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To test starting material for combining ability and to create experimental sunflower hybrids on 

this basis, a 62/5 tester crossing design was planned and implemented. Five lines-fertility pol-

len restorers of different morphotypes were taken as testers. 

Results and discussion. The diversity of parents of sunflower hybrids by economic features was 

studied. Strong effects of the combining ability were noticed for two sunflower lines - pollen 

fertility restorers − Kh06134V and Kh06135V. Hybrid combinations derived from crossed 

with these lines gave high yields: on average 3.16 t/ha and 3.24 t/ha, respectively, in 2014; 

3.47 t/ha and 3.58 t/ha, respectively, in 2015. 

Analysis of the effects of the combining ability of female lines by yield capacity distinguished 

two lines, Od4301A and Skh12A, with high combining ability effects. Hybrid combinations 

derived from crosses with them gave high yields: 2.88 t/ha and 2.65 t/ha, respectively, in 2014; 

3.78 t/ha and 3.64 t/ha, respectively, in 2015. 

The combining ability of simple sterile hybrids, which were used in crossing as female compo-

nents, was established. Sterile hybrid Zl42A/Kh51B was singled out; the resulting three-line 

hybrids with it gave consistently high yields of 3.06 t/ha in 2014 and 3.48 t/ha in 2015. The 

two-year data show that female forms Od391A/Kh1002B and Zl10A/Mkh524B had consist-

ently strong effects of the GCA by yield capacity. 

Conclusions. Analysis of the data demonstrate advantages of the distinguished lines with high 

yield capacity and strong effects of the combining ability. Parent lines Kh06134V, Kh06135V, 

Od4301A, Skh12A and sterile F1 hybrids Zl42A/Kh51B, Od391A/Kh1002B, Zl10A 

/Mkh524B are recommended to use in breeding programs as starting material for obtaining 

high-yielding interline simple and tree-line sunflower hybrids. 

 

Ke ywords: sunflower, heterosis breeding, line, sterile hybrid, tester, combining ability, yield 

capacity 
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УСПАДКУВАННЯ СТІЙКОСТІ ДО ЗБУДНИКА НЕСПРАВЖНЬОЇ БОРОШНИСТОЇ 

РОСИ В F1 І F2ГІБРИДІВ СОНЯШНИКУ 
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З метою виявлення характеру успадкування стійкості до збудника несправжньої бо-

рошнистої роси у гібридів соняшнику в умовах епіфітотійного розвитку цієї хвороби у 

2016 р. оцінено F1 та F2 гібридні комбінації та їх батьківські компоненти – стерильні мате-

ринських лінії та лінії - відновники фертильності пилку. Визначено ступінь домінування (hp) 

у F1 гібридів та відповідність характеру розщеплення гіпотетичному у F2 гібридів. Виявлено 

появу більш вірулентної 732 раси патогена. Виділені батьківські лінії БИ 7 В, БИ 27 В, 

БИ 51 В, БИ 198 В рекомендовано для гетерозисної селекції гібридів соняшнику як цінний 

вихідний матеріал зі стійкістю до збудника несправжньої борошнистої роси.  

 

Ключові слова: соняшник, селекція, лінія, батьківські компоненти, F1іF2 гібриди, 

стійкість, несправжня борошниста роса 

 

Вступ. Стратегія підвищення стійкості агроекосистеми повинна бути спрямована на 

створення і підвищення ефективності внутрішніх механізмів її гомеостазу і зменшення за-

лежності продуктивності від зовнішнього енергетичного вкладу. Поняття «стійкість» гено-
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типу пов'язане з продуктивністю, стабільністю і рівномірністю, причому стабільність розу-

міється як сталість продуктивності в різних умовах середовища. Селекція рослин, спрямова-

на на стійкість до біотичних чинників, забезпечує сільське господарство цінними розробка-

ми в економічному та екологічному значенні. При цьому принципово важливо, що саме сорт 

чи гібрид, як основа технології, забезпечує стійкість агробіоценозів у цілому й визначає про-

дуктивність, стійкість до біотичних і абіотичних стресів, чутливість на додаткову антропо-

генну енергію (добрива, поливна вода і т.п.). Визначення закономірностей спадковості та 

мінливості гібридів становить теоретичну основу селекції. За допомогою генетичних мето-

дів створено нові породи тварин, сорти рослин, штами мікроорганізмів. Методи генетики, як 

способи дослідження явищ, які грунтуються на аналізі їхнього генезису й розвитку, застосо-

вуються для розв'язання продовольчих, екологічних, космічних та інших глобальних про-

блем людства [1].  

Аналіз літературних даних, постановка проблеми. Основнезавданнягенетики – 

вивчення закономірностей спадковості і мінливості з метою розробки способів управління 

ними в інтересах людства. Для здійснення цього завдання генетика використовує ряд ме-

тодів, основний з них – генетичний аналіз. Основу генетичного аналізу успадкування в 

рослинництві становить гібридологічний метод, який вивчає закономірності успадкування 

ознак шляхом гібридизації (схрещування). Цей метод розробив Г. Мендель у 1865 році, 

тому співвідношення класів розщеплення і має назву «менделевських» [2].  

Генетичний аналіз вирішує багато питань, але найбільш важливим для селекції рос-

лин  є оцінка цінності окремих форм та вивчення генетики певної кількісної ознаки [3].  

