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Alloplasmic lines are formed when the cytoplasm of 
one species is replaced by the cytoplasm of another as 
a result of repeated recurrent crosses of wide hybrids 
with the paternal genotype. Since the cytoplasm re­
placement results in new intergenomic interactions 
between a nucleus and cytoplasm leading to vari­
ability of plant characteristics, alloplasmic lines with 
restored fertility can be an additional source of biodi­
versity of cultivated plants. Earlier, recombinant allo­
plasmic lines (H. vulgare)-T. aestivum designated as  
L- 17(1)–L-17(37) were formed from a plant with par­
tially restored fertility of the BC3 generation of barley-
wheat hybrid H. vulgare (cv. Nepolegayushchii) × 
T. aestivum (cv. Saratovskaya 29). This male-sterile hy­
brid was consistently backcrossed with wheat varieties 
Mironovskaya 808 (twice) and Saratovskaya 29, and 
Mironovskaya 808 had a positive impact on the res­
toration of fertility. This paper presents the results of 
investigation into a group of recombinant alloplasmic 
lines (L-17F4), as well as into doubled haploids (DH) 
lines – alloplasmic DH-17-lines obtained from anther 
culture of alloplasmic lines (L-17F2). The most produc­
tive of these lines were used as initial breeding geno­
types. Hybrid form Lutescens 311/00-22 developed 
from the crossing of the alloplasmic DH(1)-17 line 
(as maternal genotype) with euplasmic line Com37 
(CIMMYT), the source of the 1RS.1BL wheat-rye trans­
location, proved to be successful for breeding. The 
presence of the 1RS.1BL translocation in the genome 
of the Lutescens 311/00-22 form and the L-311(1)–

Аллоплазматические линии образуются при замещении цитоплаз­
мы одного вида на цитоплазму другого в результате повторяющих­
ся возвратных скрещиваний отдаленных гибридов с отцовским 
генотипом. Так как при замещении цитоплазмы между ядром и 
цитоплазмой возникают новые межгеномные взаимодействия, 
приводящие к изменчивости признаков растений, аллоплазмати­
ческие линии с восстановленной фертильностью могут служить 
дополнительным источником биоразнообразия культурных рас­
тений. Ранее в наших работах были получены рекомбинантные 
аллоплазматические линии (H. vulgare)-T. aestivum, обозначенные 
как Л-17(1)–Л-17(37), сформированные от растения с частично 
восстановленной фертильностью ВС3 поколения ячменно-пше­
ничного гибрида H. vulgare (Неполегающий) × T. aestivum (Саратов­
ская 29). Этот мужско-стерильный гибрид был последовательно 
беккроссирован сортами пшеницы Мироновская 808 (дважды) 
и Саратовская 29, где сорт Мироновская 808 оказал влияние на 
восстановление фертильности. В статье представлены результаты 
изучения группы рекомбинантных аллоплазматических линий 
Л-17F4, а также линий гаплоидов с удвоенным числом хромосом – 
аллоплазматических ДГ-17-линий, полученных в результате куль­
тивирования пыльников линий Л-17F2. Наиболее продуктивные из 
изученных линий включены в селекционный процесс. Успешной 
для селекции оказалась гибридная форма Лютесценс 311/00-22, 
полученная от скрещивания аллоплазматической ДГ(1)-17-линии 
с эуплазматической линией Com37 (CIMMYT), источником пше­
нично-ржаной транслокации 1RS.1BL. Присутствие транслокации 
1RS.1BL в геноме формы Лютесценс 311/00-22 и выделенных из нее 
аллоплазматических линий Л-311(1)–Л-311(6) не привело к сниже­
нию фертильности растений или их стерильности. Это указывает 
на то, что хромосома пшеницы 1BS не несет ген(ы), определяющие 
восстановление фертильности у изученных в настоящей работе 
аллоплазматических линий (H. vulgare)-T. aestivum. Линии Л-311(1)– 
Л-311(6) показали их преимущество по сравнению с сортами-стан­
дартами по устойчивости к бурой ржавчине, стеблевой ржавчине, 
урожайности, качеству зерна. В результате селекционных испыта­
ний в Омском аграрном научном центре, Агрокомплексе «Курган­
семена», на предприятии «Ишимское» Тюменской области на осно- 
ве аллоплазматических линий Л-311(5), Л-311(4) и Л-311(6) созданы 
сорта яровой мягкой пшеницы Сигма, Уралосибирская 2 и Ишим­
ская 11 соответственно.
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L-311(6) alloplasmic lines isolated from it did not lead 
to a decrease of fertility or sterility in the plants. This 
indicates that the chromosome of the 1BS wheat does 
not carry the gene(s) that determine the restoration of 
fertility in the studied (H. vulgare)-T. aestivum alloplas­
mic lines. Alloplasmic lines L-311(1)–L-311(6) showed 
their advantage in comparison with the standard 
varieties for resistance to leaf and stem rust, yield, 
and grain quality. The breeding tests performed at 
Omsk Agricultural Scientific Center, Agrocomplex 
“Kurgansemena“, Federal State Unitary Enterprise 
“Ishimskoe“ (Tyumen Region), using alloplasmic lines 
L-311(5), L-311(4) and L-311(6) resulted in varieties of 
spring common wheat Sigma, Uralosibirskaya 2 and 
Ishimskaya 11, respectively.

