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Аннотация. Для анализа внутривидового генетического разнообразия сельскохозяйственных культур применяют-
ся разнообразные молекулярные и биохимические маркеры. Высокой эффективностью при оценке этого показате-
ля обладают проламин-кодирующие локусы. На базе лаборатории сортовой идентификации семян Государственно-
го аграрного университета Северного Зауралья в 2018–2019 гг. методом электрофореза исследованы 18 сор тов овса 
посевного, включенных в Государственный реестр селекционных достижений по Тюменской области с 1930-х гг. до 
2019 г. Целью работы было изучить динамику генетического разнообразия сортов по авенин-кодирующим локусам. 
Для анализа использовали по 100 зерновок каждого сорта. Электрофорез проводили в вертикальных пластинах 
13.2 % полиакриламидного геля при постоянном напряжении 500  В в течение 4.0–4.5  ч. Установлено, что 44.4 % 
сортов гетерогенны и состоят из двух биотипов. Для трех локусов идентифицировано 20 аллелей, 10 из которых 
выявлены впервые. Частота встречаемости аллелей авенин-кодирующих локусов изменялась с течением времени. 
Аллели, характерные для сортов иностранного происхождения, в процессе сортосмены заместились аллелями, 
присутствующими в отечественных сортах, а затем в сортах местных селекционных учреждений. Наибольшую час-
тоту встречаемости в сортах тюменской селекции имели аллели Avn A4 (50.0 %), A2 (25.0 %), Avn B4 (50.0 %), Bnew6 
(37.5 %), Avn C1 (37.5 %), C2 и C5 (25.0 %). Эти аллели имеют большую ценность как маркеры хозяйственно ценных и 
адаптивно значимых признаков. Величина генетического разнообразия в сортах овса изменялась с течением вре-
мени от 0.33 в 1929–1950 гг. до 0.75 в 2019 г. Высокое значение генетического разнообразия в современных сортах 
селекции  Научно-исследовательского института сельского хозяйства Северного Зауралья, а также увеличение этого 
показателя на протяжении последних 20 лет связаны с использованием в селекционном процессе генетически раз-
нородного исходного материала. Это позволило получить сорта, обладающие высоким адаптивным потенциалом в 
природно-климатических  условиях данного региона.
Ключевые слова: овес; сорт; электрофорез; запасные белки; авенин; авенин-кодирующие локусы; аллель; генетиче-
ское разнообразие.
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Abstract. Molecular and biochemical markers are used to analyze the intraspecific genetic diversity of crops. Prolamin- 
coding loci are highly effective for assessing this indicator. On the basis of the Laboratory of Varietal Seed Identification of 
the State Agrarian University of the Northern Trans-Urals, 18 varieties of common oat included in the State Register of Selec-
tion Achievements in the Tyumen Region from the 1930s to 2019 were studied by electrophoresis in 2018–2019. The aim of 
the work was to study the dynamics of the genetic diversity of oat varieties at avenin-coding loci. For the analysis, 100 grains 
of each variety were used. Electrophoresis was carried out in vertical plates of 13.2 % polyacrylamide gel at a constant vol-
tage of 500 V for 4.0–4.5 h. It was found that 44.4 % of the varieties are heterogeneous, each consisting of two biotypes. For 
three loci, 20 alleles were identified, 10 of which were detected for the first time. The allele frequency of avenin-coding loci 
varied with time. In the process of variety exchange, alleles that are characteristic of varieties of non-Russian origin were 
replaced by alleles present in domestic varieties and then in the varieties developed by local breeding institutions. The fol-
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lowing alleles had the highest frequency in Tyumen varieties: Avn A4 (50.0 %), A2 (25.0 %), Avn B4 (50.0 %), Bnew6 (37.5 %), 
Avn C1 (37.5 %), C2 and C5 (25.0 %). These alleles are of great value as markers of agronomically and adaptively important 
characters for the region in question. The amount of genetic diversity of oats varied with time from 0.33 in 1929–1950 to 
up to 0.75 in 2019. The high value of genetic diversity in modern breeding varieties of the Scientific Research Institute of 
Agriculture of the Northern Trans-Urals and an increase in this indicator over the past 20 years are associated with the use 
of genetically heterogeneous source material in the breeding process. This allowed obtaining varieties with high adaptive 
potentials in the natural climatic conditions of the region.
Key words: oat; variety; electrophoresis; storage proteins; avenin; avenin-coding loci; alleles; genetic diversity.
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Введение
Овес посевной (Avena sativa L.) – ценная сельскохозяй-
ственная культура, используемая как для производства 
продуктов питания, так и на корм животным (Barsila, 
2018). Важный фактор в увеличении производства овса – 
создание новых сортов интенсивного типа, характери
зующихся высокой урожайностью и экологической ус
той чивостью (Гончаренко, 2016). В Тюменской области 
селекционная работа с этой культурой ведется очень ак
тивно. С первой половины ХХ в. до настоящего времени 
в Государственный реестр селекционных достижений по 
области было включено 18 сортов ярового овса. В 1993 г. 
был районирован первый сорт местной селекции – Ме
гион. С этого момента доля сортов, созданных Научноис-
следовательским институтом сельского хозяйства Север-
ного Зауралья (НИИСХ Северного Зауралья), в посевах 
области постоянно увеличивается. В настоящее время в 
Государственный реестр селекционных достижений по 
области входят только сорта местной селекции. 