Загальновідомо, що стійкість сортів і гібридів до патогенів облігатного типу живлення 

(обов'язковий паразит, який може жити на живому субстраті), наприклад зернових культур – 

до сажкових, іржастих, борошнисторосяних хвороб грибної етіології, як правило, контролю-

ється моногенно [4]. Цей тип контролю пов'язаний зі специфічністю щодо расового складу 

популяції облігату. І селекція на стійкість до патогенів цього типу живлення є безперервним 

процесом виділення джерел стійкості, згодом донорів цієї ознаки, з урахуванням притаманно-

го регіону вирощування культури расового складу збудника [5, 6]. 

Несправжня борошниста роса серед 40 найпоширеніших у світі хвороб соняшнику, 

зареєстрованих як основні, зустрічається на посівах цієї культури по всьому світу. Виклю-

ченням є тільки Австралія. І серед усіх хвороб вона є найбільш шкідливою, тому що цей 

збудник за сприятливих умов для його розвитку може уразити навіть 100 % рослин [7]. 

Шкідливість несправжньої борошнистої роси на соняшнику проявляється не тільки у зме-

ншенні кількості врожаю, але й у погіршенні його якісних показників. За високого рівня 

ураження хворобою вміст олії в насінні соняшнику знижується на 21,5 %. Загалом, устано-

влено тісну негативну залежність (r = -0,98) між урожайністю, олійністю і поширеністю 

хвороби [8]. 

Широко застосований хімічний метод стримання масового поширення і розвитку 

цієї хвороби призвів до виникнення металаксіл-стійких штамів її збудника Plasmopara he-

lianthi Novot. (більш використовуваний європейськими вченими синонім Plasmopara 

halstedii (Farl.) Berl. et deToni) [9].  

Для цього збудника основним є ураження проростків соняшнику через ґрунт [10]. Ви-

рощування стійких гібридів цієї культури не тільки зберігає врожай без втрат, але є запобіж-

ним заходом зменшення первинного інокулюму, який не утворюється на стійких рослинах, а 

також знижує темпи утворення нових рас несправжньої борошнистої роси.  

Ґрунтовне вивчення генетичного контролю стійкості до збудника несправжньої боро-

шнистої роси соняшнику на Україні було проведено Бурловим В. В. у СГІ–НЦНС [11] у 

1971–1987 рр. В аналітичних схрещуваннях ним установлено моногенний контроль стій-

кості до третьої раси збудника несправжньої борошнистої роси, проти якої на той час ефе-

ктивним був ген Pl5. Також за характером розщеплення рослин у F2 гібридів на стійкі і 

сприйнятливі встановлено наявність двох незалежних генів за типом кумулятивної поліме-

рії. Пізніше, у 2005 році цим селекціонером у співпраці з імунологом визначено як домі-

нуючу на півдні України 310 расу Pl. halstedii Berl. і одержано результати досліджень що-
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до ефективності визначених ними Pl генів на гібридах і лініях соняшнику іноземної і влас-

ної селекції [12]. 

У подальші роки дослідження стійкості соняшнику до збудника несправжньої бо-

рошнистої роси в Україні проводились фрагментарно. На теперішній час ідентифікація 

домінуючої раси збудника в умовах східної частини Лісостепу України, визначення генетич-

ного контролю стійкості і виділення донорів для селекції гібридів соняшнику обумовлюють 

актуальність проведених нами досліджень.  

Мета і задачі дослідження. Метоюданої роботи було встановлення характеру ус-

падкування стійкості до збудника несправжньої борошнистої роси в F1 та F2 гібридів со-

няшнику.  
Матеріали і методи. Дослідження проведено на полях наукової сівозміни Інституту 

рослинництва ім. В. Я. Юр‘єва НААН. Обліки ураженості зразків соняшнику  збудником 

несправжньої борошнистої роси здійснювали в умовах провокаційного фону лабораторії 

імунітету рослин до хвороб та шкідників на початку фази утворення кошика. Провокацій-

ний фон створювали скороченою ротацією культури (чотирипільна сівозміна), попередник 

– просо [13]. Агротехніка вирощування соняшнику − загальноприйнята для зони Лісостепу 

України. Висів насіння проводили в оптимальні для культури строки ручними сівалками 

на 1–2 рядкових ділянках (4,9 та 9,8 м
2
) з шириною міжрядь та відстанню між рослинами в 

рядку 70 см.  

Стійкість зразків соняшнику до збудника хвороби визначали за показниками розпо-

всюдженості хвороби, а саме за відношенням частки уражених рослин до всіх, що були 

обліковані [14]. Ідентифікацію раси Pl. helianthi проводили за реакцією на ураженість збу-

дником несправжньої борошнистої роси тест - набору ліній - диференціаторів [15]. Добір 

стійких генотипів в поколіннях І5–І7 проведено за допомогою експрес-метода у лаборатор-

них умовах до 730 раси патогена.  

Для визначення характеру успадкування гібридами стійкості до несправжньої бо-

рошнистої роси, проведено гібридологічний аналіз 25 гібридних комбінацій F1 та F2, отри-

маних за схемою тестерних схрещувань у 2014 році. Визначали ступінь домінування (hp) в 

гібридів F1 та відповідність характеру розщеплення гіпотетичному у гібридів F2 за χ
2
 [16, 

17]. Стійкість рослин материнських, батьківських ліній та їх потомств першого і другого 

покоління оцінено в умовах провокаційного фону у 2016 р. Обґрунтування впливу метео-

рологічних показників подано з використанням загальноприйнятих методик [18]. Для ана-

лізу експериментальних даних використано пакет аналізу даних «Microsoft Office Excel».  