Key words: alloplasmic lines (H. vulgare)-T. aestivum; 
DH-lines; translocation 1RS.1BL; varieties of common 
wheat.

Аллоплазматические линии образуются в результате 
повторяющихся возвратных скрещиваний отдален­
ных гибридов с отцовским генотипом и сочетают 

цитоплазму материнского вида с ядерным геномом пыль­
цевого родителя (Tsunewaki, 1996). Новые ядерно-цито­
плазматические взаимодействия, сформированные в ре- 
зультате замещения цитоплазмы, могут вызвать эпигене­
тические модификации ядерных генов (Soltani et al., 2016), 
приводя к изменениям на уровне транскрипции и мета­
болизма (Crosatti et al., 2013; Soltani et al., 2016). Вслед­
ствие этих процессов возможны нарушения в развитии 
растений (Suzuki et al., 1995), изменения их устойчивости 
к стрессовым факторам (Dhitaphichit et al., 1989; Keane, 
Jones, 1990; Булойчик и др., 2002; Talukder et al., 2015) и 
в проявлении хозяйственно важных признаков (Ekiz et 
al., 1998; Liu et al., 2002; Atienza et al., 2008; Климушина 
и др., 2013). Наиболее распространенным выражением 
ядерно-цитоплазматического конфликта, в том числе и 
аллоплазматических линий, является цитоплазматическая 
мужская стерильность (ЦМС) (Tsunewaki, 1996; Bentolila 
et al., 2002). 

С практической точки зрения аллоплазматические ли­
нии, полученные у разных видов культурных растений 
и характеризующиеся ЦМС, рассматривают как одну из 
систем для получения гибридных семян в гетерозисной 
селекции (Cisar, Cooper, 2002). Учитывая, что при замеще­
нии цитоплазмы возникают новые межгеномные взаимо­
действия, аллоплазматические линии с восстановленной 
фертильностью могут быть дополнительным источником 
биоразнообразия культурных растений (Liu et al., 2016). 
Что касается аллоплазматических линий пшеницы, то при­
меры их практического использования немногочисленны. 
Так, источником двух коммерческих сортов пшеницы 
Roason и Rendezvous стала аллоплазматическая линия 
VPM1, несущая цитоплазму Aegilops ventricosa Taush 

(Jones et al., 1998) и полученная в результате гибридизации 
амфиплоида (Ae. ventricosa × T. persicum) с сортом мяг­
кой пшеницы Marne. Эта аллоплазматическая линия и 
созданные с ее участием сорта устойчивы к ряду грибных 
патогенов благодаря интрогрессии от Ae. ventricosa генов 
Pch-1 и Sr38/Lr37/Yr17 (Delibes et al., 1988; Friebe et al., 
1996). Сорт мягкой пшеницы ‘Xiaoshan 2134’, носитель 
цитоплазмы Ae.  crassa, характеризуется высоким каче­
ством зерна, устойчивостью к засолению и высокой уро­
жайностью (Liu et al., 2002). Проявление этих признаков 
авторы объясняют эффектом ядерно-цитоплазматического 
гетерозиса. Перспективными для селекции считают ли­
нии мягкой пшеницы с цитоплазмой Triticum timopheevii 
и Secale cerealе, для которых выявлена толерантность 
к засухе (Семенов и др., 2014) и высокие качественные 
характеристики клейковины (Климушина и др., 2013; Се­
менов и др., 2016). С участием цитоплазмы ржи созданы 
новые формы тритикале (Гордей и др., 2011).

Ранее мы сообщали о получении рекомбинантных 
аллоплазматических линий мягкой пшеницы на основе 
беккроссных потомков ячменно-пшеничных гибридов 
H.  vulgare × T.  aestivum (Першина и др., 1998) и вос­
становлении их фертильности (Першина и др., 1999a). 
Аллоплазматические линии (H.  vulgare)-T.  aestivum с 
разным уровнем фертильности оказались адекватными 
моделями для изучения сопряженной изменчивости ядер­
ных и органельных (митохондриальных и хлоропластных) 
геномов в процессе ядерно-цитоплазматической коадап­
тации (Бильданова и др., 2004; Aksyonova et al., 2005; 
Першина и др., 2014). Некоторые из рекомбинантных 
аллоплазматических линий с полным восстановлением 
фертильности были включены в селекционный процесс 
(Белан и др., 2017).