Однако активная селекционная работа может приве-
сти к снижению генетического разнообразия вида. Это 
связано с частым вовлечением в селекционный процесс 
одних и тех же генотипов для усиления конкретных хо-
зяйственно ценных признаков. Снижение генетического 
разнообразия отрицательно сказывается на устойчивости 
популяций к болезням и их способности адаптироваться 
к изменяющимся природноклиматическим условиям 
(НовосельскаяДрагович и др., 2007; Афанасенко, Ново-
жилов, 2009; Гончаренко, 2016).

Для анализа внутривидового генетического разнооб
разия применяются разнообразные молекулярные и 
биохимические маркеры (Конарев и др., 2000; Montilla
Bascón et al., 2013; Shavrukov, 2016; Scheben et al., 2017). 
Очень эффективны для оценки этого показателя прола-
минкодирующие локусы (Che, Li, 2007; Мельникова и др., 
2010; Кудрявцев и др., 2014; Лялина и др., 2016; Зобова 
и др., 2018; Любимова, Еремин, 2018; Utebayev et al., 
2019). Проламины овса (авенины) наследуются блоками 
и контролируются тремя независимыми локусами: Avn A, 
Avn B и Avn C, расположенными в трех гомеологичных 
хромосомах группы А. По каждому из авенинкодирую-
щих локусов выявлен множественный аллелизм (Портян-
ко и др., 1987; Portyanko et al., 1998). Благодаря высокому 
уровню полиморфизма авенина, практически каждый 
сорт овса, биотип или линия характеризуются уникаль-
ным компонентным составом запасных белков (Лоскутов, 
2007; Lyubimova, Eremin, 2018). Это позволяет проанали  
зировать частоту встречаемости отдельных аллелей аве

нинкодирующих локусов, динамику изменения их встре-
чаемости во времени и пространстве, а также оценить ге-
нетические преобразования, происходящие под влиянием 
длительного искусственного отбора.

Цель работы – изучить динамику генетического разно
образия по авенинкодирующим локусам в сортах овса 
посевного, включенных в Государственный реестр селек-
ционных достижений по Тюменской области с 1930 х гг. 
до настоящего времени, для оценки эффективности се-
лекционной работы, проводимой в регионе.

Материалы и методы
Исследования проводили в лаборатории сортовой иден-
тификации семян Агробиотехнологического центра Госу-
дарственного аграрного университета Северного Зауралья 
в 2018–2019 гг. Было изучено 18 сортов овса посевного, 
включенных в Государственный реестр селекционных 
достижений по Тюменской области с 1929 г. (табл. 1). 