Обговорення результатів. Поширеність несправжньої борошнистої роси по зраз-

ках соняшнику, які випробовували на провокаційному фоні коливалась від 20,0 % до 

100,0 % уражених рослин, у середньому – 29,0 %. Такі показники поширеності є найбільш 

високими за останнє десятиріччя і оцінені як епіфітотія. Високому рівню розвитку інфек-

ційного фону збудника сприяла надмірна кількість опадів у травні, на 42,4 мм більше від 

середнього багаторічного показника. За ураженістю рослин збудником несправжньої бо-

рошнистої роси ліній – диференціаторів визначено появу 732 раси несправжньої борошни-

стої роси соняшнику.  

За даними польової оцінки 2016 р. стерильні материнські лінії Сх 1 А (66,6 % ура-

жених рослин), Сх 3 А (36,4 %), Сх 5 А (78,3 %) віднесено до сприйнятливих до збудника 

несправжньої борошнистої роси, лінії - відновники фертильності пилку, використані як 

батьківські компоненти БИ 51 В, БИ 26 В, БИ 27 В, БИ 198 В (0,0 % уражених рослин) – до 

високостійких, решта п'ять (БИ 5 В, БИ 7 В, БИ 10 В, БИ 37 В, БИ 39 В) – до сильносприй-

нятливих.  

Для визначення ступеню домінування F1 гібридами соняшнику стійкості до неспра-

вжньої борошнистої роси порівнювали показники стійкості батьківських компонентів зі 

стійкістю їх гібридів, створених за їх участю (табл. 1).  

У F1 гібридів виділяли генотипи з різною імунологічною реакцією на ураження збу-

дником несправжньої борошнистої роси. Загалом стійкість рослин F1 варіювала в межах 

від 31,7 % до 91,0 %.   
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Таблиця 1 

Стійкість до несправжньої борошнистої роси батьківських компонентів і F1 гібридів 

соняшнику, 2016 р. 
Номер 

кошику у 

схрещуванні 

Гібридна 

комбінація 

Частка стійких рослин, % Ступінь домінування, hp 

♀ ♂ F1 значення тип 

192/3 Сх 1 А / БИ 10 В 44,4 66,7 67,7 1,09 
позитивне 

наддомінування 

193/1 Сх 1 А / БИ 39 В 44,4 80 66,7 0,25 
проміжне 

успадкування 

193/2 Сх 1 А / БИ 39 В   44,4 80 56,4 -0,33 
проміжне 

успадкування 

193/3 Сх 1 А / БИ 39 В 44,4 80 85,3 1,30 
позитивне 

наддомінування 

194/1 Сх 1 А / БИ 51 В 44,4 80 68,5 0,35 
проміжне 

успадкування 

194/3 Сх 1 А / БИ 51 В 44,4 80 53,2 -0,51 
негативне 

домінування 

195/2 Сх 1 А / БИ 26 В 44,4 100 39,0 -1,19 
негативне 

наддомінування 

198/1 Сх 1 А / БИ 27 В 44,4 100 67,4 -0,17 
проміжне 

успадкування 

198/2 Сх 1 А / БИ 27 В 44,4 100 51,0 -0,76 
негативне 

домінування 

199/2 Сх 1 А / БИ 27 В 44,4 100 31,7 -1,46 
негативне 

наддомінування 

201/1 Сх 1 А / БИ 198 В 44,4 100 46,7 -0,92 
негативне 

домінування 

201/3 Сх 1 А / БИ 198 В 44,4 100 54,2 -0,65 
негативне 

домінування 

202/2 Сх 3 А / БИ 7 В 73,6 78,9 84,6 3,16 
позитивне 

наддомінування 

202/3 Сх 3 А / БИ 7 В 73,6 78,9 84,1 2,96 
позитивне 

наддомінування 

203/1 Сх 3 А / БИ 7 В 73,6 78,9 91,0 5,58 
позитивне 

наддомінування 

203/2 Сх 3 А / БИ 7 В 73,6 78,9 75,6 -0,24 
проміжне 

успадкування 

203/3 Сх 3 А / БИ 7 В 73,6 78,9 68,3 -3,02 
негативне 

наддомінування 

204/2 Сх 3 А / БИ 37 В 73,6 78,9 68,8 -2,83 
негативне 

наддомінування 

207/2 Сх 3 А / БИ 26 В 73,6 100 60,0 -2,03 
негативне 

наддомінування 

209/1 Сх 3 А / БИ 198 В 73,6 100 53,2 -2,54 
негативне 

наддомінування 

209/2 Сх 3 А / БИ 198 В 73,6 100 56,8 -2,28 
негативне 

наддомінування 

210/1 Сх 5 A / БИ 5 В 31,7 66,7 32,7 -0,95 
негативне 

домінування 

210/2 Сх 5 A / БИ 5 В 31,7 66,7 34,8 -0,82 
негативне 

домінування 

210/3 Сх 5 A / БИ 5 В 31,7 66,7 47,6 -0,09 
проміжне 

успадкування 

211/3 Сх 5 A / БИ 7 В 31,7 87,5 57,0 -0,09 
проміжне 

успадкування 
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За результатами аналізу ступеня домінування стійкості до несправжньої борошнис-

тої роси у гібридів F1(hp від 1,09 до 5,58) виявлено, що у гібридній комбінації Сх 1 А / БИ 

39 В (193/3) та гібридної комбінації Сх 3 А / БИ 7 В (202/2, 202/3, 203/1) стійкість переви-

щувала кращого батьківського компонента, а саме батьківську лінію, що передбачає наяв-

ність генетичних факторів даної ознаки. У гібридної комбінації Сх 1 А / БИ 10 В стійкість 

гібрида була на рівні стійкості батьківського компоненту.  