Целью настоящей работы являются обобщение и ана­
лиз результатов получения и изучения рекомбинантных и 
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интрогрессивных аллоплазматических линий (H. vulgare)-
T. aestivum, которые были успешно использованы в селек­
ции и стали источниками новых сортов яровой мягкой 
пшеницы.

Материалы и методы
Получение рекомбинантных и интрогрессивных ал­
лоплазматических линий (H. vulgare)-T. aestivum. Сорт 
культурного ячменя Неполегающий был скрещен с яровой 
мягкой пшеницей Саратовская 29, а опыленные цветки 
обработаны раствором гибберелловой кислоты. С ис­
пользованием метода культивирования зародышей были 
выращены гибридные растения H. vulgare × T. aestivum, 
которые характеризовались мужской стерильностью, но 
женской фертильностью (Першина и др., 1998). Гибри­
ды  F1 были последовательно беккроссированы сортом 
пшеницы Мироновская 808 (дважды) и сортом Саратов­
ская 29. Среди растений поколения BС3 выделено одно 
частично фертильное растение (в одном колосе завязалось 
три зерна, в другом – 34) (Першина и др., 1999a). Из этих 
зерен выращены фертильные растения, каждое из которых 
стало источником рекомбинантных аллоплазматических 
линий, обозначенных как Л-17(1)–Л17(37) (рис. 1). Для 
формирования каждого следующего поколения аллоплаз­
матических линий отбирали семена из главного колоса 
наиболее продуктивного растения. На основе растений 
аллоплазматической линии Л-17F2 в результате культиви­
рования пыльников были получены аллоплазматические 
линии гаплоидов с удвоенным числом хромосом (ДГ-ли­
нии) (Першина и др., 1999б).

В настоящей работе приводятся результаты изучения 
семи аллоплазматических линий: Л-17(3)F4, Л-17(4)F4, 
Л-17(9)F4, Л-17(12)F4, Л-17(18)F4, Л-17(21)F4, Л-17(24) F4; 
трех аллоплазматических ДГ-линий: ДГ(1)-17F2, ДГ(2)-
17F2, ДГ(3)-17F2, а также шести интрогрессивных алло­
плазматических линий Л-311(1)F10–Л-311(6)F10. Интро- 
грессивные аллоплазматические линии выделены из гиб­
ридной формы Л-311/00-22F5, полученной от скрещи­
вания аллоплазматической линии ДГ(1)-17F2 с линией 
Com37 (Belan et al., 2010). На основании результатов 
С-окрашивания хромосом Е.Д. Бадаевой у аллоплазма­
тических линий группы Л-311 была выявлена пшенично-
ржаная транслокация, идентифицированная как 1RS.1BL 
(Першина и др., 2013).

Условия выращивания и изучение аллоплазматиче­
ских линий. Аллоплазматические линии Л-17F4 и ДГ- 17F2  
выращивали на поле Института цитологии и генетики 
(ИЦиГ) СО РАН вблизи г. Новосибирска в 1999 г., когда 
не наблюдалось массового развития патогенов бурой и 
стеблевой ржавчины. Контролем служила линия сорта 
пшеницы Саратовская 29 (Сар29), использованная при 
создании ячменно-пшеничных гибридов и аллоплазмати­
ческих линий (H. vulgare)-T. aestivum. Аллоплазматиче­
ские линии группы Л-311F10 выращивали на поле ИЦиГ 
СО РАН в 2017 г. В качестве контроля использовали ал­
лоплазматическую линию Л-17(3)F12 и эуплазматическую 
линию Ом37 (носитель пшенично-ржаной транслокации 
1RS.1BL), выделенную из гетерогенного по наличию пше­
нично-чужеродных транслокаций сорта Омская 37 (Белан 
и др., 2017). Растения выращивали на делянках шириной 

50 см по 10 растений в ряду, с расстоянием между рядами 
25 см. По числу проростков определяли всхожесть семян. 
Во время уборки оценивали высоту растений, число про- 
дуктивных колосьев, длину главного колоса, число ко­
лосков в главном колосе, число зерен в главном колосе 
и в растении, частоту растений с проявлением полной 
фертильности (более 35 зерен в главном колосе).

 Для подтверждения присутствия транслокации 
1RS.1BL у изучаемых линий использованы SCAR-маркер 
iag95, сцепленный с генами Lr26 и Sr31, локализованными 
в коротком плече хромосомы 1R ржи (Mago et al., 2002), 
и геномная in situ гибридизация (Mukai, Gill, 1991). Для 
статистической обработки брали не менее 20 растений. 
Достоверность различий между средними значениями 
сравниваемых линий определяли с помощью t-критерия 
Стьюдента. Данные обработаны в программе Statistica 
v.7.0.61.0.