Растительный материал предоставлен из коллекции 
Федерального исследовательского центра Всероссий-
ский институт генетических ресурсов растений имени 
Н.И. Вавилова и учреждениеморигинатором сортов – 
НИИСХ Северного Зауралья – филиалом Федерального 
исследовательского центра Тюменского научного центра 
Сибирского отделения Российской академии наук.

Для лабораторного анализа использовали по 100 зер-
новок каждого сорта, отобранных методом случайной 
выборки. Для одномерного электрофореза авенинов при-
меняли методику (Portyanko et al., 1998), с модификация
ми. Белки экстрагировали из отдельных измельченных 
зерновок добавлением 90 мкл 70 % этанола. Получен-
ный экстракт центрифугировали и добавляли к нему по 
300 мкл красителя метиленового зеленого. Экстракт белка 
(22 мкл) вносили в полиакриламидный гель. Состав геля: 
13.17 г акриламида, 0.66 г N,N′метиленбисакриламида, 
7.17 г мочевины, 2.0 мг железа сернокислого (III), 80.0 мг 
аскорбиновой кислоты и 0.26 г лактата алюминия; все 
реактивы растворяли в 100 мл алюминийлактатного бу
фера (pH 3.1). Полимеризацию акриламида инициировали 
добавлением 25 мкл 15 % перекиси водорода к 75 мл 
раствора геля. Электрофорез проводили в вертикальных 
электрофоретических камерах с размерами формируемых 
пластин 17.8 × 17.8 × 0.15 см (VE20, Helicon, Россия) в 
течение 4.0–4.5 ч при постоянном напряжении 500 В. Для 
фиксации и окрашивания геля использовали 10 % раствор 
трихлоруксусной кислоты с добавлением 0.05 % краси-
теля Кумасси бриллиантового голубого R250 в эта но  
ле. Идентификацию аллельных вариантов блоков компо-
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нентов, контролируемых авенинкодирующими локуса
ми, осуществляли на основании каталога, разработанного 
В.А. Портянко с коллегами (1987). В качестве стандарта 
использовали овес посевной сорта Астор (Avn A2 B4 C2). 
В случае, если выявленный блок отсутствовал в каталоге, 
его обозначали отметкой «new».

Для того чтобы оценить динамику изменения генети-
ческого разнообразия сортов овса во времени, все иссле-
дованные образцы были объединены в группы. В одну 
группу входили сорта, возделываемые в один и тот же 
десятилетний период времени. Генное разнообразие на 
локус (H) рассчитывали для каждой группы сортов от-
дельно по формуле:

   H = n
n – 1 × (1 – Σk     p2

    i = 1   i ),  

где pi – популяционная частота iго аллеля, k – количе-
ство аллелей локуса, n – объем выборки (Nei, 1987). Для 
расчета среднего генного разнообразия (H) усредняли 
количество аллелей на локус по всем локусам. Вычисле
ния проводили с использованием программы Arlequin 
Ver 3.5.2.2 (Copyright 2015 L. Excoffier. CMPG, University 
of Berne).

Результаты
В результате исследований установлено, что 8 (44.4 %) из 
18 проанализированных сортов были гетерогенными по 
компонентному составу авенина. Сорта Победа, Золотой 
дождь, Орел, Северянин, Нарымский 943, Таежник, Ме
гион и Отрада состояли из двух биотипов. Для этих сортов 

характерно наличие нескольких аллелей по одному или 
нескольким авенинкодирующим локусам. В генетической 
формуле такие состояния локусов записывали со знаком 
«+» (табл. 2). При последующих расчетах каждый биотип 
рассматривался нами как отдельный образец. Всего было 
исследовано 26 образцов.

Анализ электрофоретических спектров авенина по-
зволил нам описать генетические формулы для каждого 
из исследованных сортов. Всего было выявлено аллелей 
по локусам: Avn A – 8, Avn В – 7, Avn С – 5. Необходимо 
отметить, что часть из обнаруженных сочетаний компо-
нентов авенина отсутствовала в каталоге генетической 
номенклатуры. Для идентификации новых блоков ком-
понентов необходимы проведение гибридологического 
анализа и оценка характера наследования компонентов 
авенина. Однако нами были выделены предполагаемые 
блоки компонентов, каждому из которых присваивался 
номер, следующий за ранее описанными блоками в ката-
логе. Перед номером каждого из предполагаемых блоков 
добавляли отметку «new».