Проміжне успадкування (hp від -0,09 до 0,35)стійкості встановлено у семи гібрид-

них комбінацій F1 – Сх 5 А / БИ 7 В (211/3), Сх 5 A / БИ 5 В (210/3), Сх 3 А / БИ 7 В 

(203/2), Сх 1 А / БИ 27 В (198/1),Сх 1 А / БИ 51 В (194/1), Сх 1 А / БИ 39 В (193/1 і 193/2).  

Негативне домінування ознаки менш стійкого батьківського компоненту,а саме 

материнської лінії, виражене значеннями показника ступеня домінування від -0,51 до -

0,95, виявлено у шести гібридних комбінацій – Сх 1 А / БИ 51 В (194/3), Сх 1 А / БИ 27 В 

(198/2), Сх 1 А / БИ 198 В (201/1), Сх 1 А / БИ 198 В (201/3), Сх 5 A / БИ 5 В (201/1 і 

201/2).  

Негативне наддомінування сприйнятливого компоненту схрещування, а саме ма-

теринської лінії, визначено у шести F1 гібридних комбінацій, зокрема Сх 3 А / БИ 7 В (hp = 

-3,02), Сх 3 А / БИ 37 В (hp = -2,83), Сх 3 А / БИ 198 В (hp = -2,54) (209/1), (hp = -2,28) 

(209/2), Сх 3 А / БИ 26 В (hp = -2,03), Сх 1 А / БИ 27 В (hp = -1,46), Сх 1 А / БИ 26 В 

(hp = -1,19). 

Для встановлення характеру успадкування стійкості до несправжньої борошнистої 

роси і донорських властивостей ліній соняшнику, проведено гібридологічний аналіз 

25 гібридних комбінацій F2 шляхом порівняння фактичних класів розщеплення з одним із 

теоретично очікуваних співвідношень, на підставі чого зроблено припущення про кількість 

генів стійкості та можливі варіанти їх взаємодії (табл. 2).  

Загалом, в популяції F2 у 35,3 % гібридних комбінацій спостерігали моногенний ко-

нтроль стійкості до даного патогена, у 41,2 % гібридних комбінацій розщеплення відпові-

дало дигенному типу успадкування, у 23,5 % – тригенному. 

Моногенний контроль стійкості у F2 гібридів виявлено від схрещувань як зі стійки-

ми, так і сприйнятливими батьківськими компонентами. Характер розподілу рослин F2 

гібридів за фенотипами «стійкі : сприйнятливі» (3:1) дозволив виявити наявність одного 

домінантного гена стійкості у залучених до схрещування стійких батьківських ліній 

БИ 27 В у гібридної комбінації Сх 1 / БИ 27 В (198/1) та БИ 51 В у гібридної комбінації 

Сх 1 / БИ 51 В (194/1). Подібний розподіл рослин за стійкістю до несправжньої борошнис-

тої роси встановлено і для F2 гібридів із залученням сприйнятливих за даними оцінки 2016 

року батьківських ліній у гібридної комбінації Сх 3 А / БИ 7 В (203/2, 203/3), Сх 1 А / БИ 

10 В (192/3), Сх 3 А / БИ 37 В (204/2).  

Більше половини (57,1 %) F2 гібридів від схрещування зі стійкими батьківськими 

компонентами виявили розщеплення, яке достовірно відповідає співвідношенню 9 : 7, що 

вказує на те, що стійкість до несправжньої борошнистої роси у них контролюється двома 

комплементарними домінантними генами. Такий характер розщеплення відмічено у гібрид-

них комбінацій Сх 1 А / БИ 27 В (198/2), Сх 1 А / БИ 51 В (194/3), Сх 1 А / БИ 198 В (№ 

201/3, 209/2) та Сх 3 А / БИ 198 В (№ 209/2). У гібридній комбінації F2 Сх 3 А / БИ 26 В 

(207/2) розподіл фенотипів на стійкі та сприйнятливі співвідносяться як 37 : 27, що, можли-

во, вказує на тригібридне розщеплення і контроль стійкості до хвороби трьома рецесивними 

генами, з дуплікатною взаємодією. Характер розщеплення фенотипів на стійкі та сприйнят-

ливі в F2 гібридів за участі сприйнятливих до патогена батьківських ліній дозволив виявити 

моногібридне розщеплення (3:1) у двох сім'ях гібридної комбінації Сх 3 А / БИ 7 В (203/2, 

203/3) та гібридних комбінаціях Сх 1 А / БИ 10 В (№ 192/3) та Сх 3 А / БИ 37 В (204/2). Ди-

гібридне розщеплення (9 : 7), наявність якого забезпечує комплементація двох домінантних 

генів стійкості виявлено у комбінації Сх 5 А / БИ 7 В (211/3) і Сх 1 А / БИ 39 В (193/2).  

