культур за звичайною технологією обро-
бітку ґрунту. Посів проводили ручними саджал-
ками, рослини вирощували за схемою 70х70 см. 
Схрещування проводили із застосуванням ручної 
кастрації під індивідуальними ізоляторами, пилок 
збирали також з ізольованих рослин. Для кожного 
схрещування були задіяні пари ліній, які мали не 
менш двох відмінних за виразом ознак. По кожній 
комбінації було оцінено візуально 20 рослин 4 з 
яких ізолювали для самозапилення.
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Таблиця 1 – Характеристика ліній соняшнику задіяних у схрещування
Назва лінії Вивчена ознака Ген Стан гену Прояв ознаки у лінії

ЛГ-8-4
жилкування листка
забарвлення пилку

vs
Wpa

рецесивний
домінантний

посилене
жовте

InК1675
жилкування листка
забарвлення пилку

розташування черешку

Vs
wpa

er

домінантний
рецесивний
рецесивний

звичайне
біле

звичайне

КГ49
розташування черешку

забарвлення пилку
Er

Wpa

домінантний
домінантний

еректоїдне
жовте

Z1064
забарвлення листка

розгалуження
Lb
b2

домінантний
рецесивний

звичайне зелене
базальне

КГ119
забарвлення листка

розгалуження
lb
B2

рецесивний
домінантний

блідо-коричневе
відсутнє

InK439
забарвлення крайових квіток

 розгалуження
o,

Br1
рецесивний
домінантний

оранжеве
суцільне

InK2218
забарвлення крайових квіток

 розгалуження
O,
br1

домінантний
рецесивний

жовте
відсутнє

InК561
розташування черешку

розгалуження
er2

Br
рецесивний
домінантний

еректоїдне
відсутнє

Х711
розташування черешку

розгалуження
Er2

br
домінантний
рецесивний

звичайне
верхнє

ЗЛ2294
забарвлення точки росту 

розгалуження
Y,
Br

Домінантний
домінантний

Звичайне зелене
відсутнє

‘Малыш’
забарвлення точки росту 

розгалуження
y,
br

рецесивний
рецесивний

жовте,
верхнє

КГ102
забарвлення листка

розгалуження
розташування черешку

cch
br
er2,

рецесивний
рецесивний
рецесивний

яскраво-зелене
верхнє

еректоїдне

ЗЛ102
забарвлення листка

розгалуження
Cch
Br

домінантний
домінантний

звичайне зелене
відсутнє

ВК516
форма крайових квіток

розгалуження
tu2,

br
рецесивний
рецесивний

довга трубкоподібна
верхнє

ВК496
форма крайових квіток

розгалуження
Tu2,

Br
домінантний
домінантний

несправжньоязичкова
відсутнє

APS56
розгалуження

забарвлення крайових квіток
Br,
o

рецесивний
рецесивний

верхнє,
оранжеве

М1048
розгалуження

забарвлення крайових квіток
Br,
O

домінантний
домінантний

відсутнє
жовте

ЛВО7
забарвлення пиляків

розгалуження
Ag,
Br

домінантний
домінантний

жовте
відсутнє

In253в
забарвлення пиляків

розгалуження
ag,
br

рецесивний
рецесивний

жовте
верхнє

М790
забарвлення крайових квіток

забарвлення листка
розгалуження

L
lb,
br

домінантний 
рецесивний
рецесивний

жовте
блідо-коричневе

верхнє

КГ107
забарвлення крайових квіток

забарвлення листка
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Насіння від схрещування та гібридів першого 
покоління збирали вручну. Отримані потомства 
другого покоління висівали на окремих ділянках 
по 200 насінин від трьох самозапилень кожної 
комбінації. Аналіз розщеплення проводили за 
методикою М. М. Тихомірової, статистичне дове-
дення розщеплень здійснювали за допомогою  
крітерія Пірсона16. 

Результати
Отримані нащадки першого та другого поко-

ління були описані та пораховані. Результати 
розщеплень у другому поколінні представлені 
у таблиці 2. Кожне схрещування представлено 
одним рядком. В другій колонці надані назви 
генів і через риску ознака, яку вони контролю-
ють. У наступному стовпчику фенотип гібриду 
першого покоління, а далі фактичне розщеплення 
на класи, теоретичне співвідношення і значення 
критерію Пірсона для наявного практично отри-
маного розщеплення.