Гибридную форму Л-311/00-22 и выделенные из нее 
аллоплазматические линии Л-311(1)–Л-311(6) выращива­
ли на селекционном поле лаборатории селекции яровой 
мягкой пшеницы Омского аграрного научного центра, 
согласно ранее описанным методикам (Белан и др., 2017). 
Начиная с 2007  г. аллоплазматические линии группы 
Л-311 испытывали по полной схеме селекционного про­
цесса в селекционных питомниках первого, второго и 
третьего года изучения (СП-1, СП-2, СП-3) и питомнике 
конкурсного сортоиспытания (КСИ). В этих питомниках 
проводили оценки на устойчивость к мучнистой росе 
(Blumeria graminis f. sp. tritici), бурой ржавчине (Puccinia 
recondita f.  sp. tritici) и стеблевой ржавчине (Puccinia 
graminis f. sp. tritici) , согласно ранее описанным методи­
кам (Белан и др., 2017), а также определяли урожайность и 

H. vulgare L. (Неп) (2n = 14) × T. aestivum L. (Сар29) (2n = 42)

× Сар29

× Сар29

× Сар29

× Мир808

× Мир808

F1 (2n = 28)BC1

BC1

ГК3

BC2

BC3

BC2

BC7

Эмбриокультура

Аллоплазматические линии Л-17(1)–Л-17(37)

Растение 1

Колос 1
3 зерна

Колос 2
34 зерна

Отбор яровых форм

Закрепление
стерильности

Самоопыление

Восстановление
фертильности

Рис. 1. Схема создания рекомбинантных аллоплазматических линий 
(H. vulgare)-T. aestivum Л-17(1)–Л-17(37) (Першина и др., 1998, 1999a).
Неп – ячмень сорта Неполегающий; сорта пшеницы: Сар29  – Саратов­
ская 29, Мир808 – Мироновская 808; ГК3 – гибберелловая кислота. 
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показатели качества зерна (масса 1 000 зерен, содержание 
белка в зерне). По аналогичным схемам аллоплазматиче­
ская линия Л-311(4) с 2013 г. изучалась в питомнике КСИ 
Агрокомплекса «Кургансемена», а аллоплазматическая 
линия Л-311(6) с 2014 г. – в питомнике КСИ предприятия 
«Ишимское» Тюменской области. 

Результаты и обсуждение
Нами изучены рекомбинантные аллоплазматические ли­
нии (H. vulgare)-T. aestivum, у которых в происхождении 
цитоплазмы участвовал ячмень сорта Неполегающий, а 
рекомбинантного ядерного генома – сорта мягкой пшени­
цы Саратовская 29 (Сар29) и Мироновская 808 (Мир808) 
(см. рис. 1) (Першина и др., 1999a). Участие сорта Мир808 
в возвратных скрещиваниях мужско-стерильного ячмен­
но-пшеничного гибрида H.  vulgare (Неполегающий) × 
T.  aestivum (Сар29) оказало положительное влияние на 
восстановление фертильности: у одного из растений поко­
ления BC3 завязались семена от самоопыления (см. рис. 1).

Согласно нашим данным, восстановителями фертиль­
ности мягкой пшеницы на цитоплазме культурного ячменя 
являются также сорт пшеницы Мироновская яровая, вы­
деленный из сорта Мир808 (Дорофеев и др., 1987), сорта 
Ульяновка и Пиротрикс 28 (Першина и др., 1999а, 2014). 
В тех же случаях, когда в беккроссирование ячменно-пше­
ничных гибридов H. vulgare × T. aestivum (Сар29) вклю­
чали только сорт Сар29, у беккроссных потомков про­
исходило полное закрепление стерильности (см. рис. 1)  
(Першина и др., 1999а, 2014). Кроме того, в зависимо­
сти от генотипического разнообразия сортов пшеницы, 
включенных в беккроссирование ячменно-пшеничных 
гибридов, получены многочисленные аллоплазматические 
линии (H. vulgare)-T. aestivum с разным уровнем фертиль­
ности. Некоторые из них при самоопылении расщепляют­
ся на растения с низким уровнем фертильности, включая 
стерильные (Першина и др., 1999a, 2014).

Аллоплазматические линии Л-17(1)–Л-17(37), сфор­
мированные от частично фертильного растения поколе­
ния BC3, имели характерное для мягкой пшеницы число 
хромосом (2n = 42), не содержали хромосом ячменя и 
сохраняли фертильность в F2–F3 поколениях (Бильдано­
ва и др., 2004). Всхожесть семян у изученных в настоя­
щей работе рекомбинантных аллоплазматических линий 
группы Л-17F4 была на уровне контроля и составляла не 
менее 98 %, а фертильность проявилась у всех растений  
(табл. 1).