Два дублікатних домінантних факторів стійкості за теоретично очікуваним співвід-

ношенням фенотипів 15 : 1 у F2 гібридів виявлено у комбінації Сх 3 А / БИ 7 В (203/1).  



 

 

Таблиця 2 

Гібридологічний аналіз F2 гібридів соняшнику за стійкістю до несправжньої борошнистої роси 

Характерис-

тика батьків-

ських ліній 

Номер 

кошика 

Гібридна  

комбінація 

Співвідношення стійких та 

сприйнятливих фенотипів у 

популяції F2 гібридів Значення χ
2
 Ймовірність, Р 

Кількість генів  

стійкості і їх взаємодія 

фактичне 
теоретично 

очікуване 
ст

ій
к
і 

207/2 Сх 3 А / БИ 26 В 45:30 37:27 0,15 0,75–0,50 
3 рецесивних гена взаємоді-

ють дуплікатно 

198/1 Сх 1 А / БИ 27 В 31:15 3:1 1,42 0,25–0,20 1 домінантний 

198/2 Сх 1 А / БИ 27 В 26:25 9:7 0,58 0,50–0,25 
комплементація 

2 домінантних генів 

194/1 Сх 1 А / БИ 51 В 37:17 3:1 1,21 0,50–0,25 1 домінантний 

194/3 Сх 1 А / БИ 51 В 42:37 9:7 0,31 0,75–0,50 
комплементація 

2 домінантних генів 

201/3 Сх 1 А / БИ 198 В 32:27 9:7 0,10 0,75–0,50 
комплементація 

2 домінантних генів 

209/2 Сх 3 А / БИ 198 В 42:32 9:7 0,01 0,95–0,90 
комплементація 

2 домінантних генів 

сп
р

и
й

н
я
тл

и
в
і 

202/2 Сх 3 А / БИ 7 В 33:6 55:9 0,06 0,90–0,80 
1 домінантний і 2 рецесивних 

гена взаємодіють дуплікатно 

202/3 Сх 3 А / БИ 7 В 74:14 55:9 0,25 0,75–0,50 
1 домінантний і 2 рецесивних 

гена взаємодіють дуплікатно 

203/1 Сх 3 А / БИ 7 В 71:7 15:1 0,99 0,25–0,20 
2 дуплікатних  

домінантних гена 

203/2 Сх 3 А / БИ 7 В 31:10 3:1 0,01 0,95–0,90 1 домінантний 

203/3 Сх 3 А / БИ 7 В 43:20 3:1 1,53 0,25–0,10 1 домінантний 

211/3 Сх 5 А / БИ 7 В 45:34 9:7 0,86 0,50–0,25 
комплементація 

2 домінантних генів 

192/3 Сх 1 А / БИ 10 В 42:20 3:1 1,74 0,20–0,10 1 домінантний 

204/2 Сх 3 А / БИ 37 В 44:20 3:1 1,33 0,25–0,20 1 домінантний 

193/2 Сх 1 А / БИ 39 В 22:17 9:7 0,37 0,50–0,25 
комплементація 

2 домінантних генів 

193/3 Сх 1 А / БИ 39 В 29:5 55:9 0,01 0,975–0,95 
1 домінантний і 2 рецесивних 

гена взаємодіють дуплікатно 
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Тригібридне розщеплення і контроль стійкості до хвороби одним домінантним і 

двома рецесивними генами, з дуплікатною їх взаємодією виявлено за співвідношенням 

фенотипів на стійкі та сприйнятливі як 55 : 9 за участі сприйнятливих батьківських компо-

нентів у трьох F2 гібридних комбінацій Сх 3 А / БИ 7 В (202/2, 202/3) та Сх 1 А / БИ 39 В 

(193/3).  

Таким чином, при багаторічному доборі стійких генотипів в лініях до 730 раси, і за 

оцінки за епіфітотійного рівня розвитку несправжньої борошнистої роси за появи 732 раси, 

виявлено, що обидва стійкі батьківські компоненти БИ 27 В та БИ 51 В мають гібриди як 

одним домінантним, так і двома комплементарними генами стійкості.  

Стійкий відновник фертильності пилку БИ 198 В забезпечує нащадків двома домі-

нантними комплементарними генами стійкості до хвороби. 

Сприйнятливі за оцінки у 2016 році до 732 раси збудника несправжньої борошнис-

тої роси батьківські компоненти БИ 10 В та БИ 37 В виявили за проявом стійкості у F2 гіб-

ридів наявність в їх генотипах одного домінантного гена. 

Наявність двох домінантних генів стійкості у F2 гібридів забезпечує лінії БИ 7 В 

при комплементарній (9:7) та дуплікатній (15:1) їх взаємодії. 

Сприйнятливий відновник фертильності БИ 39 В за співвідношенням фенотипів 

9 : 7 та 55 : 9 у F2 гібридів виявляє як комплементацію двох домінантних генів стійкості, 

так і наявність одного домінантного та двох рецесивних генів, що мають дуплікатну взає-

модію.   