Для оценки генетического разнообразия в разные про-
межутки времени нами была рассчитана частота встре-
чаемости аллелей авенинкодирующих локусов (табл. 3).

В разных группах сортов преобладают разные аллели. 
По локусу Avn A до 1950 г. встречались только аллели 2 
и new9. Но частота их встречаемости начала снижаться 
с появлением в посевах области сортов отечественной, а 
затем и местной селекции (рис. 1). Аллели 1, 5 и new12 
были характерны для сортов, возделываемых в период 

Таблица 1. Cорта овса посевного, включенные в Государственный реестр селекционных достижений  
по Тюменской области (1929–2019 гг.)

№ в каталоге 
ВИР

Сорт Происхождение Год  
районирования

Год снятия  
с районирования

Всего в райони-
ровании (лет)

7965 Победа Швеция 1929 1963 34

7947 Золотой дождь 1929 1976 47

8494 Орел 1939 1982 43

8256 Ударник 883 Красноярский край 1957 1960 3

2874 Нидар Норвегия 1957 1963 6

11132 Северянин Архангельская область 1966 1974 8

11717 Скороспелый Кировская область 1974 1981 7

11122 Нарымский 943 Томская область 1975 1996 21

12245 Таежник 1977 2001 24

11379 Астор Нидерланды 1978 2000 22

11584 Сельма Швеция 1981 1993 12

13478 Перона Нидерланды 1985 2018 33

14039 Мегион Тюменская область 1993 – 26

14031 Новосибирский 88 Новосибирская область 1994 2004 10

14784 Тюменский голозерный Тюменская область 2000 – 19

14785 Талисман 2002 – 17

15380 Отрада 2014 – 5

15451 Фома 2015 – 4
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Таблица 2. Аллели авенин-кодирующих локусов сортов овса посевного, включенных в Государственный реестр  
селекционных достижений по Тюменской области (1929–2019 гг.)

Сорт Кол-во биотипов Аллели авенин-кодирующего локуса

Avn A Avn В Avn С

Победа 2 2 + new9 1 new8

Золотой дождь 2 2 1 2 + new8

Орел 2 new9 1 2 + new8

Ударник 883 1 new11 new9 3

Нидар 1 2 1 2

Северянин 2 new11 + new12 new9 + new10 3

Скороспелый 1 new12 new10 3

Нарымский 943 2 5 + 2 1 + 4 1 + 2

Таежник 2 2 + 1 new8 2

Астор 1 2 4 2

Сельма 1 new9 1 3

Перона 1 4 4 2

Мегион 2 2 + new11 new6 5

Новосибирский 88 1 2 4 2

Тюменский голозерный 1 2 new6 3

Талисман 1 4 4 2

Отрада 2 new10 + 4 4 1

Фома 1 4 new7 1

Таблица 3. Частота встречаемости аллелей авенин-кодирующих локусов сортов овса посевного, %

Локус Аллель Годы

1929–1930 1940–1950 1950–1960 1960–1970 1970–1980 1980–1990 1990–2000 2000–2010 2010–2019