У першій комбінації схрещувань  
ЛГ-8-4 × InК1675 аналізували успадкування генів 
vs та wpa, які контролюють характер жилкування 
листків та колір пилку. Рослини першого покоління 
мали звичайне жилкування та жовтий пилок. У дру-
гому поколінні спостерігали чотири фенотипові 
класи. Рослинам численнішого з них були прита-
манні ознаки гібриду першого покоління. Рослини 
другого класу відповідали за ознаками материн-
ський лінії – віялоподібне жилкування та жовтий 
пилок. Третій клас рослин другого покоління мав 
білий пилок та звичайне жилкування листків як 
у батьківської лінії. Четвертий найменший клас 
рослин другого покоління, поєднував ознаки вія-
лоподібного жилкування та білого пилку У другій 
комбінації схрещування ліній КГ49 × InK1675 ана-
лізували успадкування генів wpa, та Er, які контро-
люють ознаки білого пилку та еректоїдного розта-
шування черешків. Ознака еректоїдного черешку у 
нашій колекції представлена трьома генами, кожен 
з яких обумовлює зміну розташування черешку у 
просторі окремо. Домінантний алель гену Er, задія-
ного у цьому схрещуванні обумовлює появу корот-
кого черешку менше 10 см, при чому черешок роз-
ташований зовсім паралельно стеблу. 

У гібридах першого покоління спостері-
гали прояв ознаки еректоїдного розташування 
черешків і звичайний жовтий пилок. У другому 
поколінні більша частина рослин мала саме такі 
ознаки. Другий клас рослин поєднував еректо-
їдне розташування черешків та білий пилок, тре-
тій клас – жовтий пилок і звичайне розташування 
черешків. Рослини четвертого класу поєднували 
ознаки білий пилок і еректоїдне розташування 
черешків. 

У комбінації схрещування ліній Z1064 × КГ119 
аналізували гени b2 та lb, які обумовлюють ознаки 

базального розгалуження та світло-коричневого 
забарвлення листка. Генів, які обумовлюють 
розгалуження, як згадувалось вище кілька і від-
повідно у цьому та інших схрещуваннях зустрі-
чаються алелі різних генів. Так рецесивний алель-
ний стан гену b2, проявляється на рослині у вигляді 
двох бічних пагонів у пазухах першої пари лист-
ків, які іноді досягають розмірів центрального 
стебла. У першому поколінні спостерігали зви-
чайні рослини без розгалуження та з нормальним 
забарвленням листків. У другому поколінні спо-
стерігали чотири класи рослин. Більша частина 
нащадків, як і гібрид першого покоління, мала 
звичайне листя і не утворювала бічних пагонів. 
Дві частини відповідно батьківським лініям мали 
по одній ознаці, або з розгалуженням, або з блі-
до-коричневим забарвленням листків. Найменша 
частина рослин другого покоління поєднувала 
обидві ознаки: базальне розгалуження та світ-
ло-коричневе забарвлення листків. 

У четвертій комбінації схрещування було вико-
ристано лінію InK439, яка поєднувала оранжеве 
забарвлення крайових квіток (рецесивний стан 
гену о) з верхнім розгалуженням, обумовленим 
домінантним станом гена B1. Батьківським ком-
понентом була лінія InK2218 зі звичайним жовтим 
забарвленням крайових квіток і відсутністю біч-
них пагонів. У гібридів першого покоління спосте-
рігали розгалуження рослин та жовте забарвлення 
крайових квіток. У другому поколінні було виді-
лено чотири класи. Для рослин більшого класу 
був характерний фенотип гібриду першого поко-
ління, найменшого- оранжеве забарвлення крайо-
вих квіток та відсутність розгалуження. Рослинам 
третього класу було притаманне поєднання ознак 
розгалуження з оранжевим забарвленням крайо-
вих квіток, а четвертого – жовте забарвлення кра-
йових квіток та відсутність розгалуження.

У п’ятій комбінації схрещування  
InК561 × Х711 аналізували успадкування генів er1 
та br, які обумовлюють ознаки еректоїдного роз-
ташування черешків та верхнього розгалуження. 
Обидві ознаки проявляються у рецесивному 
алельному стані. Еректоїдне розташування чере-
шків контролюється іншим геном, ніж був задія-
ний у третьому схрещуванні. Його прояв відріз-
няється більшою довжиною черешку – 10-15 см 
та дуже гострим кутом нахилу до стебла до 30°. 
Ген розгалуження найбільш часто зустрічається 
в селекційних лініях та використовується в бать-
ківських формах виробничих гібридів. Умовно 
ми вважаємо, що це той самий ген, який було 
позначено при молекулярному маркуванні на сьо-
мій хромосомі як b1