Висновки. Таким чином, шляхом гібридологічного аналізу F1 та F2 гібридів соняшнику 

зроблено припущення про характер генетичного контролю стійкості до 732 раси збудника 

несправжньої борошнистої роси. У популяції F2 гібридів моногенний, дигенний та три-

генний контроль стійкості до даного патогена, спостерігали у гібридів, отриманих від 

схрещування як зі стійкими (до 730 і 732 раси), так і сприйнятливими (до 732 раси) ба-

тьківськими компонентами.  

За отриманими у наших дослідженнях розщепленням фенотипів на стійкі і сприйня-

тливі у популяції F2 гібридів з теоретично очікуваним моногенним контролем, і фактично 

отриманим розширеним спектром взаємодії генетичних факторів стійкості домінантного, 

домінантного комплементарного і домінантного дуплікатного, а також домінантного з 

двома рецесивними генами, можливо, пояснюється впливом більш вірулентної 732, ніж 

730 раса, селекцію ліній до якої проводили у попередні роки. Але результати проведеного 

гібридологічного аналізу надають підстави рекомендувати до використання у селекційних 

програмах лінії – відновники фертильності пилку БИ 7 В, БИ 27 В, БИ 51 В, БИ 198 В як 

цінний вихідний матеріал з наявними домінантними факторами стійкості до збудника не-

справжньої борошнистої роси.  
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НАСЛЕДОВАНИЕУСТОЙЧИВОСТИКВОЗБУДИТЕЛЮ ЛОЖНОЙ МУЧНИСТОЙ 

РОСЫ F1 И F2ГИБРИДАМИ ПОДСОЛНЕЧНИКА 

 

Боровская И. Ю.  

Институт растениеводства им. В. Я. Юрьева НААН, Украина 

 

Ложная мучнистая роса среди 40 самых распространенных в мире болезней подсолнечни-

ка, зарегистрированных как основные, встречается на посевах этой культуры по всему 

миру и является среди них наиболее вредоносной, так как этот возбудитель в благопри-

ятных условиях для развития может поразить 100 % растений. Идентификация домини-

рующей расы возбудителя в условиях восточной части Лесостепи Украины и определе-

ние типа наследованиядля селекции гибридов подсолнечника обуславливают актуаль-

ность проведенных нами исследований.  

Цель и задачи исследования. Целью данной работы было определение генетического 

контроля устойчивости у F1 и F2 гибридов подсолнечника к возбудителю ложной муч-

нистой росы. 

Материалы и методы. Учеты пораженности образцов подсолнечника возбудителем лож-

ной мучнистой росы проводили на инфекционном участке лаборатории иммунитета 

растений к болезням и вредителям Института растениеводства им. В. Я. Юрьева НААН. 

Провокационный фон создавали путем сокращенной ротации культуры (четырехполь-

ный севооборот), предшественник – просо, агротехника – общепринятая для зоны Лесо-

степи Украины. Устойчивость образцов подсолнечника определяли по распространен-

ности болезни. Идентификацию Pl. helianthi проводили по пораженности возбудителем 

линий-дифференциаторов. Для определения донорских свойств родительских компо-

нентов – материнских линий и линий-восстановителей фертильности пыльцы подсол-

нечника, созданных в предыдущие годы, и определения характера наследования устой-

чивости к данному патогену, проведен гибридологический анализ 25 гибридных комби-

наций F1 и F2, полученных от тестерных скрещиваний в 2014 году. Определяли степень 

фенотипического доминирования (hp) у F1 гибридов и соответствие характера расщеп-

ления гипотетическому у F2 гибридов по χ
2
. 
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Обсуждение результатов. По результатам анализа степени доминирования устойчивости 

к ложной мучнистой росеу гибридов F1, выявлены все типы наследования, кроме отри-

цательного сверхдоминирования. В популяции F2 гибридов обнаружен моногенный 

контроль устойчивости от скрещиваний как с устойчивыми, так и восприимчивыми ро-

дительскими компонентами. Характер распределения растений F2 гибридов на устойчи-

вые и восприимчивые (3:1) позволил выявить наличие одного доминантного гена 

устойчивости в гибридных комбинациях Сх 1 А / БИ 27 В, Сх 1 А / БИ 51 В, Сх 3 А / БИ 

7 В (203/2, 203/3), Сх 1 А / БИ 10 В, Сх 3 А / БИ 37 В.  

Более половины (57,1%) F2 гибридов от скрещивания с устойчивыми родительскими ком-

понентами выявили расщепление 9 : 7, что указывает на контроль устойчивости двумя 

комплементарными доминантными генами. Такой характер расщепления установлен в 

гибридных комбинациях Сх 1 А / БИ 27 В, Сх 1 А / БИ 51 В, Сх 1 А / БИ 198 В и Сх 3 А 

/ БИ 198 В. В гибридной комбинации F2 Сх 3 А / БИ 26 В распределение фенотипов 

37 : 27 указывает на тригибридное расщепление и контроль устойчивости к болезни 

тремя рецессивными генами с дупликатным их взаимодействием. Характер расщепле-

ния фенотипов у F2 гибридов с участием восприимчивых к патогену отцовских линий 

позволил выявить моногенное расщепления (3 : 1)в гибридных комбинациях Сх 3 А / 

БИ 7 В, Сх 1 А / БИ 10 В, Сх 3 А / БИ 37 В. Дигибридное расщепление (9 : 7) указывает 

на наличие в гибридах двух комплементарных доминантных генов устойчивости, выяв-

ленное в комбинациях Сх 5 А / БИ 7 В, Сх 1 А / БИ 39 В. Два дупликатных доминант-

ных фактора устойчивости по теоретически ожидаемому соотношению фенотипов 15 : 1 

у F2 гибридов выявлено в гибридных комбинациях Сх 3 А / БИ 7 В. Тригибридное рас-

щепление и контроль устойчивости к болезни одним доминантным и двумя рецессив-

ными генами, с дупликатным их взаимодействием, выявлен по соотношению фенотипов 

устойчивые к восприимчивым 55 : 9 с участием восприимчивых отцовских компонентов 

в  гибридных комбинациях Сх 3 А / БИ 7 В и Сх 1 А / БИ 39 В.  