При этом у основного числа аллоплазматических  ли­
ний частота растений с полной фертильностью (завя­
зываемость более 35  зерен в главном колосе) была на 
уровне родительского сорта пшеницы Сар29, варьируя 
от 65  % у Л-17(18)F4 до 95  % у линий Л-17(21)F4 и 
Л-17(12) F4 (см. табл. 1). И только у аллоплазматической 
линии Л-17(9)F4 значение этого показателя составило 
60 %, что достоверно ниже, чем у контроля. Анализ при­
знаков, определяющих продуктивность растений (число 
продуктивных колосьев, длина главного колоса, число 
колосков и число зерен в главном колосе, число зерен в 
растении), показал различия между аллоплазматическими 
линиями. Так, у Л-17(9)F4 и Л-17(18)F4 значения ряда этих 
показателей были достоверно ниже, чем у контрольной 
линии Сар29, а у Л-17(4)F4 – на уровне контроля. По числу 
зерен на растение аллоплазматические линии Л-17(21) F4, 
Л-17(12) F4, Л-17(3)F4 и Л-17(24)F4 превышали родитель­
скую линию Сар29. Увеличение числа зерен на растение 
у линии Л-17(21)F4 по сравнению с Сар29 сопровожда­
лось увеличением числа зерен в главном колосе, у линий 
Л-17(3)F4 и Л-17(12)F4 – увеличением числа продуктив­
ных колосьев, а у линии Л-17(24)F4 – увеличением числа 
продуктивных колосьев в растении и числа колосков в 
колосе. Что касается массы 1 000 зерен, то у большинства 
изученных аллоплазматических линий значения этого 
показателя были на уровне контроля, а у трех линий – 

Таблица 1. Характеристика аллоплазматических линий Л-17F4 и ДГ-17F2 (Новосибирск, поле, 1999 г.)

Генотип Высота 
растений, см

Число 
продуктивных 
колосьев

Длина 
главного 
колоса, см

Число колосков 
в главном 
колосе

Число зерен Масса 
1 000 зерен

Растения 
с ПФ, %

в главном 
колосе

в растении

Сар29 96.3 ± 2.0 4.3 ± 0.3 9.1 ± 0.1 13.8 ± 0.2 40.1 ± 1.1 152.3 ± 13.4 45.8 ± 0.7 80

Л-17(9)F4 87.5 ± 2.1(**) 3.8 ± 0.2 8.2 ± 0.2(***) 12.9 ± 0.2(**) 38.1 ± 1.9 122.8 ± 10.9 42.9 ± 0.9(*) 60(*)

Л-17(18)F4 93.2 ± 1.9 2.9 ± 0.3(**) 7.7 ± 0.1(***) 12.1 ± 0.2(***) 33.3 ± 1.7(**) 88.6 ± 12.6(**) 43.0 ± 0.8(*) 65

Л-17(4)F4 96.4 ± 1.3 5.4 ± 0.6 9.3 ± 0.2 13.6 ± 0.4 42.8 ± 2.1 194.6 ± 20.5 44.5 ± 0.8 85

Л-17(21)F4 94.6 ± 1.6 5.2 ± 0.4 9.1 ± 0.1 14.2 ± 0.3 44.8 ± 1.5* 192.1 ± 14.6* 43.5 ± 0.6(*) 95

Л-17(12)F4 100 ± 1.7 5.6 ± 0.3** 9.2 ± 0.1 14.5 ± 0.3 41.8 ± 1.0 197.9 ± 15.7* 44.4 ± 0.7 95

#Л-17(3)F4 85.6 ± 2.5(**) 6.1 ± 0.3** 9.4 ± 0.2 14.2 ± 0.3 42.6 ± 1.4 199.7 ± 15.4* 44.9 ± 0.9 75

#Л-17(24)F4 99.8 ± 1.7 6.6 ± 0.3*** 9.3 ± 0.1 15.5 ± 0.2*** 42.4 ± 0.9 227.9 ± 12.7*** 45.7 ± 0.6 90

#ДГ(1)-17F2 96.1 ± 1.1 6.7 ± 0.3*** 9.3 ± 0.2 15.2 ± 0.1*** 45.4 ± 1.2** 238.4 ± 12.3*** 45.9 ± 0.5 85

#ДГ(2)-17F2 80.2 ± 1.3(***) 5.5 ± 0.3*** 9.3 ± 0.2 14.8 ± 0.2** 45.2 ± 1.6* 188.8 ± 10.9* 46.6 ± 0.4 100

#ДГ(3)-17F2 90.9 ± 1.3(*) 6.7 ± 0.4*** 10.0 ± 0.1*** 15.4 ± 0.2*** 44.6 ± 1.4* 239.7 ± 15.9*** 44.9 ± 0.5 90

Примечание.  ПФ – полная фертильность. Разница по сравнению с родительской линией Саратовская 29 достоверно меньше при (*) p < 0.05 ; (**) p < 0.01 
и (***)p < 0.001; достоверно больше при * p < 0.05; ** p < 0.01; **** p < 0.001. Знаком # обозначены линии, включенные в селекционный процесс.
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Л-17(9) F4, Л-17(18)F4, Л-17(21)F4  – достоверно ниже 
(см. табл. 1).