Avn A 1 0 0 0 0 8.3 12.5 10.0 12.5 0

2 60.0 60.0 50.0 44.4 41.7 37.5 50.0 50.0 25.0

4 0 0 0 0 0 12.5 10.0 25.0 50.0

5 0 0 0 0 8.3 12.5 10.0 0 0

new9 40.0 40.0 37.5 33.3 16.7 12.5 10.0 0 0

new10 0 0 0 0 0 0 0 0 12.5

new11 0 0 12.5 11.1 8.3 0 10.0 12.5 12.5

new12 0 0 0 11.1 16.7 12.5 0 0 0

Avn В 1 100.0 100.0 87.5 77.8 41.7 25.0 20.0 0 0

4 0 0 0 0 16.7 37.5 40.0 37.5 50.0

new6 0 0 0 0 0 0 20.0 37.5 37.5

new7 0 0 0 0 0 0 0 0 12.5

new8 0 0 0 0 16.7 25.0 20.0 25.0 0

new9 0 0 12.5 11.1 8.3 0 0 0 0

new10 0 0 0 11.1 16.7 12.5 0 0 0

Avn C 1 0 0 0 0 8.3 12.5 10 0 37.5

2 33.3 33.3 37.5 33.3 50.0 62.5 60.0 62.5 25.0

3 0 0 12.5 22.2 25.0 25.0 10.0 12.5 12.5

5 0 0 0 0 0 0 20.0 25.0 25.0

new8 66.7 66.7 50.0 44.4 16.7 0 0 0 0
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с 1960 по 2010 гг. и в настоящее время уже не встреча-
ются; максимально распространен аллель 4 (50.0 %), 
на долю аллеля 2 приходится 25.0 %; new11 и new12 –  
по 12.5 %.

В локусе Avn В современных сортов овса преобладают 
аллели 4 (50.0 %) и new6 (37.5 %); с частотой 12.5 % встре-
чается аллель new7. Полностью элиминированы аллели 1, 
new8, new9 и new10, характерные для сортов зарубежной 
и отечественной селекции, но не обнаруженные нами у 
сортов местной селекции. 

Схожая ситуация отмечается и для локуса Avn C – аллель 
new8, встречавшийся с частотой 66.7 % в 1929–1950 гг., 
к настоящему времени замещен аллелями 1 (37.5 %), 
5 (25.0 %) и 3 (12.5 %). Необходимо обратить вни мание 
на аллель 2, присутствие которого в сортах наблюдается 
во все периоды возделывания, начиная с 1929 г. и до 
сегодняшнего дня. Частота встречаемости этого аллеля 
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Рис. 1. Динамика районированного сортимента овса посевного в 
 Тюменской области (1929–2019 гг.).
Сорта: 1 – зарубежной селекции; 2 – отечественной селекции; 3 – местных 
селекционных учреждений.

Рис. 2. Генетическое разнообразие сортов овса по авенин-кодирующим локусам.
Локусы: 1 – Avn A; 2 – Avn B; 3 – Avn C; 4 – среднее генное разнообразие.

составляла от 25.0 до 62.5 %. В настоящее время наличием 
этого аллеля характеризуются 25.0 % сортов. Такая же 
особенность отмечена для аллеля 2 локуса Avn A.

Величина генетического разнообразия, рассчитанная на 
основе данных о частоте встречаемости аллелей, также 
изменялась с течением времени (рис. 2). 

Минимальным этот показатель был в период до 1950 г. 
(0.38), когда в регионе возделывали лишь три сорта овса: 
Победа, Золотой дождь и Орел. В дальнейшем с по яв
лением в посевах области новых сортов величина ге не
тического разнообразия увеличивалась, достигая сво его 
максимума в период с 1970 до 1980 г. (0.78). В этот про  
межуток времени в регионе проводили активную сорто
смену – были сняты с районирования сорта Победа, Удар-
ник 883 и Нидар, а на смену им пришли несущие новые 
аллели авенинкодирующих локусов сор та Скороспелый, 
Нарымский 943, Таежник и Астор. Период 1970–1980 гг. 
характеризовался самым большим разнообразием аллель-
ных вариантов в сортах – по трем локусам Avn встречалось 
15 аллелей (см. табл. 3). В процессе замены иностранных 
сортов отечественными показатель генетического разно-
образия снизился до 0.70 к 2010 г. К понижению разно
образия привело исключение из районирования большого 
количества сортов, несущих аллели, не встречающиеся в 
сортах местной селекции. Однако к настоящему времени 
отмечается повышение среднего генного разнообразия 
до 0.75.