Итак, при многолетнем отборе генотипов в линиях по устойчивости к 730 расе возбудите-

ля ложной мучнистой росы, а также по оценке в условиях эпифитотийного уровня раз-

вития патогена при появлении 732 расы, обнаружено, что оба устойчивых родительских 

компонента БИ 27 В и БИ 51 В имеют семьи гибридов как с одним доминантным, так и 

двумя комплементарными генами устойчивости. Устойчивый восстановитель фертиль-

ности пыльцы БИ 198 В проявился в потомстве двумя доминантными комплементар-

ными генами устойчивости к болезни.  

Восприимчивые к 732 расе возбудителя ложной мучнистой росы по оценке в 2016 году 

родительские компоненты БИ 10 В и БИ 37 В по проявлению устойчивости у F2 гибри-

дов выявили наличие в их генотипах одного доминантного гена. Проявление двух до-

минантных генов устойчивости у F2 гибридов обеспечивает линия БИ 7 В при компле-

ментарном (9 : 7) и дупликатном (15 : 1) их взаимодействии. Восприимчивый восстано-

витель фертильности пыльцы подсолнечника БИ 39 В по соотношению фенотипов 9 : 7 

и 55 : 9 у F2 гибридов выявил наличие как двух доминантных комплементарных генов 

устойчивости, так и наличие одного доминантного и двух рецессивных генов, с дупли-

катным их взаимодействием. 

Выводы. Путем гибридологического анализа F1 и F2 гибридов подсолнечника определен 

характер генетического контроля устойчивости к возбудителю ложной мучнистой росы. 

В популяции F2 гибридов моногенный, дигенний и тригенний контроль устойчивости к 

данному патогену, наблюдали у гибридов, полученных от скрещивания как с устойчи-

выми, так и с восприимчивыми родительскими компонентами.  

По полученному в наших исследованиях расщеплению фенотипов на устойчивые и 

восприимчивые к возбудителю ложной мучнистой росы в популяции F2 гибридов с 

теоретически ожидаемым моногенным контролем, и, фактически полученным 

расширенным спектром взаимодействия генетических факторов устойчивости 

доминантного, доминантного комплементарной и доминантного дупликатного, а также 

доминантного с двумя рецессивными генами, возможно, объясняется влиянием более 
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вирулентной 732, чем 730 раса, селекцию линий к которой проводили в предыдущие 

годы. Но результаты проведенного гибридологического анализа предоставляют 

основания рекомендовать к использованию в селекционных программах линии - 

восстановители фертильности пыльцы БИ 7 В, БИ 27 В, БИ 51 В, БИ 198 В как ценный 

исходный материал с имеющимися доминантными факторами устойчивости к 

возбудителю ложной мучнистой росы. 

 

Ключевые слова: подсолнечник, селекция, линии, родительские компоненты, гибриды F1, 

F2, устойчивость, ложная мучнистая роса 

 

 

INHERITANCE OF RESISTANCE TO DOWNY MILDEW BY F1 AND F2 SUNFLOWER 

HYBRIDS 

 

Borovska I. Yu. 

Plant production Institute a nd. V. Ya. Yuriev of NAAS, Ukraine 

 

Downy mildew belongs to the 40 most common sunflower diseases in the world (which are regis-

tered as the main ones), is found on crops all over the world, and is the most harmful among 

them, since this pathogen can affect 100% of plants under favorable for development condi-

tions. Identification of a dominant race of this pathogen in the Eastern Forest-Steppe of 

Ukraine and determination of an inheritance type for sunflower hybrid breeding make our 

study topical. 

The aim and tasks of the study. Our objective was to determine the genetic control of resistance 

to downy mildew in F1 and F2 sunflower hybrids. 

Materials and methods. Incidence of downy mildew on sunflower accessions was evaluated in 

an infectious site of the Laboratory of Plant Immunity against Diseases and Pests of the Plant 

Production Institute of nd a VYa Yuryev of NAAS. Provocative background was created by 

reduced crop rotation of (four-field crop rotation). The predecessor was millet. The agricultur-

al technology was conventional for the Forest-Steppe of Ukraine. Resistance of sunflower ac-

cessions was determined by the disease incidence. Pl. helianthi was detected by assessing af-

fection of lines-differentators. To determine donor properties of previously developed parents, 

female lines and lines - sunflower pollen fertility restorers, and to determine the inheritance 

type of resistance to this pathogen, hybridologic analysis of 25 F1 and F2 hybrid combinations 

obtained from test crosses in 2014 was performed. The degree of phenotypic dominance (hp) 

in F1 hybrids was determined, and congruity between the observed segregation and the hypo-

thetical one in F2 hybrids was assessed by χ
2
. 