Из полученных данных следует, что в результате ре­
комбинации между сортами пшеницы Саратовская  29 
и Мироновская  808 сформировались новые ядерные 
геномы, которые, функционируя при взаимодействии с 
цитоплазмой ячменя, оказали положительное влияние не 
только на восстановление и поддержание фертильности 
аллоплазматических линий, но и на проявление призна­
ков, определяющих продуктивность растений. В этом бе- 
зусловная роль принадлежит родительским сортам пше­
ницы. Сорта Саратовская 29 и Мироновская 808, благо­
даря высокой экологической пластичности и высокой 
продуктивности, продолжительное время выращивались 
во многих регионах с различными почвенно-климатиче­
скими условиями и использовались в гибридизации как 
между собой, так и с другими генотипами пшеницы при 
создании новых сортов (Дорофеев и др., 1987). 

Важен в нашей работе и тот факт, что фертильность и 
признаки высокой продуктивности проявились также у 
ДГ-линий, полученных на основе аллоплазматических 
линий Л-17F2. Ранее в результате культивирования пыль­
ников на модифицированной среде P-II нами было получе­
но 20 зеленых растений, достигших колошения (Першина 
и др., 1999б). Из них одиннадцать с числом  хромосом 
2n = 42 оказались фертильными. Каждое такое растение 
стало источником отдельной аллоплазматической ДГ-ли­
нии. Здесь мы приводим результаты изучения самоопы­
ленных потомков трех аллоплазматических ДГ-линий: 
ДГ(1)-17F2, ДГ(2)-17F2, ДГ(3)-17F2 (см. табл.  1). По 
сравнению с Сар29 у этих ДГ-линий достоверно выше 
число продуктивных колосьев, число колосков и зерен в 
главном колосе, число зерен в растении. Благодаря высоко­

му уровню фертильности и продуктивности, изученные 
аллоплазматические ДГ-линии, наряду с исходными алло­
плазматическими линиями Л-17(3)F4 и Л-17(24)F4, были 
включены в селекционный процесс. Кроме того, среди 
изученных линий были выявлены и более низкорослые – 
Л-17(3)F4, ДГ(2)-17F2, ДГ(3)-17F2.

К настоящему времени наиболее эффективной с точ­
ки зрения практической ценности оказалась гибридная 
комбинация, полученная в лаборатории селекции яровой 
мягкой пшеницы Омского аграрного научного центра от 
скрещивания аллоплазматической линии ДГ(1)-17F2 (ма­
теринский генотип) с линией Com37 (опылитель), предо­
ставленной для работы А.И. Моргуновым из коллекции 
CIMMYT. В ранних селекционных питомниках гибридная 
аллоплазматическая форма Лютесценс 311/00-22 размно­
жалась как популяция, из которой после отбора по призна­
кам, представляющим хозяйственную ценность, было вы­
делено шесть перспективных аллоплазматических линий: 
Л-311(1), Л-311(2), Л-311(3), Л-311(4), Л-311(5), Л-311(6).

У растений этих линий с использованием С-окрашива­
ния хромосом Е.Д. Бадаевой была выявлена пшенично-
ржаная транслокация, идентифицированная как 1RS.1BL 
(Першина и др., 2013), которая наследовалась в ряду са­
моопыленных поколений. На рис.  2 представлены ко­
лосья аллоплазматических линий Л-311(4)F10, Л-311(5) F10, 
Л-311(6)F10 и доказательство наличия транслокации 
1RS.1BL у этих линий по результатам GISH- и ПЦР-ана­
лиза. Поскольку у аллоплазматических линий группы 
Л-17 транслокация 1RS.1BL не выявлена, можно считать, 
что ее носителем была линия Com37, использованная в 
качестве опылителя при получении гибридной формы Лю­
тесценс 311/00-22. (К настоящему времени линия Com37 
и аллоплазматическая линия ДГ(1)-17F2 утрачены.) У изу­

а б

1 060 п. н.