Обсуждение
В результате проведенного нами анализа с использовани
ем множественных аллелей авенинкодирующих локусов 
описаны генетические формулы для 18 сортов овса по-
севного, включенных в государственный реестр селек
ционных достижений по Тюменской области. Установле-
но, что гетерогенность сортов составляет 44.4 %. Наличие 
нескольких биотипов повышает адаптивный потенциал 
сорта (Metakovsky, 1990; НовосельскаяДрагович и др., 
2013), что крайне важно в природноклиматических ус ло
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виях Тюменской области, являющейся зоной рискованно
го земледелия. 

У части сортов были обнаружены одинаковые спектры 
проламина. Так, первый и второй биотипы сорта Золотой 
дождь идентичны биотипам сортов Победа (первый био-
тип) (2.1.new8) и Нидар (2.1.2) соответственно. Второй 
биотип сорта Победа совпал со вторым биотипом сорта 
Орел (new9.1.new8). Первый и второй биотипы сорта 
Северянин совпадают с сортами Ударник (new11.new9.3) 
и Скороспелый (new12.new10.3). Одинаковые типы 
спектров характерны также для второго биотипа сорта 
Нарымский 943 и сортов Астор и Новосибирский 88 
(2.4.2); совпадают спектры сортов Перона и Талисман 
(4.4.2). Всего в результате анализа установлено, что сор
тоспецифичны только 10 (38.5 %) из 26 исследованных 
генотипов. Это достаточно низкий показатель. 

Идентичность аллелей проламинкодирующих локу-
сов у сортов связывают с вовлечением в селекционные 
программы одних и тех же генотипов (Portyanko et al., 
1998; Мельникова и др., 2010; НовосельскаяДрагович и 
др., 2013). Так, например, сорта Победа и Золотой дождь 
выведены методом отбора из одного сор та овса – Milton 
(=Propsteier), от него же произошел и сорт Орел. Старый 
сорт овса Milton появился в северной части Германии и 
был широко распространен на севере Европы (Portyanko 
et al., 1998). Повидимому, он обладал выдающимися хо  
зяйственными признаками, что привело к частому вклю
чению его в селекционный процесс. Это нашло свое 
отра жение в совпадающем наборе аллелей авенинкоди-
рующих локусов у его потомков. Наличие сортов с совпа-
дающими генетическими формулами проламинов снижа 
 ет эффективность использования метода электрофореза 
для их дифференциации. Ряд исследователей в своих ра
ботах пришли к выводу, что использование авенинкоди-
рующих локусов как единственной маркерной системы 
для различения большого количества сортов овса является 
недостаточным, так как аллельное разнообразие локусов 
проламина овса характеризуется как низкое по сравнению 
таковыми у пшеницы, ячменя и ржи (Cliff, Cooke, 1984; 
Souza, Sorrels, 1990; Portyanko et al., 1998). В таких слу-
чаях возникает необходимость в дополнительном исполь  
зовании других маркерных систем (Wight et al., 2010). 
Однако следует отметить, что современные сорта овса, 
созданные НИИСХ Северного Зауралья, обладают инди-
видуальным аллельным составом авенинкодирующих 
локусов, что позволяет с высокой точностью дифферен-
цировать их генотипы. 

Анализ частот встречаемости аллелей авенинкодиру-
ющих локусов по всем трем локусам позволил отметить 
связь между частотой встречаемости аллелей и набором 
возделываемых сортов, особенно их происхождением. 
В процессе сортосмены совершалось постепенное за-
мещение аллелей, характерных для сортов зарубежной 
селекции, на аллели, присутствующие в отечественных 
сортах, а затем и местной селекции. Подобная замена 
одних аллелей на другие в ходе селекционной работы 
отмечена многими исследователями при изучении про-
ламинкодирующих локусов пшеницы и ячменя (Ново-
сельскаяДрагович и др., 2007; Лялина и др., 2016). На 
большом количестве примеров доказан адаптивный ха

рактер полиморфизма проламинов. Их связь с адаптив-
ными генными комплексами позволяет, основываясь на 
спектрах запасных белков, выделять генотипы, наиболее 
приспособленные к конкретным природноклиматиче-
ским условиям. А.Ю. НовосельскаяДрагович с коллегами 
(2013) отмечали, что генетические отличия сортов разного 
географического происхождения определяются действием 
естественного отбора. При этом причиной достаточно 
быстрой замены «старых» аллелей «новыми» выступают 
направленные процессы, связанные с новыми направлени-
ями в селекции и привлечением генетически отличающе-
гося исходного материала (НовосельскаяДрагович и др., 
2007). Полученные нами данные о частоте встречаемости 
аллелей авенинкодирующих локусов хорошо согласуются 
с этим утверждением. 