Results and discussion. Analysis of the degree of dominance of resistance to downy mildew in 

F1 hybrids demonstrated all types of inheritance, except for negative overdominance. In F2 hy-

brid population, monogenic control of resistance was detected from crosses both with stable 

and with susceptible parents. Segregation of F2 plants to resistant and susceptible ones (3:1) 

revealed one dominant resistance gene in hybrid combinations SKh 1 A / BI 27 V, SKh 1 A / 

BI 51 V, SKh 3 A / BI 7 V (203/2, 203/3), SKh 1 A / BI 10 V, SKh 3 A / BI 37 V. 

More than half (57.1%) of F2 hybrids from crosses with resistant parents showed the segregation 

of 9:7, indicating two complementary dominant genes controlling resistance. This type of seg-

regation was observed in hybrid combinations SKh 1 A / BI 27 V, SKh 1 A / BI 51 V, SKh 1 

A / BI 198 V and SKh 3 A / BI 198 SKh. In F2 hybrid combination SKh3 A / BI 26 V, the seg-

regation of phenotypes was 37:27, indicating trihybrid segregation and control of disease re-

sistance by three recessive genes with duplicate interaction. The segregation of phenotypes in 

F2 hybrids generated from susceptible to pathogen male lines revealed monogenic segregation 

(3:1) in hybrid combinations SKh 3 A / BI 7 v, SKh 1 A / BI 10 V, SKh 3 A / BI 37 V. Dihy-

brid segregation (9:7) suggests the presence of two complementary dominant resistance genes 

in hybrids combinations SKh 5 A / BI 7 V, SKh 1 A / BI 39 V. Two duplicate dominant re-
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sistance factors were found by congruity to the theoretically expected phenotypic ratio of 15:1 

in F2 hybrids in combinations of SKh 3 A / BI 7 V. Trihybrid segregation and control of re-

sistance to disease by one dominant and two recessive genes, with duplicate interaction be-

tween, were detected by the ratio of resistant phenotypes to susceptible ones of 55:9 in hybrid 

combinations SKh 3A / BI 7 V, SKh 1 A / BI 39 V from susceptible male lines. 

Thus, the long-term selection of genotypes for resistance to race 730 of downy mildew pathogen 

among lines and evaluation on the epiphytotinous level of pathogen with race 732 occurring 

found that 2 resistant parents, BI 27 V and BI 51 V, produced hybrid families both with one 

dominant gene and with two complementary genes of resistance. Resistant pollen fertility re-

storer BI 198 V manifested itself in the offspring by two dominant complementary genes of 

resistance to the disease. 

Parents BI 10V and BI 37V, which were susceptible to race 732 of downy mildew pathogen, as 

the assessment in 2016 showed, had one dominant gene according to resistance expression in 

F2 hybrids. Two dominant resistance genes in F2 hybrids are provided by line BI 7V, with 

complementary (9:7) and duplicate (15:1) interactions between them. As judged by the ratios 

of phenotypes of 9:7 and 55:9 in F2 hybrids, susceptible sunflower pollen fertility restorer BI 

39 V showed the presence both of two dominant complementary resistance genes and of one 

dominant and two recessive genes with duplicate interaction.  

Conclusions. Hybridological analysis of F1 and F2 sunflower hybrids determined the nature of 

genetic control of resistance to downy mildew. In F2 hybrid population, monogenic, digenic 

and trigenic control of resistance to this pathogen was observed in hybrids obtained from 

crosses both with resistant and with susceptible parents. 

We compared the observed segregation into resistant and susceptible to downy mildew pheno-

types in F2 hybrid population with the theoretically expected monogenic control, and the real 

extended range of interactions between dominant, dominant complementary and dominant du-

plicate genes of resistance as well as between dominant and two recessive genes can be at-

tributed to the influence of race 732 that is more virulent than race 730, and in previous years 

lines had been bred for resistance to race 730. However, the results of hybridologic analysis 

give grounds to recommend using lines - pollen fertility restorers BI 7 V, BI 27 V, BI 51 V, 

and BI 198 V as valuable starting material having dominant factors of resistance to downy 

mildew in breeding programs . 

 

Key words: sunflower, breeding, lines, parents, F1 and F2 hybrids, resistance, downy mildew 
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УРОЖАЙНІСТЬ ТА МАСА 1000 ЗЕРЕН СОРТІВ ЯЧМЕНЮ ЯРОГО І КОРЕЛЯЦІЯ 

МІЖ НИМИ 

 

Васько Н. І. 

Інститут рослинництва ім. В.Я. Юр′єва НААН, Україна 

 

В Інституті рослинництва ім. В. Я. Юр‘єва НААН в 2006–2016 рр. досліджено вро-

жайність та масу 1000 зерен 16 сортів ячменю ярого різного походження. Встановлено ві-

дмінності за цими показниками в залежності від умов року та сорту. Визначено роки з не-

сприятливими (2009, 2013) та сприятливими (2008, 2014) умовами вирощування ячменю. 

За допомогою кореляційного аналізу встановлено слабку лінійну залежність між урожай-

ністю та масою 1000 зерен (r = 0,273), істотну прти рівні значущості р < 0,05). Помірний 
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