5. Хоча секвенування наших 
колекційних ліній не проводили. У другому поко-
лінні від схрещування InК561 × Х711 спостері-
гали розщеплення на чотири класи. Найбільший 
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клас рослин відповідав гібридному фенотипу, два 
інші батьківським формам за генотипом, а четвер-
тий найменший поєднував верхнє розгалуження з 
ознакою еректоїдності черешків. Оскільки еректо-
їдне розташування черешків має дуже гострий кут 
зі стеблом, а пагони бічного розгалуження зазви-
чай мають хоч і гострий, але значно більший кут 
розташування до стебла, спостерігалось перекру-
чування черешків у частині черешку найближчій 
до місця його прикріплення. Бічні пагони розта-
шовуються під своїм звичайним кутом до стебла 
30-60о, а черешок вимушено вигинався у місті 
прикріплення до стебла і більша його частина 
знаходилась під звичайним дуже гострим кутом 
до стебла, але вже між бічним пагоном та стеблом.

Наступні п’ять комбінацій схрещувань, це 
схрещування ліній, які містили по два гена, один 
з яких br обумовлює верхнє розгалуження, а 
іншій – рецесивний стан гена, що обумовлює одну 
з ознак: жовта точка росту (y), світло-зелений лист 
(cch), довга трубкоподібна форма крайових квіток 
(tu2), оранжеве забарвлення крайових квіток (o), 
жовті пиляки (ag). Ці лінії були схрещені з ліні-
ями без розгалуження і зі звичайними ознаками 
з вище перелічених. Відповідно гібриди пер-
шого покоління не мали розгалуження та ознак 
зміненої форми та забарвлення органів рослин. 
У другому поколінні спостерігали розщеплення 
на чотири фенотипові класи: більший з ознаками 
відповідно фенотипу гібрида першого покоління, 
один клас з розгалуженням. А інший з відповід-
ною іншою ознакою, яка спостерігалась у бать-
ківської форми: жовта точка росту, світло-зелений 
листок, довга трубкоподібна форма крайових кві-
ток, оранжеве забарвлення крайових квіток, жовті 
пиляки. І лише рослини найменшого четвертого 
класу поєднували ознаки розгалуження та іншу 
відповідну ознаку.

Усі представлені вище розщеплення другого 
покоління достовірно відповідали теоретично очі-
куваному співвідношенню класів у другому поко-
лінні для незалежного дигенного успадкування 
ознак 9:3:3:1.

Кількість нащадків другого покоління, що були 
в нашому розпорядженні не завжди достатньо для 
поєднання трьох і більше генів в одній комбіна-
ції для одночасного встановлення незалежного 
успадкування. Але в наших дослідженнях були 
проаналізовані дві комбінації за трьома генами 
одночасно, де кількість нащадків у меншому класі 
була не менше 5 рослин і результати яких можна 
вважати достовірними без використання додатко-
вих поправок.

У одинадцятій комбінації КГ107 × М790 аналі-
зували успадкування генів lb,br та l, які детерміну-
ють блідо-коричневе забарвлення листків, верхнє 
розгалуження, лимонне забарвлення крайових 

квіток. Усі включені ознаки мають рецесивний 
характер успадкування. Перше покоління рослин 
мало звичайні ознаки: зелений лист, відсутність 
галуження та жовте забарвлення крайових квіток. 
У другому поколінні спостерігали найбільший 
клас рослин за морфотипом подібний до гібридів 
першого покоління і найменший клас, який поєд-
нав по три ознаки одночасно. 

В комбінації КГ102 × Л2563 аналізували 
успадкування генів cch,er2 та br, які у рецесивному 
стані обумовлювали ознаки: світло-зелений лис-
ток, еректоїдний черешок, верхнє розгалуження. 
Гібриди першого покоління мали звичайне зелене 
забарвлення листку, нормальний черешок та від-
сутність розгалуження. Розщеплення другого 
покоління достовірно відповідає співвідношенню 
класів: 27:9:9:9:3:3:3:1 в двох останніх схрещу-
ваннях, а рослин у найменшому класі спостері-
гали 5 та 6. Тому можна вважати доведеним неза-
лежне успадкування ознак в обох схрещуваннях. 