С началом селекционной работы по овсу в Тюменской 
области появились сорта, обладающие набором хозяй-
ственно ценных и адаптивно значимых признаков. Это 
привело к повышению частоты встречаемости определен-
ных аллелей авенинкодирующих локусов, которые можно 
считать маркерами таких генотипов или признаков, и в 
то же время вызвало снижение частоты или даже полное 
исчезновение аллелей, характерных для инорайонных   
сортов. Аллели А2 и С2, встречающиеся во всех времен-
ных группах сортов, вероятно, маркируют высококонку-
рентные ассоциации генов, дающие их носителям важ ные 
преимущества в природноклиматических условиях рас-
сматриваемого региона.

Контроль изменения величины генетического разнооб
разия сортов во времени позволяет судить о наличии или 
отсутствии генетической эрозии. В работах, посвященных 
оценке генетического разнообразия в сортах других сель-
скохозяйственных культур, его значения составляли 0.62–
0.76 для сортов мягкой пшеницы, созданных в Сербии и 
Италии (НовосельскаяДрагович и др., 2007); 0.5–0.6 – 
у сортов мягкой пшеницы украинской селекции (Заика и 
др., 2014); 0.42–0.64 – у групп сортов твердой пшеницы с 
происхождением из разных стран мира (Кудрявцев и др., 
2014). При этом отмечается снижение величины этого 
показателя в современных сортах (Кудрявцев и др., 2014; 
Лялина и др., 2016). 

Выявленные в результате нашей работы высокие зна-
чения генетического разнообразия и увеличение с 2000 г. 
этого показателя свидетельствуют об отсутствии генети-
ческой эрозии. Необходимо отметить, что в разные перио-
ды времени вклад отдельных авенинкодирующих локусов 
в величину среднего генного разнообразия в сортах овса в 
области был неодинаков. Если в период с 1970 до 2010 г. 
большую роль в формировании генетического разнообра-
зия играли локусы Avn A и Avn B, то в настоящее время 
максимальное генетическое разнообразие отмечается по 
локусу Avn C. По нашему мнению, это свидетельствует о 
том, что аллели этого локуса могут иметь важное значение 
как маркеры адаптивно значимых признаков. 

Заключение
Частота встречаемости аллелей авенинкодирующих ло
кусов в сортах овса посевного, включенных в Государ-
ственный реестр селекционных достижений по Тюмен-
ской области с 1929 до 2019 г. изменялась с течением 
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вре мени. На смену аллелям, характерным для сортов за-
рубежной селекции, пришли «новые», специфичные для 
сортов местной селекции: Avn A4 (50.0 %), A2 (25.0 %), 
Avn B4 (50.0 %), Bnew6 (37.5 %), Avn C1 (37.5 %), C2 и 
C5 (25.0 %). Эти аллели имеют большую ценность как 
маркеры хозяйственно ценных и адаптивно значимых для 
данного региона признаков.

Современные районированные сорта овса характери-
зуются высоким генетическим разнообразием (0.75), что 
связано с использованием в селекционном процессе раз-
нородного исходного материала. Это позволяет получать 
сорта, обладающие высоким адаптивным потенциалом 
в природноклиматических условиях Западной Сибири.

Высокое значение генетического разнообразия в со-
временных сортах селекции НИИСХ Северного  Зауралья, 
а также увеличение этого показателя на протяжении по
следних 20 лет свидетельствуют о грамотно организован-
ной и эффективной селекционной работе с этой культу
рой в Тюменской области.
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