11 22 33 44 55 6

в

Рис.  2.  Доказательство наличия пшенично-ржаной транслокации у аллоплазматических линий Л-311(4)F10, Л-311(5)F10, 
Л-311(6)F10 по результатам GISH- и ПЦР-анализа.
а – колосья: 1 – аллоплазматической линии Л-17(3)F12, 2–4  – аллоплазматических линий Л-311(4)F10, Л-311(5)F10, Л-311(6)F10,  
5 – эуплазматической линии Ом37; б – результат GISH-анализа хромосом аллоплазматической линии Л-311(4)F10 (зеленым цветом 
окрашено плечо хромосомы ржи 1RS); в – ПЦР-спектр, полученный при использовании маркера iag95, сцепленного с генами Lr26 
и Sr31: 1 – рожь S. cereale (контроль), 2 – Ом37, 3 – Л-311(4)F10, 4 – Л-17(3)F12, 5 – Л-311(5)F10, 6 – Л-311(6)F10.
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ченных в настоящей работе аллоплазматических линий 
(H. vulgare)-T. aestivum замещение 1BS хромосомы на 1RS 
не привело к снижению фертильности или стерильности 
растений. Это указывает на то, что восстановление и под­
держание фертильности этих линий не зависит от влияния 
Rf-генов, определяющих восстановление фертильности 
пшеницы на чужеродной цитоплазме и локализованных 
в хромосоме 1BS (Tsunewaki, 2015).

В наших предыдущих работах были получены и другие 
генотипы аллоплазматических линий (H. vulgare)-T. aes-
tivum, у которых введение в геном пшенично-ржаной 
транслокации 1RS.1BL, в том числе в сочетании с пшенич­
но-пырейной 7DL-7Ai, не оказывало негативного влияния 
на фертильность (Першина и др., 2014). 

Результаты изучения морфобиологических признаков 
у аллоплазматических линий Л-311(1)F10–311(6)F10 по 
сравнению с аллоплазматической линией Л-17(3)F12, 
которая не имеет транслокации 1RS.1BL, и эуплазмати­
ческой линией Ом37, несущей транслокацию 1RS.1BL, 
представлены в табл. 2.

Установлено, что у всех шести аллоплазматических ли­
ний группы Л-311F10, несущих пшенично-ржаную транс­
локацию 1RS.1BL, значения длины главного колоса, числа 

колосков и числа зерен в главном колосе достоверно выше, 
чем у контрольных линий Л-17(3)F12 и Ом37. Кроме того, 
аллоплазматические линии Л-311(3) F10, Л-311(4) F10, 
Л-311(5)F10, Л-311(6)F10 превышают контрольные ли­
нии по числу зерен в растении, а линии Л-311(4)F10, 
Л-311(5) F10, Л-311(6)F10 – и по числу продуктивных ко­
лосьев.

Так как плечо хромосомы ржи 1RS несет комплекс 
генов Lr26/Sr31/Yr9/Pm8, контролирующих устойчивость 
к грибным патогенам (Singh et al., 1990), сорта с этой 
транслокацией получили широкое распространение во 
всем мире (Rabinovich, 1998; Schlegel, 2018). Массовое 
возделывание однородных сортов пшеницы с этой транс­
локацией стало причиной утраты эффективности генов 
устойчивости к грибным патогенам, в том числе к по­
явившейся высокоагрессивной расе Ug99, вирулентной 
к гену Sr31 (Pretorius et al., 2000). Вместе с тем эффект 
транслокации 1RS.1BL на проявление хозяйственно цен­
ных и адаптивных признаков зависит от генотипической 
среды и регионов выращивания растений (Hoffmann, 2008; 
Tahmasebi et al., 2015). Так, в настоящее время ген Sr31 
остается эффективным в защите от стеблевой ржавчины 
в России (Гультяева, 2017).

Таблица 2. Характеристика аллоплазматических линий Л-311(1)F10–Л-311(6)F10 по сравнению с эуплазматической линией 
Ом37-1RS.1BL и аллоплазматической линией Л-17(3)F12 

Генотип Число продуктивных 
колосьев

Длина  
главного колоса, см

Число колосков  
в главном колосе

Число зерен

в главном колосе в растении

Ом37 5.0 ± 0.5 10.5 ± 0.2 18.6 ± 0.3 41.5 ± 1.2 183.2 ± 18.1

Л-311(1)F10 5.2 ± 0.3 11.5 ± 0.2** 19.6 ± 0.3* 47.9 ± 1.2** 194.3 ± 18.5 

Л-311(2)F10 6.0 ± 0.4 11.8 ± 0.1*** 19.9 ± 0.2*** 49.5 ± 0.8*** 231.8 ± 18.3 

Л-311(3)F10 6.1 ± 0.5 12.4 ± 0.1*** 20.3 ± 0.3*** 49.5 ± 1.2*** 257.4 ± 16.2** 

Л-311(4)F10 6.8 ± 0.4* 12.4 ± 0.1*** 20.9 ± 0.3*** 56.8 ± 1.0*** 263.5 ± 19.3** 

Л-311(5)F10 6.5 ± 0.5* 12.7 ± 0.3*** 20.3 ± 0.4*** 50.9 ± 2.1*** 252.1 ± 22.2* 

Л-311(6)F10 6.3 ± 0.4* 12.8 ± 0.2*** 21.2 ± 0.4*** 53.8 ± 1.2*** 260.3 ± 22.6* 

Л-17(3)F12 4.7 ± 0.4    8.5 ± 0.2(***) 14.6 ± 0.2(***) 32.6 ± 1.2(***) 153.7 ± 13.4

Примечание. Разница по сравнению с эуплазматической линией Ом37 достоверно больше при * p < 0.05; ** p < 0.01; *** p < 0.001; достоверно меньше 
при (***) p < 0.001.