 Більш ніж, тригені розрахунки не можливі, 
оскільки потомства соняшнику від однієї рослини 
не досить великі, щоб забезпечити достовірність. 
Тому навіть при наявності більшої кількості ознак 
розраховують лише дві-три окремо, не врахову-
ючи інші.

Обговорення
Раніше ми вже публікували матеріали з вста-

новлених незалежних успадкувань 15.Оскільки ми 
працюємо з використанням одних і тих же ознак 
з встановленим успадкуванням отримані дані 
можна об’єднувати, що дасть змогу установити 
розташування генів та їх зчеплення.

Поєднуючи представлені дані з таблиці та дані, 
які були отримані до 2005 року 14 можна устано-
вити що найбільш вивченими виявились гени, які 
обумовлюють ознаки: верхнього розгалуження та 
світло-коричневого забарвлення листків. З’ясо-
вано, що ген, який контролює ознаку верхнього 
розгалуження позначений нами як br, вірогідно 
той самий, що нанесено на генетичну карту 
соняшнику у сьому групу під назвою bbr. Він не 
зчеплений з генами: er1, er2, tu2, y, ag, cch, sp, lb, 
o, l. З яких опосередковано встановлено розташу-
вання лише гена l на дванадцятій хромосомі.

Установлено, що ген lb, який обумовлює ознаку 
світло-коричневого забарвлення листків, не зче-
плений з генами: Yw, ly, hbz, er1,br, b1. Можливо що 
b1 який обумовлює базальне розгалуження також 
знаходиться в тій же 7 хромосомі на відстані 
32 сМ як позначено на карті5. Наші дослідження 
з генетики ознаки розгалуження не виявили зче-
плення двох генів розгалуження, але це може бути 
наслідком того, що це інший ген. За попередніми 
дослідженнями успадкування ознаки базального 
розгалуження може бути обумовлено не менш 
ніж трьома різними генами 17. Також можливо  
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причина у тому, що розташування генів на такій 
відстані виявити складно. Зазвичай встановлю-
ють зчеплення на відстані від 25 до 1 сМ.

Робота з пошуку зчеплених генів на рівні кла-
сичної генетики буде продовжуватися з застосу-
ванням наявного колекційного матеріалу. Резуль-
тати подібних досліджень, як і інші складові 
вивчення успадкування ознак класичними мето-
дами для селекціонера мають не менше значення 
ніж асоціації з молекулярними маркерами. Отри-
мані асоційовані з ознаками молекулярні маркери 
у найкращому випадку дають змогу скоротити 
фізичну роботу при доборі селекційного мате-
ріалу. Практичні знання з успадкування ознак, 
зчеплення їх генів і варіантів їх прояву при поєд-
нанні цих ознак в одній лінії можливо отримати 
лише при вивченні у польових умовах результа-
тів схрещувань. Для селекціонера такий досвід 
і знання дають змогу оцінити практичні аспекти 
прояву генів у різному генетичному середовищі, 
у різних умовах вирощування, що й є найваж-
ливішою інформацією про практичне втілення 
генетики окремих ознак у селекційному продукті. 
Конкретно для соняшника у селекції ліній вже 
використовують не перший рік ознаки: забарв-
лень крайових квіток, верхнього розгалуження, 

форми листка. Забарвлення квіток створює умови 
для отримання гібридного насіння на ділянках 
розмноження з генетичною чистотою до 99,9%. 
Наявність розгалуження в батьківському компо-
ненті гібриду забезпечує страхування зав’язуван-
ності насіння на ділянках гібридизації за рахунок 
подовження часу цвітіння. Будь які морфологічні 
ознаки можуть впливати на якість та кількість 
насіння соняшнику на ділянках гібридизації та 
виробничих посівах.

Висновки
Установлено незалежне успадкування гена 

wpa, який контролює ознаку білого пилку від генів 
vs (віялоподібне жилкування) та Er (еректоїдний 
черешок), гена b2, (базальне розгалуження) від 
гена lb (світло-коричневе забарвлення листків), 
гена o (оранжеве забарвлення крайових квіток) 
від гена Br1 (верхнє розгалуження).

Установлено незалежне успадкування гена br, 
який обумовлює верхнє розгалуження від генів er1 
(еректоїдний черешок), y (жовта точка росту), cch 
(світло-зелений листок), o (оранжеве забарвлення 
крайових квіток), l (лимонне забарвлення крайо-
вих квіток, tu2,(довга трубкоподібна форма крайо-
вих квіток), ag (жовті пиляки), lb (світло-коричневе 
забарвлення листків), er2 (еректоїдний черешок).
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