Таблица 3. Результаты изучения перспективных аллоплазматических линий группы Л-311 в КСИ, Омск, 2010 г.

Линия Вегетата­
ционный 
период, сут

Урожайность, т/га Масса 1 000 зерен Содержание белка  
в зерне (N×5.7), %

Поражение ржавчиной

линий ± к Ом33 линий ± к Ом33 линий ± к Ом33 бурой стеблевой

Л-311(1) 98 4.75 0.16 47.7 4.6 16.56 1.48 0 10

Л-311(2) 97 5.00 0.41 44.9 1.8 18.24 3.16 1 20

Л-311(3) 98 5.29 0.7 43.0 -0.1 18.78 3.7 1 5

Л-311(4) 98 5.05 0.46 44.4 1.3 17.78 2.7 5 5

Л-311(5) 94 5.25 0.66 45.8 2.7 17.64 2.56 5 10

Л-311(6) 93 5.00 0.4 45.5 2.4 17.53 2.45 5 10

Ом33-St 93 4.59 – 43.1 – 15.08 – 80 50

Примечание.  Ом33-St – сорт яровой мягкой пшеницы Омская 33, использованный в качестве стандарта.
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Из полученных нами данных следует, что генотипи­
ческая среда аллоплазматических линий группы Л-311 
благоприятна для реализации положительного влияния 
транслокации 1RS.1BL как на хозяйственно ценные, так 
и на адаптивные признаки в регионах селекционных ис­
пытаний этих линий: Омской, Курганской и Тюменской 
областях. 

Изучение аллоплазматических линий Л-311(1)–Л-311(6) 
последовательных самоопыленных поколений в селекци­
онных питомниках и питомниках конкурсного сортоис­
пытания первоначально, 2007 г., проводили на полях Ом­
ского аграрного научного центра. Следует подчеркнуть, 
что с 2001  г. каждый год отмечалось распространение 
бурой ржавчины, а в 2007 г. была зафиксирована эпифито­
тия этого патогена. С 2009 г. возросла угроза проявления и 
другого вида наиболее вредоносного патогена – стеблевой 
ржавчины. Кроме того, ежегодно отмечается распростра­
нение мучнистой росы.

 Результаты изучения аллоплазматических линий 
Л-311(1)–Л-311(6) показали их умеренную резистентность 
к мучнистой росе. По сравнению с сортом-стандартом 
Омская 33, восприимчивым к патогенам бурой и стеб­
левой ржавчины, аллоплазматические линии проявили 
комплексную устойчивость к местным популяциям бу­
рой ржавчины и стеблевой ржавчины (табл. 3). При этом 
аллоплазматические линии превосходили сорт-стандарт 
по урожайности, массе 1 000  зерен, содержанию белка 
в зерне. По результатам испытаний в питомнике КСИ с 
2010 по 2012 г., среднеспелая аллоплазматическая линия 
Л-311(5) была выделена как наиболее перспективная и 
передана в 2013 г. на Государственное сортоиспытание 
(ГСИ) в качестве сорта Сигма. В 2016 г. этот сорт был 
включен в Государственный реестр селекционных до­
стижений РФ по Западно-Сибирскому региону.

Среднеспелая аллоплазматическая линия Л-311(4) 
с 2013  г. изучалась в питомнике КСИ Агрокомплекса 
«Кургансемена». По результатам трех лет испытания 
(2012–2015) эта линия в 2016 г. в качестве сорта Уралоси­
бирская 2 была передана на ГСИ. Данный сорт проходит 
испытание по Уральскому и Западно-Сибирскому реги­
онам. С 2014 г. среднеранняя аллоплазматическая линия 
Л-311(6) была изучена в питомнике КСИ предприятия 
«Ишимское» Тюменской области. По данным четырех 
лет испытания эта линия в 2017 г. была передана на ГСИ 
как сорт Ишимская 11 по Западно-Сибирскому региону. 

Кроме того, показана эффективность использования 
аллоплазматических линий группы Л-311 для получения 
гибридов и аллоплазматических ДГ-линий, сочетающих 
гены устойчивости к грибным патогенам, локализованные 
в пшенично-ржаной транслокации 1RS.1BL, с комплек­
сами эффективных генов устойчивости от других источ­
ников (Першина и др., 2013). 
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